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1. CARACTERIZAÇÃO GERAL  

O INCT em “Ecologia, Evolução e Conservação da Biodiversidade” 

(EECBio) tem o objetivo de consolidar uma rede de pesquisa e de formação de 

recursos humanos de excelência nas áreas de análise e conservação da 

biodiversidade. Especificamente, o EECBio promove estudos de biodiversidade em 

diferentes escalas espaciais, temporais e níveis da hierarquia biológica (de genes à 

paisagem), por meio do desenvolvimento, aplicação, avaliação e divulgação de 

métodos inovadores para a obtenção e análise de dados. Visa-se assim uma 

melhor compreensão dos processos ecológicos e evolutivos envolvidos na origem e 

manutenção dos padrões de biodiversidade, bem como a otimização de estratégias 

para sua conservação com base em evidências sobre efeitos antrópicos, 

especialmente causados por mudanças climáticas, invasões biológicas e mudanças 

no uso do solo. Em última instância, essa conservação é fundamental para a 

manutenção dos serviços ecossistêmicos que beneficiam as próprias sociedades 

humanas. Alguns aspectos importantes da estrutura adotada no EECBio para o 

cumprimento desses objetivos são: 

1. Embora o tema geral do projeto seja amplo, as linhas de pesquisa do EECBio 

reforçam claramente um foco em teoria e métodos, integrando questões ecológicas 

e evolutivas com o objetivo de avaliar de forma abrangente os efeitos de mudanças 

climáticas, invasões biológicas e mudanças no uso do solo; 

2. A equipe, incluindo os colaboradores internacionais, foi definida considerando a 

necessidade da interdisciplinaridade e a partir de experiências prévias e bem-

sucedidas de cooperação, reforçando redes de pesquisa já existentes. Assim, a 

equipe é formada por pesquisadores de diversas regiões do país e com diferentes 

tempos de formação, atuando em universidades consolidadas e em novos campi ou 

universidades; 

3. O principal objetivo do EECBio é criar, ampliar e fortalecer redes de cooperação 

entre pesquisadores e grupos de pesquisa, facilitando o intercâmbio de ideias em 

termos de métodos, teorias e subsídios para solução de problemas de conservação 

e implementação de políticas públicas. A divulgação para a sociedade dos 

resultados gerados nessas cooperações tem sido ativamente incentivada.  
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 Apresentamos, no presente relatório, as atividades do EECBio entre 2021 e 

2023. Os resultados anteriores (2019-2021) foram atualizados após a realização do 

III Seminário de Avaliação dos Institutos Nacionais de Ciência & Tecnologia, em 

Brasilia, em novembro de 2019 (Fig. 1) e, neste relatório, são acrescentados 

resultados recentes decorrentes também da prorrogação de vigência e novo aporte 

de recursos pelo CNPq, após aprovação de um novo plano de trabalho, submetido 

ao CNPq em outubro de 2021. 

 

 

Fig. 1.1 Apresentação do EECBio no III Seminário de Avaliação dos Institutos Nacionais de 
Ciência & Tecnologia, em Brasília, novembro de 2019. 
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2. A ESTRUTURA DO EECBio 

2.1. Gestão e Administração 

Instituição-sede: UFG 

Instituições Associadas (Brasil): EMBRAPA, IFG, PUC-GO, PUC-MG, PUC-RS, 

UEG, UEM, UEM, UESC, UFBA, UFC, UFG, UFJ, UFMG, UFMS, UFMT, UFPA, 

UFPR, UFRB, UFRGS, UFRJ, UFS, UFSM, UFU, UNAERP, UnB, UNESP, UFRPE, 

UNICAMP, UNIRIO, UNISANTA, UNAERP, USP, UTFPR, UNIFESP, UFPeL, 

UFSM, IFG, IF Goiano, UCSAL, IFSP, UFC, UFRN, UESC 

 

Instituições Associadas (Internacional): University of Kansas (US), Universidad 

Nacional del Comahue (Argentina), Museu Nacional de Ciencias Naturais 

(CSIC)(Espanha), University of California (US), Universidade da Dinamarca/CMEC 

(Dinamarca), Stellenbosch University (Africa do Sul), Universidade de Toronto 

(Canada), University Halle-Wittenberg (Africa do Sul), University of Queensland 

(Australia), Finnish Environmental Institute (Finlandia), University of Guelph 

(Canada), Universidade de Toronto (Canada), University of Florida (US), 

Universidad Rey Juan Carlos (Espanha), Imperial College (UK), Open University 

(UK), University of Alcalá (Espanha), Universidade do Minho (Portugal), University 

of Quebec at Montreal (Canada), Institute of Marine Sciences (CSIC)(Espanha), 

University of Connecticut (US), James Cook University (Australia), Université 

Joseph Fourier (França), Charles University (França), University of Duke (US), 

Instituto de Ecologia (México), Universidade de Frederico III de Napoli (Italia), 

Universidade Autonoma de Madri (Espanha). 

 

Suporte Institucional (centros): I-Div (“Centro Alemão de Pesquisa em 

Biodiversidade Integrativa”), Centro de Macroecologia, Evolução e Clima 

(CMEC/Copenhage) e “Centro de Excelência para Invasões Biológicas” (CIB, África 

do Sul) 

 

ONGs e outros Parceiros Nacionais: Fundação “O Boticário de Proteção à 

Natureza”, Instituto Boitatá, Jardim Botânico do Rio de Janeiro, Naturae, TWRA. 
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Estrutura Administrativa: 

Coordenação Geral: José Alexandre Felizola Diniz-Filho  

Vice-Coordenação: Luis Mauricio Bini  

Sub-Coordenação de Pesquisa:  Luis Mauricio Bini / Levi Carina Terribile 

Sub-Coordenação de Formação de Recursos Humanos: Adriano S. Melo 

Sub-Coordenação de Comunicação e Divulgação Científica: Thannya N. Soares  

Sub-Coordenação de Transferência de Tecnologia & Interação com a Sociedade: 

Rafael D. Loyola 

Sub-Coordenação Financeira: Rogério P. Bastos / Mariana Pires de Campos Telles 

 

Conselho Gestor (CG): Coordenadores e subcoordenadores executivos (acima) e 

os seguintes representantes das instituições associadas: 

- Loreta Brandão de Freitas (UFRGS) 

- João Carlos Nabout (UEG) 

- Mariana M. Vale (UFRJ) 

- Ricardo Dobrovolski (UFBA) 

- Sidinei M. Thomaz (UEM) 

- Thomas Lewinsohn (UNICAMP) 
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2.2. Objetivos e Metas do EECBio 

Foram mantidos para o EECBio os 8 objetivos específicos originalmente 

propostos, envolvendo as diferentes missões definidas no edital INCT 2014 

(pesquisa, internacionalização, formação de recursos humanos, interação com o 

setor produtivo e com a sociedade). Em 2017, as 25 metas originais foram 

reorganizadas (algumas excluídas, outras fundidas) para um total de 15 novas 

metas, já apresentadas no relatório de 2019, e que foram de modo geral mantidas e 

descritas a seguir. Essa reorganização de metas foi importante considerando tanto 

a redução de orçamento quanto as mudanças na equipe. Além disso, foram 

acrescentados os indicadores físicos de execução (IFE) de cada uma das metas, 

conforme requerido pela FAPEG, conforme detalhado abaixo. De modo geral, todas 

essas metas já foram, em maior ou menor grau, alcançadas, embora seja sempre 

possível ampliar os quantitativos em termos de produtos de pesquisa e formação de 

recursos humanos. 

 

OBJETIVO 1. Apoiar projetos integrados de pesquisa  

Meta 1. Apoiar projetos integrados e inovadores na área de biodiversidade; 

IFE: relatórios técnicos finais dos projetos e publicações de artigos associados 

ao EECBio; 

Meta 2. Organizar reuniões para discussão de projetos integrados e avaliação 

dos resultados dos projetos; 

IFE: reuniões com o maior número possível de pesquisadores do EECBio 

realizadas a cada dois anos, principalmente com os coordenadores dos GTs. 

 

OBJETIVO 2. Promover reuniões dos grupos de trabalho (GT) temáticos  

Meta 3. Realizar e organizar pelo menos 8 reuniões dos GTs envolvendo 

pesquisadores internacionais e do Brasil, com participação ativa de pós-

doutorandos e alunos de pós-graduação (e eventualmente de graduação), com o 

objetivo de discutir novos assuntos e definir uma agenda de pesquisa para a 

área; 

IFE: relatórios das reuniões de trabalho dos GTs; 
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OBJETIVO 3. Consolidar a inserção internacional do Brasil na área de análise da 

biodiversidade  

Meta 4. Viabilizar visitas, missões de trabalho e participação em eventos, de 

pesquisadores estrangeiros de ponta na área de biodiversidade, bem como visita 

de brasileiros aos centros internacionais; 

IFE: relatórios de visitas de pesquisadores; 

 

OBJETIVO 4. Consolidar a produção científica integrada da equipe e sua 

internacionalização  

Meta 5. Realizar avaliações periódicas da produção científica da equipe, focando 

no aumento de colaborações e interações da equipe e definindo estratégias para 

sua melhoria; 

IFE: Avaliações cienciométricas periódicas (a cada dois anos) da equipe do 

EECBio, com cálculo de índices de produção científica, colaboração (coautoria), 

formação de recursos humanos e internacionalização; 

Meta 6. Aumentar a produção de artigos, especialmente em periódicos de alto 

impacto; 

IFE: avaliação cienciométrica das tendências de produção cientifica ao longo do 

tempo, a partir da meta 5 

 

OBJETIVO 5. Estruturar laboratórios multiusuários para aquisição e processamento 

de dados em biodiversidade  

Meta 7. Organizar as atividades multiusuários do Laboratório de Genética & 

Biodiversidade (LGBIO) da UFG e formar uma rede de cooperação/colaboração 

para genotipagem, genômica e análises moleculares com outros laboratórios do 

ECCBio; 

IFE: relatório anual do LGBIO (UFG) e sua atuação em projetos do EECBio; 

Meta 8. Viabilizar a utilização por um esquema multiusuário das facilidades 

computacionais do laboratório de “Ecologia Teórica & Síntese” (LETS) no 

contexto de Ecoinformática/Bioinformática; 
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IFE: relatório anual da utilização dos equipamentos de computação de alto 

desempenho do LETS/EECBio; 

 

OBJETIVO 6. Consolidar a formação de recursos humanos na área de biodiversidade  

Meta 9. Aumentar a capacidade de formação de recursos humanos da equipe, 

principalmente em nível de mestrado e doutorado; 

IFE: avaliação da equipe em termos de formação de recursos humanos nos 

diferentes níveis; 

Meta 10. Apoiar a oferta de disciplinas integradas de pós-graduação envolvendo 

docentes e estudantes dos diferentes PPGs associados ao EECBio, bem como 

cursos de extensão para pesquisadores e alunos ligados ao EECBio, em 

parceria com ONGs e outros órgãos governamentais; 

IFE: realização de disciplinas integradas entre PPGs associados ao EECBio e 

outros cursos de extensão; 

 

OBJETIVO 7. Criar um centro de referência para análise e avaliação da 

biodiversidade 

Meta 11. Criar um portal do EECBio para comunicação com a sociedade e com 

o setor público, no qual estariam acessíveis todas as informações geradas pelo 

EECBio e disponibilizados uma série de “scripts e pacotes em R” e novos 

softwares livres para análise e processamento de dados de biodiversidade, 

facilitando sua utilização em pesquisa e inovação, na formação de recursos 

humanos e na gestão de recursos naturais; 

IFE: Criação de webpage/portal e disponibilização gradual de informações gerais 

e scripts e softwares no portal do EECBio 

Meta 12. Disponibilizar no portal do EECBio e em outras mídias digitais e/ou 

redes sociais (i.e., “Facebook” e “YouTube”) uma série de informações 

referentes ao processamento e análise da biodiversidade, incluindo documentos, 

vídeos e cursos para mostrar aos diferentes setores da sociedade como essa 

informação pode ser importante para gestão de recursos naturais; 

IFE: Criar redes sociais e outras mídias ligadas ao EECBio (canal “YouTube”, 

“Facebook”) e apresentar relatórios de sua utilização; 

Meta 13. Apoiar políticas públicas para a conservação da biodiversidade; 
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IFE: relatório de ações efetivas de apoio a políticas públicas, especialmente no 

Estado de Goiás. 

 

OBJETIVO 8. Ampliar as atividades de divulgação e educação científica na área de 

biodiversidade 

Meta 14. Publicar, no contexto de cada um dos projetos associados/financiados 

pelo EECBio, artigos de divulgação científica em periódicos como “Scientific 

American Brasil”, Ciência Hoje, Genética na Escola, dentre outros. 

IFE: artigos de divulgação publicados; 

Meta 15. Publicar e editar livros-texto sobre análises de biodiversidade, para 

serem utilizados por pesquisadores, técnicos e estudantes em diferentes níveis. 

IFE: publicação de livros-texto na área de biodiversidade;  
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3. Atividades de Pesquisa dos Grupos de Trabalho (GTs) 

    (2019-2023) 

A partir de 2018, com a liberação de recursos de capital e custeio pela 

FAPEG, o EECBio iniciou o apoio ao desenvolvimento de projetos. As atividades de 

pesquisa do EECBio estão estruturadas em 3 grandes “Eixos Temáticos” (i.e., ou 

“linhas de pesquisa”, na proposta original), que serão discutidos e analisados de 

forma “transversal” nos diversos projetos de pesquisa. Esses eixos enfocam 

aspectos teóricos e metodológicos da avaliação integrada da biodiversidade e 

foram explicitamente delineados combinando diferentes áreas de pesquisa a fim de 

avaliar padrões e processos ecológicos e evolutivos atuando em diferentes escalas 

espaciais. Além disso, pretende-se avaliar como essa abordagem integrada pode 

contribuir para a conservação. Esses eixos temáticos são: 

- Padrões de diversidade em diferentes níveis de organização e escalas de tempo e 

espaço; 

- Adaptação, evolução do nicho ecológico e mudanças climáticas; 

- Planejamento em conservação e uso sustentável da biodiversidade. 

Para definir os projetos integrados associados a cada um dos três grandes 

eixos temáticos (ver Objetivo 1, Meta 1), foram estabelecidos 8 Grupos de Trabalho 

(GTs) (Fig. 3.1). Estes GTs desenvolveram inicialmente um total de 21 projetos 

(incluindo projetos de investigação em campo e laboratório e oficinas de trabalho) e 

envolveram 87 pesquisadores de 32 instituições do Brasil, além de 19 

pesquisadores de 15 instituições do exterior (dos EUA, Espanha, Itália, Portugal, 

Dinamarca, Inglaterra, Alemanha, França e Finlândia). Esses pesquisadores 

representam aproximadamente 82% da equipe da proposta inicial (e alguns outros 

acrescentados posteriormente pelos GTs).  

Para a Fase II do INCT EECBio após a renovação do projeto pelo CNPq no 

início de 2022, foram programados 24 projetos de pesquisa e workshops nos 

diversos GTs para serem desenvolvidos nos próximos 2-3 anos (até novembro de 

2024). Esses projetos basicamente utilizarão os recursos ainda disponíveis da 

FAPEG e uma nova liberação pelo CNPq para novas reuniões de trabalho 

(workshops) e/ou trabalho experimental e observacional, incorporando novos 

bolsistas a partir dos novos recursos concedidos do CNPq (cerva de R$ 

2.000.000,00). Esses projetos são coordenados por 27 pesquisadores do EECBio 
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atuando em 14 instituições (UFG, UFBA, UFS, MNCN, UFRGSUFJ, UFRJ, UNIRIO, 

PUC-RS, PUC-GO, UEG, UFPR, UFMS e UnB). As equipes desses projetos 

incluem pelo menos 80 pesquisadores do Brasil e 15 do exterior. Dos 24 projetos, 

13 são continuações de projetos originados anteriormente na Fase I e descritos 

detalhadamente no relatório 2021 (ver também https://www.eecbio.ufg.br/p/20871-

grupos-de-trabalho-2017). Outros 11 projetos foram elaborados especificamente 

para a Fase II (dos quais 1 já foi cancelado), enquanto outros 5 projetos anteriores 

já foram considerados “finalizados”, apenas aguardando as publicações dos seus 

resultados, além de defesas de teses e dissertações. Os GTs, seus projetos e 

equipes foram descritos em detalhe no relatório anterior. As principais produções 

desses projetos podem ser encontradas na seção 7. 

 

Fig. 3.1. Grupos de trabalho (GTs) do EECBio e instituições coordenadoras. As setas 

indicam as relações potenciais entre os projetos dos GTs. 

 

As atividades desenvolvidas por cada GT entre 2021 e 2023 são 

apresentadas a seguir. Entretanto, cabe ressaltar que a pandemia da COVID-19 

criou problemas para o bom andamento das atividades do EECBio a partir do início 

de 2020 (e.g., impedimento de reuniões presenciais, redução de trabalhos de 

campo ou de laboratório). Ao mesmo tempo, como será discutido posteriormente no 

item 4.1 (i.e., atividades gerais do INCT), o EECBio teve um papel extremamente 

importante em termos de pesquisa e desenvolvimento durante a pandemia, 

especialmente no Estado de Goiás. 
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3.1. GT MACROECOLOGIA E MACROEVOLUÇÃO 

 

Coordenadores dos projetos do GT (PIs): José Alexandre Felizola Diniz-Filho 

(UFG), Ricardo Dobrovolski (UFBA), Sidney Feitosa Gouveia (UFS), Joaquin Hortal 

(MNCN/Madri), Ana Margarida Santos (Univ. Autonoma Madri) 

A macroecologia é um programa de pesquisa criado mais formalmente a 

partir dos anos 1990, com o objetivo de entender sistemas ecológicos complexos a 

partir de variáveis sintéticas e avaliar estatisticamente padrões em grandes escalas 

de tempo e espaço. Esse programa de pesquisa tem gerado, desde então, um 

conjunto de conhecimentos sobre a estrutura e dinâmica desses sistemas, incluindo 

aspectos conceituais, possibilitando também a adoção de estratégias de 

conservação mais eficientes em grandes escalas espaciais. A atuação do grupo de 

trabalho em macroecologia e macroevolução do EECBio está pautada nas 

seguintes linhas de atuação: (i) aprimorar o entendimento da relação entre dados e 

teorias ecológicas e evolutivas em macroescala; (ii) integrar diferentes níveis 

hierárquicos em ecologia para investigar como processos ecológicos e evolutivos 

em níveis básicos se propagam para escalas macrecológicas; (iii) compreender e 

preencher lacunas de conhecimento sobre a biodiversidade; (iv) ampliar a aplicação 

de simulações e métodos computacionalmente intensivos em macroecologia; (v) 

investigar os padrões geográficos da influência humana sobre a biodiversidade em 

macroescala. 

Os projetos em desenvolvimento no GT, com seus principais resultados, 

estão descritos a seguir.  

 

Resgate evolutivo e respostas adaptativas das espécies às mudanças climáticas 

Os impactos das mudanças climáticas sobre os diferentes componentes da 

biodiversidade têm sido um dos temas mais importantes na pesquisa em ecologia e 

conservação nos últimos anos. Entretanto, os trabalhos resultantes desse programa 

de pesquisa, em geral, assumem que o nicho ecológico das espécies é estático ao 

longo do tempo. Porém, enquanto uma mudança climática pode causar extinção de 

algumas espécies, essa mesma mudança climática pode promover seleção natural 

e adaptação de características ecológicas de outras espécies. O objetivo desse 

projeto é desenvolver novos modelos mecanísticos combinando processos 

ecofisiológicos (i.e., tolerância térmica das espécies), populacionais e de genética 

evolutiva, para estimar o potencial adaptativo de diferentes espécies às mudanças 
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climáticas em grandes escalas geográficas, no passado e no futuro. Espera-se, 

deste modo, realizar predições mais precisas sobre os padrões de extinção em 

escala global em um contexto macroecológico. Certamente o projeto tem uma forte 

interação com os projetos do GT em “Modelos de Nicho e Mudança Climática”, de 

modo que a oficina sobre “Resgate Evolutivo”, realizada ainda em janeiro de 2018 

envolveu pesquisadores dos diferentes GTs (Fig. 3.1.1). 

 

 

Fig. 3.1.1. Oficina de trabalho em “Resgate Evolutivo” do EECBio, entre 28 e 30 de janeiro 
de 2018, na sala do EECBio, ICB, UFG. 

 

 

O conceito geral de “resgate evolutivo” refere-se à possibilidade de 

adaptação Darwiniana rápida de populações sob forte efeito de estresse ambiental. 

Mais especificamente na oficina foram discutidos: 1) o conceito de resgate evolutivo 

e os modelos teóricos em genética evolutiva que têm sido utilizados para estudar 

esse processo; 2) a integração desses modelos teóricos com as técnicas de 

modelagem de nicho ecológico, em um contexto de mudança climáticas e 

alterações antrópicas da paisagem; 3) suas implicações para conservação da 

diversidade diante dessas mudanças, em diferentes escalas espaciais. Foram 

implementadas análises para algumas espécies de anfíbios, como organismos-

modelo, e discutidas as possibilidades de expandir essas análises para uma escala 

global, definindo diversos subprojetos a serem realizados nos próximos anos neste 
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tema. As primeiras análises resultantes do workshop já foram realizadas e três 

artigos derivados explicitamente desse workshop já foram publicados no início de 

2019, nos periódicos Ecography (A1), Perspectives in Ecology & Conservation (A2) 

e na Frontiers of Biogeography (2020, A4). 

Em um primeiro momento, o arcabouço teórico-metodológico do modelo 

macroecológico de resgate evolutivo (Fig. 3.1.2), desenvolvido no workshop, foi 

revisado e discutido. Em resumo, a ideia é aplicar às populações situadas no 

“trailing edge” das espécies (i,.e., a região com as populações que serão extintas no 

futuro devido ao efeito das mudanças climáticas, já que estaria fora do envelope 

bioblimático atual) um modelo de genética evolutiva que permitir estimar a taxa de 

evolução do nicho, em Haldanes, e comparar essa taxa à taxa máxima sustentável, 

dada por um modelo téorico, e considerando a incerteza nos parâmetros. Com isso, 

é possível avaliar a probabilidade de que a taxa observada seja menor do que a 

máxima plausível, permitindo assim potencialmente avaliar a probabilidade de 

resgate evolutivo da população (o que implica, portanto, em adaptação biológica 

por mudança de nicho permitindo evitar extinções locais). Esse procedimento é 

aplicado às populações no trailiing edge, considerando também alguns parâmetros 

espaciais. 

 

 

Fig. 3.1.2. Esquema conceitual proposto para realizar uma avaliação macroecologica do 
resgate evolutivo, proposto por Diniz-Filho et al. 2019a a partir do workshop do EECBio de 
2018. 

 

 



16 
 

 

O arcabouço foi aplicado para uma espécie de anfíbio de ampla distribuição 

na região do Brasil central (Rhinella diptycha) (ver Diniz-Filho et al. 2019a) 

mostrando que, sob um modelo usual de nicho ecológico, a distribuição da espécie 

seria reduzida em pouco mais de 85%, com uma retração da área de distribuição 

original da espécie em direção a sudeste. A temperatura média na região atual da 

espécie passaria de 23 para 27 graus centígrados, o que explica certamente a 

grande retração na distribuição geográfica (Fig. 3.1.3).  

 

 

 

Fig. 3.1.3. Distribuição geográfica de R. diptycha, utilizada por Diniz-Filho et al. (2019) para 
demonstrar o protocolo da Fig. 3.1.2, considerando os dados de ocorrência (esquerda), 
modelada para o presente utilizando uma combinação de técnicas de ENM (centro) e 
projetada para o futuro, considerando mudanças climáticas globais estimadas por diferentes 
AOGCMs para 2100 (direita). 

 

Entretanto, com a incorporação do componente de resgate ao modelo, a 

perda de distribuição poderia ser reduzida, já que a espécie seria capaz de se 

adaptar pelo menos às condições de borda da distribuição esperada pelos ENMs 

em 2100. Sob o modelo de resgate, haveria uma probabilidade em torno de 10% de 

que algumas populações nessas regiões não se extingam (podendo chegar a 

valores bem mais elevados nas bordas se o efeito da plasticidade fenotípica for 

incorporado) (Fig. 3.1.4). 
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Fig. 3.1.4. Probabilidades de resgate evolutivo no mapa do “trailiing edge” de R. diptycha a 
partir do modelo de resgate evolutivo considerando efeitos genéticos (esquerda) e de 
plasticidade fenotípica (direita). 

 

Uma vez estabelecido o arcabouço para análises macroecológicas do 

resgate evolutivo, o próximo desafio é aplicá-lo para milhares de espécie a fim de 

avaliar de forma mais dinâmica e evolutivamente coerente o efeito das mudanças 

climáticas sobre a biodiversidade. Uma análise preliminar e utilizando uma versão 

mais simples do protocolo, baseada apenas no centro dos nichos das espécies 

(não sendo, portanto, espacialmente explícito) foi realizada por Souza et al. (2020), 

para diferentes cenários futuros de mudança climática. Para o cenário de emissão 

pessimista RCP8.5, a probabilidade de resgate evolutivo em picos de temperatura é 

superior a 0,95 para apenas 12% das espécies. Quando a plasticidade é 

incorporada, esse cenário se torna mais otimista, com cerca de 44% das espécies 

sendo capazes de mudar seus picos térmicos acompanhando o aquecimento futuro 

e evitando a extinção. Esses números não são aleatórios no espaço geográfico, e o 

resgate evolutivo seria diferente nos trópicos, principalmente na América do Sul 

(Amazônia), partes da África, Indonésia e região do Mediterrâneo (3.1.5). Dada a 

incerteza nos parâmetros demográficos e genéticos para as respostas das espécies 

às mudanças climáticas, é importante chamar atenção que continua sendo difícil 

avaliar o realismo da generalização macroecológica e a plausibilidade dos eventos 

de resgate. Análises em andamento sugerem que o efeito da dispersão (que é 
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limitada pela ocupação humana) podem ser mais importantes do que o resgate, em 

termos de maximizar a persistência das espécies.  

 

 

 

Fig. 3.1.5. Riqueza global de espécies de anfíbios estimada pela sobreposição de 
distribuições geográficas atuais (acima), riqueza predita para o future excluindo espécies 
com baixa probabilidade de resgate evolutivo (centro) e riqueza considerando apenas as 
espécies com alta probabilidade de resgate evolutivo (abaixo). 
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Esses resultados globais foram subsequentemente expandidos utilizando-se 

modelos espacialmente explícitos e incorporando também um componente de 

dispersão e ocupação humana em escala global. Seguindo o trabalho anterior, a 

ideia foi empregar uma abordagem macroecológica para modelar dinamicamente 

mudanças de distribuição geográfica, acoplando os ENMs e mecanismos eco-

evolutivos, com o objetivo de avaliar a probabilidade de resgate evolutivo (ou seja, 

adaptação rápida) e dispersão sob as mudanças climáticas (Souza et al. 2023). As 

análises foram realizadas para as espécies de anfíbios em escala global, estimando 

a probabilidade de persistência populacional rastreando adaptativamente as 

mudanças na temperatura média para as décadas seguintes (i.e., considerando os 

mecanismos ecofisiológicos relacionados às perdas de água e calor) e, 

simultaneamente, a possibilidade de dispersão para células vizinhas ambiental 

adequadas ao nicho climática de cada espécie, compensando assim a redução da 

aptidão e mantendo populações viáveis nos novos climas futuros.  Além disso, 

foram avaliados os padrões emergentes de riqueza e substituição de espécies no 

nível da assembleia, utilizando-se o desdobramento de componentes de riqueza 

(aninhamento) e turnover de espécies. Os padrões filogenéticos de tolerância à 

temperatura foram obtidos a partir das distribuições das espécies para espécies 

com distribuição ampla e interpolados filogeneticamente para espécies de 

distribuição mais restrita.  

As novas análises foram capazes de identificar quais populações de 

anfíbios, dentro das suas áreas de distribuição geográfica e para as 7193 espécies 

descritas, poderiam adaptar-se às mudanças de temperatura ou dispersar para 

regiões adequadas no futuro. Sem adaptação evolutiva e dispersão, cerca de 

47,7% das espécies seriam extintas até ao ano 2100, ao passo que a adição de 

ambos os processos (i.e., adaptação e dispersão) diminuirá ligeiramente esta taxa 

de extinção para 36,5%. Embora a adaptação ao clima seja possível para 

populações em cerca de 25,7% das espécies, o resgate evolutivo é a única opção 

para evitar a extinção em 4,2% delas. A dispersão permitirá potencialmente 

mudanças na distribuição geográfica e a persistência de 49,7% das espécies, mas 

apenas 6,5% poderão evitar a extinção ao alcançar ambientes climáticos 

adequados. Esta reconfiguração da persistência e distribuição das espécies deverá 

criar novos padrões ao nível da assembleia à escala regional (Figs. 3.1.6 e 3.1.7). A 

maior parte da diversidade beta temporal em todo o mundo se deve à perda de 

espécies, com níveis relativamente baixos de renovação temporal de espécies (Fig. 

3.1.8). Apesar das limitações, essas novas análises mostram que a abordagem 

proposta para entender o potencial de resgate evolutivo pode ser aprimorado no 
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sentido de fornecer avaliações mais realistas da resposta das espécies às 

mudanças em curso. Os resultados mostram que, em resumo, embora a dispersão 

e o resgate evolutivo possam atenuar as perdas de espécies, não são suficientes 

para evitar contrações significativas na distribuição geográfica das espécies no 

futuro. Aumentar a resiliência da biodiversidade às alterações climáticas requer 

ações que garantam um maior potencial de adaptação (por exemplo, diversidade 

genética através de populações maiores) e dispersão de espécies para rastrear 

climas adequados através do reforço da conectividade. 

 

 

Fig. 3.1.6. (A) Relação entre riqueza atual e futura. Linha tracejada vermelha (intercepto = 0 
e inclinação= 1). Linha sólida verde (intercepto = 0; riqueza= 0,615). (B) mudança em 
riqueza com perdas e ganhos em número de espécies. 
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Fig. 3.1.7. Padrão global de diversidade de anfíbios (A) Riqueza atual de espécies (máx. 
181 spp.); (B) Região estável (máx. 118 ssp.); (C) Região estável e “Leading edge”, máximo 
132; e (D) Riqueza futura de espécies com expansão e resgate evolutivo, máximo 146. 
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Fig. 3.1.8. Padrões especiais de diversidade beta temporal, incluindo (A) a mudança 
composicional total, βsim, (B) o aninhamento - βsne e (C) turnover - βsor, com βsim e βsne 
variando entre βsor e 0.  

 

 

Outros trabalhos envolvendo o resgate evolutivo continuam sendo 

desenvolvidos no grupo, e algumas análises sendo finalizadas incluem a utilização 

de espécies virtuais com nicho conhecido para avaliar o funcionamento dos 

modelos em dois hotspots de biodiversidade do Brasil, o Cerrado e a Mata 

Atlântica. Resultados preliminares (Fig. 3.1.9) mostram que as mudanças climáticas 

terão um impacto maior na parte oeste e central do Cerrado. 
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Fig. 3.1.9. Proporção de espécies virtuais perdidas em assembleias na Mata Atlântica (A) e 
no Cerrado (B). 
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Integrando mecanismos fisiológicos a padrões geográficos da biodiversidade 

Uma das principais lacunas do conhecimento sobre fenômenos ecológicos 

em grandes escalas espaciais e temporais (i.e., macroecológicos) consiste em 

entender como princípios básicos em nível de indivíduos repercutem em escalas 

geográficas. Esses princípios incluem propriedades físicas da matéria como sua 

geometria, processos termodinâmicos, hidrodinâmicos e metabólicos. Neste plano 

de trabalho, buscamos combinar conceitos e técnicas de modelagem matemática, 

ecofisiologia e macroecologia para investigar como esses princípios fundamentais 

transcendem do nível dos indivíduos para níveis ecológicos em macroescala. 

Padrões identificáveis desta estruturação, envolvendo diferentes níveis de 

organização e escalas, podem ser refletidos em padrões de distribuição geográfica, 

de variação morfológica e ecológica, de diversificação de espécies e de interações 

ecológicas. Assim, compreender as implicações e determinantes das relações entre 

fenômenos microscópicos e macroscópicos nos permite entender o efeito de 

condições e mudanças ambientais sobre a biodiversidade global. 

O projeto “Integrando mecanismos fisiológicos a padrões geográficos da 

biodiversidade”, sob a coordenação de Sidney Gouveia, tem desenvolvido e 

implementado alguns modelos matemáticos capazes de predizer padrões 

ecológicos e geográficos de diversos organismos, com ênfase para vertebrados 

terrestres. Realizamos duas reuniões na UFS em 2018 e 2019 (e.g., Fig. 3.1.10), 

em conjunto com o projeto ECOPHYSICA do Serrapilheira e com o projeto 

“Atualidades em Macroecologia” apoiada pela Escola de Altos Estudos da CAPES 

(2019). O ponto principal da discussão foi entender como princípios básicos em 

nível de indivíduos, incluindo propriedades físicas dos sistemas organismo-meio, 

incluindo balanços de energia (temperatura) e massa (água), e de parâmetros 

microclimáticos das áreas de ocorrência das espécies, podem ser integrados para 

entender padrões ecológicos em grandes escalas espaciais e temporais, bem como 

sua dinâmica em um contexto evolutivo.  

 



25 
 

 

Fig. 3.1.10. Oficina de trabalho do projeto “Ecophysica” do EECBio, entre 4 e 6 de abril de 
2019, na UFS (Aracaju, Sergipe), com financiamento compartilhado com o Instituto 
Serrapilheira e Escola de Altos Estudos da CAPES. 

   
 

No evento, foram discutidas diversas ideias, sendo que muitas delas já 

foram concretizadas em artigos científicos. Destes, seis já foram publicados em 

periódicos internacionais (Correia et al. 2020, 2023; Castro et al. 2021; Andrade et 

al. 2021; Oliveira et al. 2021; Barreto et al. 2022) e outros estão em diferentes fases 

de revisão. 

Outro artigo resultado direto do workshop de 2019 já foi publicado no 

importante periódico PNAS (Rubalcaba et al. 2022), o que mostra o potencial de 

inovação dessa abordagem. O trabalho propõe uma nova abordagem para analisar 

padrões macroecológicos (i.e., incluindo regra de Bergmann) a partir de princípios 

físicos e ecofisiológicos fundamentais e estabelece as bases mecanísticas do modo 

de evolução morfológica em morcegos, a qual contrasta com os padrões 

observados em outros endotérmicos, resolvendo assim um antigo debate sobre a 

conformidade dos morcegos com os padrões ecogeográficos observados em outros 

mamíferos, No estudo, desenvolvemos um modelo biofísico baseado em 

transferência de calor e princípios aerodinâmicos para investigar restrições de 

energia na evolução morfológica em morcegos, prevendo que os custos de energia 

de termorregulação e do voo, respectivamente, impõem limites superiores e 

inferiores na relação da área da superfície da asa com a massa corporal (S-MR), 

dando origem a um S-MR ideal em que ambos os custos de energia são 

minimizados. Uma análise comparativa de 278 espécies de morcegos apoia 
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fortemente a previsão do modelo de que S-MR evolui em direção a um atrator e que 

a intensidade de seleção em um modelo “O-U” ajustado aos dados é maior entre as 

espécies que experimentam maiores demandas de energia para termorregulação 

em climas frios. Embora a ligação física entre a morfologia e o equilíbrio energético 

para explicar por que o tamanho e a forma do corpo de muitos organismos variam 

entre os gradientes climáticos (por exemplo, porque endotérmicos maiores são 

mais comuns em regiões mais frias) tenha sido percebida há muito tempo, poucos 

exercícios de modelagem visaram investigar essa ligação a partir desses princípios 

básicos.  

Em agosto de 2019, os Profs. Sidney Gouveia (UFS) e Carlos Navas (USP) 

realizaram outro Workshop para discutir a elaboração de um estudo sobre o 

conceito de preferência termal em anuros e realizar análises desses dados 

fisiológicos em um contexto de métodos comparativos filogenéticos, contando com 

a participação do Prof. Dr. Leonardo Bacigalupe (Universidad Austral de Chile). O 

estudo (Navas et al. 2021), publicado no periódico Comparative Biochemistry and 

Physiology – B, apresenta uma revisão bibliográfica não sistemática do uso de 

conceitos ligados à seleção de condições térmicas por anfíbios e testa a hipótese 

de relação entre a temperatura selecionada e parâmetros dos gradientes térmicos 

usados em experimentos. Especificamente, o estudo mostra a influência dos 

gradientes térmicos sobre as temperaturas selecionadas pelas espécies com o 

intuito de ilustrar como essa influência afeta a definição de ‘preferência térmica’ em 

anfíbios. Ou seja, como a seleção da temperatura é influenciada por parâmetros 

dos gradientes, a noção de temperatura preferida não pode ser automaticamente 

deduzida da temperatura selecionada e requer investigações complementares, 

incluindo aspectos comportamentais dos indivíduos testados.  

Ainda em 2019, e seguindo nessa linha de investigação de integrar 

mecanismos físicos a padrões macroecológicos, o Prof. Sidney organizou o 

Simpósio ‘Applications of theoretical physics to ecology’, durante a Conferência 

Mundial de Modelagem Ecológica (22nd Biennial Conference of The International 

Society for Ecological Modelling, ISEM), em Salzburg, Áustria. O simpósio contou 

com a participação de pesquisadores de Portugal, Espanha e Rússia, teve uma 

resposta muito positiva da audiência, e resultou na publicação de um artigo no 

periódico Ecological Modelling (Gouveia et al. 2020). O artigo apresenta diferentes 

abordagens da física teórica, incluindo física clássica, física estatística e física 

quântica, com potencial de aplicação em biogeografia e macroecologia e 

desenvolver o campo através de uma abordagem dedutiva matemática. 
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Continuando com a temática, um novo estudo do grupo e decorrente deste 

projeto específico foi publicado no prestigiado periódico Nature Ecology & Evolution 

(Rubalcaba et al. 2023). O estudo emprega a abordagem mecanística baseada em 

princípios físicos, associada a análises comparativas filogenéticas, para investigar a 

o efeito da temperatura sobre a variação geográfica de atributos funcionais ligados 

a adaptações termais de lagartos. Especificamente, o estudo mostra como o clima 

determina a direção e a pressão seletiva sobre o tamanho corporal, absorbância da 

pele, habilidade termoregulatória, tolerância ao frio e temperaturas preferidas de 

lagartos em escala macroevolutiva. A relação desses atributos sobre maior pressão 

seletiva em climas mais frios, de modo que em regiões tropicais há um relaxamento 

nas pressões, permitindo uma maior diversidade fenotípica das espécies. 

No momento, dois novos artigos nessa linha de pesquisa estão em fase de 

preparação. Em um deles, formulamos uma série de equações diferenciais parciais 

(EDPs) que descrevem a sensitividade de diferentes atributos termofísicos de 

mamíferos (massa, superfície e isolamento térmico da pelagem) aos gradientes de 

temperatura. Essas equações predizem a expectativa teórica da manifestação de 

regras ecogeográficas (Regra de Bergmann, relacionada ao volume, Regra de 

Allen, relacionada à superfície, e Regra de Sholander, relacionada ao isolamento 

térmico). Em outro estudo, estamos investigando, em um contexto filogenético, a 

contribuição da geometria do torso dos mamíferos na expressão da regra de Allen. 

Além dos produtos acadêmicos, nesses últimos anos, essa linha de 

pesquisa contribuiu com a formação de recursos humanos em níveis de graduação 

e pós-graduação, incluindo seis projetos de iniciação científica, dois TCC, duas 

dissertações de mestrado e uma tese doutorado na UFS. Em 2023, o Prof. Sidney 

recebeu ainda um doutorando da UNESP, Luiz Miguel Senzano, orientado do Prof. 

Denis Andrade, em estadia de um mês, para desenvolvimento de modelos 

mecanísticos aplicados a anfíbios, como parte da sua tese. Um artigo decorrente 

dessa interação (intitulado Mechanistic distributional assessment of thermal and 

hydric constraints on the activity of three neotropical frogs: how constrained are 

they?) está em fase final de redação. 
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Novas abordagens para entender a evolução rápida de caracteres das espécies: de 

ilhas a fragmentos 

Parte do entendimento atual dos processos ecológicos e evolutivos que 

moldam a diversidade vêm de estudos desenvolvidos em ilhas. De fato, vários 

sistemas terrestres foram estudados no contexto da “teoria de equilíbrio da 

biogeografia de ilhas” de MacArthur & Wilson, que serviu de base conceitual para 

muitos trabalhos sobre os impactos ecológicos da fragmentação dos habitats. 

Atualizações recentes desta teoria levam em conta a história geológica da ilha e 

alterações no nivel do mar. As espécies presentes em ilhas são o resultado de 

processos de imigração, extinação e especiação, destacando-se os eventos de 

especiação na forma de radiações, onde a partir de um único ancestral surge um 

conjunto de novas espécies que exibem diferentes características com as quais 

podem explorar ambientes divergentes. Neste contexto, em alguns grupos animais 

parece haver uma tendência para as espécies endêmicas das ilhas evoluírem para 

um tamanho corporal médio. Este padrão é conhecido como regra da ilha e 

atualmente ainda se encontra em debate a sua generalidade e os seus 

determinantes.  

Esses temas foram discutidos em agosto de 2018, ocorreu a oficina sobre 

“Novas abordagens para entender a evolução rápida de caracteres das espécies: 

de ilhas a fragmentos”, coordenada pela Dra. Ana Margarida Santos (Univ. Alcalá, 

Madri) e José Alexandre Diniz-Filho (UFG). Partindo de ilhas oceânicas como o 

sistema de base, no workshop se discutiram os processos principais que levam à 

evolução de traços, sintetizando-se e identificando-se as lacunas no conhecimento 

atual. Para além disso, se analisou também como todo o conhecimento acumulado 

para ilhas oceânicas pode ser transladado para outros tipos de ilhas e até para 

fragmentos de habitats. Finalmente, se discutiram quais as aproximações analíticas 

e empíricas que permitem estudar estas questões.  

O subgrupo ligado ao nível de “populações” do workshop elaborou, em 

diversas reuniões subsequentes, um modelo de simulação integrado, implementado 

em R, envolvendo uma série de parâmetros ecológicos, demográficos, genéticos e 

evolutivos e capaz de permitir a análise de padrões de evolução rápida em ilhas, já 

tendo sido aplicado em diferentes situações. O modelo foi inicialmente aplicado ao 

Homo floresiensis, um caso bastante emblemático em biogeografia de ilhas por 
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aplicar a “regra das ilhas” em um contexto de evolução humana (Diniz-Filho et al. 

2019b). O modelo permitiu mostrar que essa evolução a partir de um ancestral H. 

erectus pode ter ocorrido realmente de forma bastante rápida (i.e., em apenas 

5000-7000 anos; Fig. 3.1.11) considerando valores realistas dos diversos 

parâmetros genéticos e demográficos (um artigo de divulgação sobre essa 

aplicação foi publicado no blog internacional de divulgação científica “The 

Conversation”, intitulado Fast evolution explains the tiny stature of extinct ‘Hobbit’ 

from Flores Island; ver https://theconversation.com/fast-evolution-explains-the-tiny-

stature-of-extinct-hobbit-from-flores-island-124747). 

 

Fig. 3.1.11. Distribuição dos tempos para adaptação de Homo floresiensis a partir de um 
ancestral H. erectus, obtida por um IBM desenvolvido no workshop do EECBio (ver Diniz-
Filho et al. 2019b). 

 

Uma segunda aplicação foi recentemente publicada no Journal of 

BIogeography (Diniz-Filho et al. 2021a) e envolveu a análise da evolução rápida de 

populações extintas de Cervus elaphus em uma das ilhas do canal da Mancha. A 

aplicação é semelhante à de H. floresiensis, mas possui a vantagem de ser 

possível uma calibração da velocidade de evolução pelos registros fósseis 

disponíveis e por permitir uma melhor calibração dos parâmetros demográficos em 

função do conhecimento sobre as mudanças na área da ilha. As análises 

permitiram concluir que, em mais de 85% das simulações, a redução de tamanho 

médio de quase 8% entre as populações do continente e da ilha de Jersey seriam 
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plausíveis em menos do que 9000 anos, o intervalo sugerido pelas características 

geológicas e geomorfológicas da ilha (Fig. 3.1.12).  

 

 

 

Fig. 3.1.12. Uma análise utilizando o mesmo IBM para o caso clássico de Cervus na ilha 
Jersey (acima), considerando a dinâmica geomorfológica do canal da Mancha e os dados 
paleontológicos-arqueológicos para definir a plausibilidade da trajetória de redução de 
tamanho ao longo do tempo (abaixo) (ver Diniz-Filho et al. 2021a). 

 

Outras aplicações do modelo estão sendo realizadas, agora novamente no 

sentido de realizar análises de fauna em macroescala, envolvendo muitas espécies. 

Finalmente, uma discussão ocorrida recentemente e publicada na Ecology Letters 
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(i.e., Diniz-Filho et al. 2021), um dos mais importantes periódicos científicos na área 

de Ecologia, envolve justamente o desenvolvimento de modelos nulos de simulação 

que sejam realisticamente aplicados a múltiplas espécies (Fig. 3.1.13).  

 

 

Fig 3.1.13. Distribuições estatísticas da correlação entre a proporção da massa corporal da 
ilha com a massa corporal do continente (log) sob vários modelos: (A) um modelo de 
randomização que aleatoriza os pares de espécies da ilha do continente; (B) modelo 
proposto por B & B, com desvio padrão dado por 1/100 da faixa de tamanho do corpo do 
continente para o processo de deriva; (C) uma modificação do modelo B & B em que o 
desvio padrão é dado para cada espécie, com base em um coeficiente de variação de 5%, e; 
(D) um modelo Mutation-Drift-Equilibrium (MDE), estimado por equações de genética 
quantitativa evolutiva onde a quantidade de deriva ao longo de 20 mil anos é alométrica e 
direcionada pelo tempo de geração e pelo tamanho efetivo da população Ne. A linha 
vermelha é o valor observado para um conjunto de 82 pares de espécies de mamíferos em 
sistemas ilha-continente. Em todas as situações a correlação observada de -0,18 não difere 
das expectativas nulas (A) ou neutras (C e D), exceto no modelo B&B, para o qual a 
correlação observada é superior ao esperado (ver Diniz-Filho et al. 2021b). 

 

 

Macroecologia Humana: buscando entender os padrões socioecológicos em 

múltiplas escalas 

A espécie humana é apenas mais uma entre as milhões de espécies 

existentes. No entanto, suas características e sua história a tornaram capaz de 

influenciar processos ecológicos globais como os ciclos biogeoquímicos e a 

distribuição da biodiversidade. As consequências dessa influência têm sido mais 

frequentemente abordadas em estudos de Ecologia e Conservação, que as suas 

causas. Aqui nosso objetivo é entender a Humanidade enquanto variável resposta. 
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Entender as relações de causa e efeito entre a humanidade e os demais 

componentes da natureza pode contribuir tanto para entender os padrões 

socioecológicos atuais quanto para a orientar a transição para a sustentabilidade. 

Assim o objetivo desse projeto é aplicar a abordagem macroecológica e 

macroevolutiva (comparativa, estatística e focada em amplas escalas de tempo, 

espaço e diversidade biológica) em processos-chave da dinâmica socioecológica 

humana ao longo do tempo e do espaço (e.g. variação da abundância humana, 

transições de modo de produção, conversão de habitat e colapsos ambientais). 

Nosso método de investigação tem incluído a revisão de aspectos conceituais, 

modelos de simulação computacional e modelos estatísticos aplicados em 

diferentes escalas espaciais.     

Em outubro de 2018 ocorreu a oficina de “Macroecologia Humana”, 

coordenada por Ricardo Dobrovolski (Fig. 3.1.14), para discutir a aplicação de 

abordagens macroecológicas ao entendimento dos processos associados à espécie 

humana e, a partir dela, diversos estudos vêm sendo realizados.  
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Fig. 3.1.14. Oficina de trabalho em “Macroecologia Humana” do EECBio, entre 29 e 31 de 
outubro de 2018, na sala do EECBio, ICB, UFG 
 

 

 

Como primeiro resultado prático, estamos sendo construídas bases de 

dados sobre padrões gerais de ecologia humana em macroescala, envolvendo 

variáveis ecológicas e socioeconômicas em nível de países, combinando diferentes 

fontes (e.g., Figs. 3.1.15 e 3.1.16). Esses dados permitem o teste de diversas 

hipóteses sobre os processos macroecológicos humanos a partir de análises 

comparativas e estatísticas em amplas escalas do tempo e do espaço.   
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Fig. 3.1.15. Distribuição espacial global de variáveis de interesse para a o entendimento dos 
padrões e processos humanos a partir da abordagem macroecológica. Os países são as 
unidades amostrais. No sentido horário a partir do canto superior direito: taxa de fertilidade 
total; produto interno bruto, proporção de força de trabalho feminina e expectativa de vida. 
 

 

 

Fig. 3.1.16. Distribuição espacial no Brasil de variáveis de interesse para a o entendimento 
dos padrões e processos humanos a partir da abordagem macroecológica. Os municípios 
são as unidades amostrais. Da direita para a esquerda: taxa de fertilidade total; produto 
interno bruto, índice de desenvolvimento humano e expectativa de vida. 
 

 

Como segundo objetivo, estamos realizando uma revisão da literatura sobre 

a abordagem macroecológica aplicada à espécie humana. Nesse sentido, o 

conceito de metabolismo, um dos pilares da abordagem macroecológica (Brown, 

2004), é bastante útil. O metabolismo é o intercâmbio de matéria e energia entre os 

seres vivos e o meio ambiente, incluindo outros organismos, para manter a auto-

organização, ou seja, a homeostase. O metabolismo pode ser analisado desde o 

nível das moléculas até o nível da biosfera. Na ecologia, o metabolismo foi proposto 

como um conceito unificador para conectar indivíduos, populações, comunidades e 

ecossistemas (Brown, 2004). O metabolismo também pode ser aplicado para a 

sociedade humana, o sociometabolismo, como um conceito integrador de várias 
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abordagens aplicadas a múltiplos temas, como alimentação, saúde e poluição 

(Haberl et al., 2019). Este conceito foi aplicado pela primeira vez para entender a 

agricultura por Justus von Liebig na década de 1840, que descreveu a agricultura 

no século XIX como um “sistema de pilhagem” devido à extração de nutrientes do 

campo para as cidades por meio de alimentos e fibras que alimentariam os 

trabalhadores e as indústrias emergentes. Esta abordagem foi a base de uma 

crítica a toda a sociedade capitalista, a qual tem sido caracterizada como sendo 

acometida de uma falha metabólica. Entre as consequências dessa falha 

metabólica está a degradação do solo, que continua a ser um problema ambiental 

fundamental que custa mais de 10 por cento do produto global bruto anual em 

perda de biodiversidade e benefícios naturais (IPBES, 2018). 

Além da degradação do solo, a ruptura do sociometabolismo humano 

implica em mudanças profundas nos ecossistemas globais e na degradação da 

biodiversidade e dos ciclos biogeoquímicos da Terra. Esta mudança inclui a 

apropriação de mais de 25% da produção primária líquida, cerca de 50% de água 

doce e utiliza 38% das terras livres de gelo e desertos e causando a redução das 

populações selvagens em 68% e colocando em perigo cerca de 1 milhão de 

espécies (Diaz et al., 2019). A poluição resultante da produção humana alterou a 

composição da atmosfera e do clima. A concentração de CO2, por exemplo, 

aumentou de 280 ppm para mais de 400 ppm desde o início da revolução industrial, 

por volta de 1750. Além disso, as principais iniciativas para combater estes 

problemas tiveram baixo sucesso nos últimos anos (Diaz et al., 2019; IPCC, 2022). 

Embora esta ruptura metabólica tenha sido identificada, muitos autores 

ainda se concentram nos benefícios obtidos com o crescimento económico, 

particularmente no bem-estar humano, que tem sido identificado como um 

indicador-chave do sucesso social, o objetivo final da sociedade. Representando o 

bem-estar subjetivo que é o objetivo final das atividades das pessoas. Olhando para 

este indicador, é possível avaliar se o sociometabolismo atual consegue cumprir o 

objetivo final da sociedade, que é fazer a maioria das pessoas felizes. A felicidade é 

considerada uma meta da vida humana há séculos e foi recentemente incorporada 

pela ONU como um direito humano. A estimativa do bem-estar tem sido adoptada 

como um indicador de sucesso e melhoria social do que os indicadores económicos 

tradicionais como o PIB per capita (Fanning et al., 2022). 

A teoria metabólica identificou a relação entre GDP e uso de energia e entre 

eles vários indicadores de desenvolvimento relacionados à saúde e ao 

desenvolvimento científico (Brown et al., 2011). O aumento no uso de energia está 
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relacionado à diminuição da fertilidade humana, seguindo a teoria metabólica. E a 

felicidade também está relacionada com o PIB e a energia. Assim, considerando 

esta relação, para deixar as pessoas mais felizes, deveríamos utilizar mais energia. 

No entanto, devido à utilização de combustíveis fósseis que representam a fonte de 

80% da energia produzida hoje, o clima na Terra mudou e é provável que continue 

num caminho que pode tornar uma maior proporção de terras impróprias para os 

seres humanos. Consequentemente, existe um equilíbrio entre as necessidades 

energéticas para tornar as pessoas mais felizes e a necessidade de evitar os piores 

cenários de alterações climáticas que poderiam prejudicar a felicidade humana. 

Devido às contradições da actual organização da sociedade, o aumento 

económico pode resultar em resultados que prejudicam a capacidade das pessoas 

de obterem bem-estar. Entre os resultados do desenvolvimento económico que 

minam a felicidade estão o aumento da desigualdade e a pobreza contundente, a 

destruição do ambiente e os benefícios da natureza. Mais de 10% das pessoas 

vivem em pobreza extrema, 768 milhões de pessoas enfrentam fome, 2,2 mil 

milhões de pessoas não têm acesso a água potável e 4,1 mil milhões não têm casa 

de banho em casa. Além disso, o suicídio representa uma importante fonte de 

mortes. Para piorar a situação, o mundo foi atingido pela pandemia da COVID-19 

que piorou vários indicadores socioeconómicos, revelando uma sindemia global, ou 

seja, uma intersecção de diferentes crises globais. Assim, muitas pessoas não têm 

recursos suficientes para satisfazer as suas necessidades básicas para serem 

felizes, enquanto, em média, as pessoas utilizam os recursos mundiais mais 

rapidamente do que estes podem ser renovados. Assim, a sociedade humana está 

longe da sustentabilidade, pois não satisfaz as necessidades das pessoas vivas e, 

ao mesmo tempo, destrói a capacidade das gerações futuras de satisfazerem as 

suas necessidades (Burger et al., 2012; Fanning et al., 2022). Estas contradições 

inspiraram propostas científicas para reformar o atual modo de produção, e outros 

sugeriram a necessidade de superar o atual sistema socioeconómico, ou seja, uma 

mudança transformadora (Diaz et al., 2019). 

Aqui exploramos a ruptura metabólica na sociedade humana do ponto de 

vista da relação entre produção, bem-estar e poluição numa perspectiva global. 

Testamos: i) a relação entre renda (PIB/capita) e felicidade; ii) a relação entre 

felicidade e consumo de energia; iii) Estimar quanto CO2 é necessário para fazer 

todos felizes e quanto isso aumentará as emissões actuais; iv) Estimar a 

quantidade de emissões que devem ser cortadas dos maiores emissores para 

cumprir os acordos de combate às alterações climáticas. 
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Nós encontramos uma relação positiva entre felicidade, energia e PIB per 

capita (Fig. 3.1.17). O coeficiente entre felicidade e log (PIB) em todos os países 

para todos os anos entre 2005 e 2021 foi de 0,76 (F1,2060 = 4246; p-valor < 0,001). O 

coeficiente entre felicidade e log(energia) foi de 0,65 (F1,84 = 112,6; p-valor < 0,001). 

O coeficiente entre log (energia) e log (PIB) foi de 0,98 (F1,84 = 110,2; p-valor < 

0,001). 

 

 

Fig. 3.1.17: Relação entre PIB per capita, consumo de energia per capita e felicidade. Os 
pontos representam os países, as unidades amostrais.  

 

Considerando a relação entre energia e felicidade, para levar o mínimo de 

felicidade às pessoas, considerando o limiar de 6,5, é necessário gastar um mínimo 

de 48.773,15 kWh/ano (Fig. 3.1.18). A partir da relação entre felicidade e PIB, é 

possível estimar que o valor mínimo de dinheiro necessário para ser feliz é 45.234,1 

US$/ano (Fig. 3.1.19). Assim, considerando que 1.000 dólares implicam em 0,26 

toneladas de CO2, garantir a quantidade de dinheiro necessária para fazer todos 

felizes aumentaria a média atual de ~ 5 ton de CO2 per capita para 10,4. 

Considerando a eficiência da produção de energia nos EUA, o que seria um valor 

global superestimado, onde se produz 0,388 kg de CO2 por kWh, a energia mínima 

para todos implicaria numa média global mínima de 19,02 ton de CO2 per capita por 

ano. Com base nessas relações, atualmente a apenas 26 países têm um PIB de 

rendimento médio per capita necessário para permitir que as pessoas obtenham o 

mínimo de felicidade e apenas 19 países têm um consumo de energia necessário 

para fazer todos felizes. A lista do índice de felicidade dos países, de acordo com 

World Happiness Report aponta que 27 países tem um índice de felicidade superior 

a 6,5.   
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Considerando a atual fonte média de energia no mundo que é 80% 

proveniente de combustíveis fósseis, isso representa um aumento de emissões de 

GEE em 108-384%. Isto afasta-nos ainda mais do objetivo de reduzir as emissões 

globais dos atuais 50 Gton para 30 Gton até 2030 e da emissão líquida zero até 

2050 (IPCC, 2022). 

 

Fig. 3.1.18: A relação entre o PIB per capita e o índice de felicidade (World Happiness 
Report, 2023). As linhas representam a felicidade mínima (6,5) e a renda mínima necessária 
para obtê-la de acordo com o modelo que ajustamos aos dados. 

 

Outra questão estamos abordando de um ponto de vista macroecológico é a 

questão da fertilidade humana. Esse é um tema controverso que vem sendo 

abordado na literatura até hoje do ponto de vista das consequências para o meio 

ambiente e de uma forma muitas vezes bastante questionável moralmente. Nosso 

objetivo aqui, mais uma vez é entender as causas da variação de fertilidade entre 

os países. A população humana global atingiu oito bilhões de pessoas, e é 

esperado alcançar de mais de dez bilhões até o final do século XXI. Embora o 

crescimento populacional não seja a principal variável no entendimento dos 

impactos humanos sobre os processos naturais, ela é uma variável importante 

nesse processo e fundamental no entendimento da própria organização dessas 

populações (Burger et al., 2017). A principal abordagem para explicar os padrões 

GDP per capita (log) 

Happines
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globais da distribuição espacial da abundância da espécie humana tem sido a teoria 

da transição demográfica. A TTD propõe que a redução taxas de fertilidade e 

mortalidade é causada por mudanças sociais associadas ao processo de 

“modernização”. Esse processo incluiria o acesso ao saneamento, a cuidados 

médicos e alimento de modo a reduzir as taxas de mortalidade. Por outro lado, a 

fecundidade, cuja redução tende a ser mais lenta, estaria associada ao papel da 

mulher na sociedade. Assim, o aumento do grau de instrução das mulheres, a 

disseminação de informações e acesso aos métodos contraceptivos e a inserção 

das mulheres no mercado de trabalho contribuiriam para a redução das taxas de 

fertilidade. Outra hipótese, de origem macroecológica está associada ao aumento 

médio da energia per capita, o que levaria a uma redução da taxa dos processos 

biológicos, de acordo com as relações alométricas esperadas. Assim, inúmeras 

hipóteses são propostas para entender a complexidade das causas e os 

mecanismos nas diferenças nas taxas de fertilidade nas atuais sociedades 

contemporâneas. O nosso objetivo foi testar as principais hipóteses baseadas na 

TTD e em outras abordagens para explicar as diferenças nas taxas de fertilidade 

humana nas sociedades contemporâneas. Nós usamos a abordagem 

macroecológica para avaliar os determinantes do desenvolvimento econômico e 

das taxas de fertilidade em escala global. Nesse cenário, as nossas unidades 

amostrais foram os países. Mais especificamente, nós aplicamos modelos de 

equações estruturadas para acessar as relações causais lineares entre a 

industrialização, crescimento econômico, promoção a educação e saúde, 

indicativos inserção da mulher no mercado de trabalho e urbanização sobre as 

taxas de fertilidade humana para 193 países (Fig. 3.1.20).  
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Fig. 3.1.19: Relação entre o consumo de energia e o índice de felicidade (World Happiness 
Report, 2023). As linhas representam a felicidade mínima (6,5) e a energia mínima 
necessária para obtê-la de acordo com o modelo que ajustamos aos dados. 

 

 

 

Fig. 3.1.20: Modelo socioeconômico do entendimento das causas da fertilidade humana nos 
municípios do Brasil. Educ = média de anos estudados pela população de mulheres; 
URBpop = população urbana; Fert = Número de filhos esperados por mulher; Mort = taxa de 
mortalidade infantil; EAgr = porcentagem de mulheres empregadas no setor agrícola; IgaG = 
índice global de igualdade de gênero; EInd = Porcentagem de mulheres empregadas no 
setor industrial. 
 

 

A mesma abordagem foi aplicada ao Brasil, um país com dimensões 

continentais e com alta desigualdade, a partir de uma base municipal (Fig. 3.1.21).  
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Figura 3.1.21. Modelo socioeconômico do entendimento das causas da fertilidade humana 
nos municípios do Brasil.  

 

Finalmente, dos resultados do workshop do final de 2018, entre eles a 

definição das abordagens metodológicas e da montagem da base de dados, foi 

possível avaliar o efeito do clima e de variáveis sócio-economicas na fase inicial de 

crescimento da COVID-19 em todo o mundo (Coelho et al. 2020). Essa análise foi 

motivada por propostas da literatura utilizaram resultados de modelos de nicho 

ecológico para sustentar a afirmação de que a pandemia não iria chegar nos 

trópicos de forma agressiva. Demonstramos que o tamanho da população e as 

conexões globais, representadas pela importância dos países na rede global de 

transporte aéreo, são as principais explicações para a taxa de crescimento inicial do 

COVID-19 em diferentes países (Fig. 3.1.22). O clima e a socioeconomia não 

tiveram efeito significativo nesta análise do quadro geral (Fig. 3.1.23 e 3.1.24). 

Nossos resultados mostraram que as alegações de que a taxa de crescimento da 

COVID-19 poderia ser menor em países mais quentes e úmidos deveriam ser 

tomadas com muito cuidado por potencialmente criarem o risco de perturbar 

políticas bem estabelecidas e eficazes de isolamento social que poderiam ajudar a 

evitar maiores taxas de mortalidade devido ao colapso dos sistemas nacionais de 

saúde. Em resumo, mostrou-se que não haveria restrições ecológicas à uma 

grande expansão da pandemia nos países tropicais, como o Brasil (o que 
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obviamente se confirmou). Uma postagem desse tema no “Ciência, Universidade e 

Outras Ideias” bateu na época rapidamente o recorde de visualizações do blog 

(chegando a 8500 visualizações, a maior parte poucos dias após a publicação). 

Infelizmente, essas predições dos modelos se confirmaram e houve uma enorme 

expansão da COVID-10 no Brasil, como é bem sabido em 2021, embora 

certamente as alegações ligadas às condições climáticas desfavoráveis à expansão 

da pandemia não tenham, aparentemente, sido um componente importante na 

ausência de políticas públicas eficientes e adotadas de forma consistente no país. 

 

 

 

Fig. 3.1.22. Rede de transporte aéreo entre 65 países que tiveram mais de 100 casos e para 
os quais os dados de séries temporais tinham pelo menos 30 dias após o 100º caso. Cores 
diferentes representam módulos de países mais conectados entre si. Tamanhos diferentes 
de cada nó representam a taxa de crescimento do COVID-19 estimada para cada país. 
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Fig. 3.1.23. Padrão geográfico da taxa de crescimento inicial de COVID-19 em diferentes 
países. A taxa de crescimento é representada pelo coeficiente de regressão da série de 
crescimento logarítmico. 

 

 

Fig. 3.1.24. Padrões espaciais de preditores e sua relação com as taxas de crescimento do 
COVID-19. A importância dos países na rede de transporte global (A) e o tamanho da 
população (C) estão fortemente associados às taxas de crescimento inicial de COVID-19 
em todo o mundo (B e D). 
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Novas abordagens para avaliar lacunas de conhecimento de biodiversidade 

Finalmente, em novembro de 2019 (i.e., depois do envio do último relatório 

ao CNPq), o GT em “Macroecologia & Macroevolução” promoveu uma oficina em 

que foram discutidos trabalhos sobre a temática lacunas de conhecimento sobre a 

biodiversidade. O evento foi organizado pelo Prof. Dr. Joaquín Hortal (Museo 

Nacional de Ciencias Naturales, CSIC, Madri, Espanha) e pela Dra. Leila Meyer 

(bolsista DTI/EECBio, UFG), e incluiu a participação de 17 pesquisadores do 

EECBio Esse workshop foi realizado em substituição ao workshop sobre 

“Compreendendo a geração e manutenção de pools regionais de espécies pela 

integração de dados filogenéticos, funcionais e geográficos”, que não pode ser 

realizado à época. Durante essa oficina, avançamos a discussão sobre construção 

de um índice que avalie a incerteza taxonômica (i.e., probabilidade de uma espécie 

atualmente aceita deixar de ser aceita no futuro). Discutimos que este índice terá 

dois componentes: i) número de revisões taxonômicas para o táxon; e ii) a 

qualidade da descrição/revisão taxonômica. Além disso, foram propostos dois 

novos trabalhos relacionados às lacunas de conhecimento: i) investigar quais 

fatores (e.g. distância geográfica, distância ambiental, e outros) determinam que um 

novo registro de ocorrência represente uma nova espécie; e ii) avaliar como a 

incorporação de novos registros de ocorrência ao longo do tempo incrementa o 

conhecimento sobre o range das espécies e sobre os padrões de riqueza de 

espécies. 
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Fig. 3.1.25. Oficina sobre Lacunas de Conhecimento em Biodiversidade, no EECBio, em 11 

a 13 de novembro de 2019 

Logo após o início desse novo projeto, começaram as restrições por causa 

da COVID-19, mas de qualquer modo aconteceram diversos avanços. No plano 

enviado em CNPq em 2021 e iniciado em 2022, após a prorrogação da vigência do 

EECBio, esse foi um dos novos projetos apresentados, prevendo recursos para 

uma ampliação das discussões e contratação de novos bolsistas para desenvolver 

o tema.  

Para executar os dois novos projetos propostos durante o workshop (veja 

descrição acima), estão sendo utilizados bancos de dados com registros de 

ocorrência georreferenciados das espécies da tribo Bignonieae (Bignoniaceae), 

com uma primeira versão compilada e disponibilizada por L.G. Lohmann, 

pesquisadora do EECBio. No entanto, foi necessário atualizar a nomenclatura das 

espécies e compilar a data de coleta de 4.684 (~16%) registros presentes no banco 

sem datação. Após as revisões mencionadas, o banco de dados está finalizado 

para as análises e conta com cerca de 28.857 registros de ocorrência de 399 

espécies de Bignonieae, dos quais 96,2% (27.766 registros) apresentam data de 

coleta. Além disso, em relação ao Índice de Incerteza Taxonômica discutido no 

workshop de 2019, foi estabelecida uma forte colaboração com a Dra. Juliana 

Stropp (Museo Nacional de Ciencias Naturales, CSIC, Madri, Espanha), que 

coordena o projeto Taxon-time (https://taxon-time.com/), que busca entender como 

esforços taxonômicos influenciam o conhecimento sobre a Biodiversidade ao longo 

tempo. No contexto da colaboração com a Dra. Stropp, os Dres. Hortal e Meyer e 

outros membros deste GT tem desenvolvido um marco conceitual para a avaliação 

do efeito das mudanças taxonômicas sobre os valores de biodiversidade que 

podem ser quantificados a partir de grandes bancos de dados. Este marco 

conceitual, composto por diferentes análises e vários índices de incerteza 

taxonômica, já deu lugar a uma publicação dentro do âmbito do EECBio (Stropp et 

al. 2022). Finalmente, as versões preliminares desses índices de incerteza 

taxonômica se inseriram em um trabalho de síntese sobre como avaliar a incerteza 

espacial associada aos modelos de distribuição de espécies (Tessarolo et al. 2021), 

e foram utilizados num trabalho de síntese sobre a informação disponível sobre a 

biodiversidade terrestre da Antártida (atualmente em revisão). 

A partir de 2022 foram retomados os trabalhos do grupo com diversas 

reuniões virtuais e, em abril de 2023, de forma presencial, com um novo workshop 

ocorrendo no EECBio (Fig. 3.1.26), com a participação de diversos novos 



46 
 

pesquisadores que se integram ao projeto, bem como alunos de graduação e pós-

graduação, bem como pós-doutores e bolsistas DTI do EECBio. Foram discutidos 

novos projetos, especialmente uma expansão da concepção de mapas de 

ignorância de espécies para regiões biogeográficas (sobrepondo os mapas de 

incerteza), um projeto atualmente em andamento utilizando dados integrados de 

diversidade de plantas no Brasil. 

 

 

Fig. 3.1.26. Oficina sobre Lacunas de Conhecimento em Biodiversidade, no EECBio, em 

abril de 2023. 

 

Um dos avanços importantes a partir das reuniões de 2022 e 2023 foi a 

discussão sobre as interações mais complexas entre os diferentes shortfalls, 

especialmente as lacunas Linneanas, Wallaceanas e Darwinianas. Essas 

discussões resultaram em um artigo de perspectivas publicado em 2023 na 

Frontiers of Biogeography (Diniz-Filho et al. 2023), no qual foi apresentado um 

arcabouço para analisar o impacto dos gradientes taxonômicos latitudinais 

recentemente propostos por Mark Pennel, em um artigo publicado na TREE, nas 

estimativas de diversificação como explicação para os gradientes latitudinais de 

diversidade. O ponto central é que, quando a lacuna Darwiniana foi proposta em 

2013, a ideia era que as estimativas de diversidade com base na filogenia seriam 

mais robustas às incertezas relacionadas à definição de espécies que resultam na 

lacuna Linneana. A solução dos diversos componentes da lacuna Darwiniana seria, 
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portanto, uma maneira de contornar a lacuna Linneana no sentido de estimar e 

entender padrões de diversidade, bem como desenvolver estratégias mais robustas 

de conservação. Embora esse princípio continue válido para estimativas de 

diversidade de modo geral, a partir da discussão dos gradientes taxonômicos e da 

estimativa das taxas de diversificação “por espécie” (tip rates), percebeu-se que há 

uma integração mais complexa entre as lacunas Linneana e Darwiniana. O ponto é 

que, embora a incerteza sobre a delimitação das espécies de fato tenha pouco 

impacto sobre as métricas de diversidade filogenética (i.e., uma vez que essas 

novas espécies seriam em geral bastante próximas filogeneticamente às espécies 

já descritas, aparecendo em geral em função de subdivisões e processos de 

“inflação taxonômica”), isso não é valido para estimativas de diversificação (Fig. 

3.1.27). Isso se dá porque essas métricas são sensíveis exatamente à padrões 

filogenéticos em escalas menores, e, portanto, se uma região (i.e., trópicos) 

possuem problemas de delimitação em comparação com regiões mais conhecidas, 

isso cria um viés nas estimativas de diversificação que pode, de fato, explicar 

alguns resultados paradoxais obtidos recentemente por alguns autores que 

sugerem que regiões com menor riqueza possuem maiores taxas de diversificação 

(Fig. 3.1.28). 
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Fig. 3.1.27. Padrões geográficos das Lacunas Linneana, Wallaceana e Darwniana, 
mostrando como o aumento no conhecimento de 3 espécies hipotéticas (que se tornam 4) 
muda os padrões de diversidade filogenética. 

 

 

 Fig. 3.1.28. Exemplo hipotético esquemático dos efeitos do gradiente taxonômico latitudinal 

(LTG) em relação às taxas de diversificação. À esquerda apresenta-se uma filogenia de 10 

espécies atualmente conhecidas, na qual as espécies do norte (A a D) são encontradas em 

regiões bem conhecidas e estão bem delimitadas. Por outro lado, as espécies descritas 

para a região sul (E a J) não estão bem delimitadas. Com base em indicadores da robustez 

da delimitação das espécies (ou após alguns estudos taxonômicos integrativos empíricos), 

os pesquisadores decidem dividir as espécies E, G e H em vários táxons, subdividindo, 

consequentemente, suas áreas geográficas originais. O gradiente de cor na distribuição 

geográfica das espécies e nos ramos em cada faixa filogenética referem-se à Taxa de 

Diversificação (DR) e variam de 0,6 (azul) a 2,6 (vermelho), mapeados usando a função 

contMap do pacote Phytools do R. 

 

O arcabouço proposto por Diniz-Filho et al. (2023) consiste basicamente em 

realizar simulações de mudanças taxonômicas (por divisão ou fusão) a partir de 

dados empíricos que possibilitem definir a estabilidade ou consistência da 

delimitação de espécies. Estudos de simulação mais elaborados realizados 

recentemente a partir do esquema da Fig. 3.1.28 sugerem que se cerca de 14% 

das espécies tropicais estiverem sido definidas de forma mais incertas e se 

subdividirem no futuro isso é suficiente para inverter a interpretação das taxas de 

diversificação. Outros estudos estão sendo realizados nesse momento a fim de 
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aplicar esse protocolo a dados empíricos, em grupos de plantas, serpentes e peixes 

neotropicais (este último de forma integrada ao GT de Ecologia Aquática e ao novo 

projeto de padrões de biodiversidade no Araguaia). 

 

 

Padrões Globais de Diversidade: A “Geografia do Clima” e uma Nova Geração de 

Modelos para Simulação de Padrões de Diversidade 

 De modo geral entende-se, em macroecologia, que as condições climáticas 

presentes e passadas que envolvem especialmente variações de temperatura e 

produtividade afetam os padrões de distribuição e riqueza de espécies (e que é o 

foco das atividades do GT em Modelagem de Nicho e Mudança Climática). Os 

mecanismos discutidos envolvem principalmente processos ecológicos e evolutivos 

que geram mudanças adaptativas que aumentam as taxas de extinção ou 

especiação ou impulsionam a expansão da distribuição geográfica em direção a 

regiões mais adequadas do globo para uma determinada linhagem. Os efeitos do 

isolamento geográfico, por outro lado, estão geralmente ligados a processos 

estocásticos em níveis hierárquicos mais baixos, conduzindo frequentemente a 

reduções no tamanho das populações, aumentando as taxas de extinção locais ou 

promovendo a diferenciação populacional. Este último pode dar origem 

gradualmente a novas espécies, fazendo com que as espécies se acumulem a 

taxas diferentes em todo o mundo. 

 Coelho et al. (2023), no entanto, mostraram em um artigo publicado na 

Nature que esta distinção entre os efeitos adaptativos do clima “per se” não é 

independente da “geografia do clima”, que é, por sua vez, uma consequência direta 

da “dualidade de Hutchinson” proposta por R. K. Colwell e Thiago Rangel em 2009. 

Essencialmente, a questão que emerge é: será a maior riqueza tropical um 

resultado direto do próprio clima, como sugerido anteriormente, ou devido à maior 

área de climas quentes e húmidos e ao isolamento generalizado dentro deles? Para 

separar estes efeitos, devemos mudar a nossa abordagem à análise dos padrões 

de riqueza, concentrando-nos diretamente na distribuição das espécies no espaço 

ambiental e não no espaço geográfico. Esse tema conceitual mais amplo tem sido 

discutido por alguns dos integrantes do GT de Macroecologia e Macroevolução 

desde 2020, tendo sido tema de um workshop realizado em 2023 no EECBio, com 

a participação da Dra. Catherine Graham, do WZL da Suiça (Fig. 3.1.29). 
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Fig. 3.1.29. Oficina sobre modelagem no espaço ambiental no EECBio, em fevereiro de 

2023, com a participação da Dra. Catherine Graham, do WZL, Suiça. 

 

 Para diferenciar esses efeitos diretos do clima e seus aspectos geográficos 

(área e isolamento), Coelho et al. (2023) começaram por construir um espaço 

climático multivariado. Para simplificar, utilizaram os dois primeiros componentes 

principais de 12 variáveis climáticas do CHELSEA. Foram então mapeados os 

padrões de riqueza dos tetrápodes e os aspectos geográficos do clima (área 

climática e isolamento) no espaço bivariado, divididos em células de grade 

regulares. Em seguida, foram utilizados modelos não lineares para analisar a 

riqueza em relação ao clima (os dois primeiros componentes principais) e seus 

aspectos geográficos (área e isolamento), com base nas células do espaço 

climático. Os padrões foram surpreendentemente semelhantes para todos os 

tetrápodes, e o modelo explicou aproximadamente 90% da variação para cada 

grupo. 

 Para os anfíbios (Fig. 3.1.30), a área climática e o isolamento são 

responsáveis por 9% e 5% do desvio, respectivamente, com uma explicação 

sobreposta de 12% (portanto, o poder explicativo total da geografia do clima é de 

26%). As duas primeiras componentes principais do clima (os efeitos diretos) são 

responsáveis por 16% dos desvios, com uma sobreposição de 45% com a 

geografia climática. Isto dá um poder explicativo total para o clima e a geografia 

climática de 88%. É importante notar que os resultados de modelos não lineares 
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baseados em efeitos diretos do clima no espaço geográfico sobre a riqueza (i.e., 

usando apenas AET, que sintetiza temperatura e produtividade) mostram um poder 

de explicação em torno de 60%, revelando assim uma confusão de efeitos entre os 

dois “componentes” do clima. 

 O artigo de Coelho et al. (2023) está aceito para publicação na Nature, uma 

das mais prestigiadas revistas científicas do mundo, o que mostra claramente o 

nível de excelência dos pesquisadores do EECBio. 

 

  

Fig 3.1.30. Explorando a influência da geografia climática na riqueza global de anfíbios no 
âmbito da dualidade de Hutchinson (Coelho et al. 2023). Um espaço bivariado é definido 
utilizando os dois primeiros componentes principais da variação climática (a), com base em 
doze variáveis. Este espaço mapeia a riqueza e compara-a com os principais componentes 
do próprio clima e as suas propriedades geográficas, nomeadamente a área climática e o 
isolamento (b). Os atributos geográficos do clima apresentam uma distribuição global não 
uniforme, com áreas climáticas maiores sendo mais fragmentadas espacialmente e o 
isolamento climático aumentando em direção aos pólos (c). Os aspectos de aninhamento e 
rotatividade da diversidade beta também são examinados em relação à área climática e ao 
isolamento (d). 
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 Finalmente, ainda no contexto de padrões globais de diversidade e os 

mecanismos ecológicos e evolutivos envolvidos na sua origem e manutenção, o 

grupo liderado pelo Prof. Thiago Rangel também tem avançado em um novo 

modelo de simulação elaborando o publicado na Science em 2018. Em abril de 

2023 foi organizada uma oficina para desenvolver conceitualmente a 

fundamentação teórica para uma essa geração de modelos de simulação para 

estudar a origem e a manutenção dos padrões de diversidade de espécies em 

grandes escalas de tempo de espaço. Essa nova geração de modelos deverá 

integrar processos ecológicos (e.g. dinâmica de populações, interações, respostas 

ambientais) com evolutivos (e.g. fluxo gênico, especiação), desde a escala 

populacional até a biogeográfica. O principal objetivo é reconstruir os padrões de 

diversidade de todos os vertebrados da América do Sul desde os últimos 34 

milhões de anos. Em maio houve uma continuação do workshop com a visita do Dr. 

Oskar Hagen (i-DIV, Alemanha).  

 Um ponto importante nesse workshop em Pirenopolis foi a participação do 

Dr. Leandro Duarte, da UFRGS e coordenador do GT em Ecologia de 

Comunidades do EECBio, objetivando realizar mais uma integração entre os grupos 

e avançar nos trabalhos em colaboração nesse sentido. No contexto do GT em 

Ecologia de Comunidades foi publicado recentemente outro trabalho de simulação 

na revista Ecography, utilizando um arcabouço um pouco diferente em nível de 

processos de mudança nas metacomunidades em um contexto filogenético 

adaptativo por meio de processos O-U, resultado no arcabouço do “McFly”; Duarte 

et al. (2023; Fig. 3.1.31). 
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Fig. 3.1.31. Oficinas sobre os novos avanços em simulação de padrões de diversidade em 

abril de 2023 (na cidade de Pirenópolis, Goiás), com a participação de diversos 

pesquisadores do EECBio e convidados internacionais, incluindo os Drs. Michael Pontarp, 

Robert Colwell, James Albert (acima), seguida da discussão com o Dr. Oskar Hagen, em 

maio (abaixo). 
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Fig. 3.1.31. Representação esquemática de “mcfly” (Duarte et al. 2023), uma estrutura de 
computação bayesiana aproximada (ABC) desenvolvida para estimar a distribuição posterior 
dos parâmetros de taxa de adaptação (OU's α) e inclinação do kernel de dispersão (w) que 
conduzem gradientes de diversidade de espécies ao longo de um gradiente ambiental. 1. A 
metacomunidade real fornece as medidas empíricas da diversidade de espécies, a 
estatística resumida real (R). 2. Ambiente é uma dimensão de nichos de espécies que 
fornece os parâmetros ótimos de nicho (θ), variância (σ) e posição de nicho de raiz 
necessários para simular o nicho de espécies com base na filogenia, de acordo com o 
modelo evolutivo de Ornstein-Uhlenbeck. Também definimos a amplitude de nicho na 
simulação com base no ambiente. 3. Uma distribuição anterior de OU de α é usada para 
simular posições de nicho de espécies com base em parâmetros ambientais e filogenia. 4. 
Coordenadas espaciais de k locais são usadas para definir a distribuição anterior da 
inclinação w; juntamente com a taxa de imigração (m), o número de indivíduos em k locais 
(JL_k) e o número total de indivíduos em M (JM) fornecem os parâmetros neutros das 
simulações. 5. As metacomunidades são simuladas com base em parâmetros de nicho e 
neutros (Simulador). 6. Cada simulação de metacomunidade fornece medidas de 
diversidade de espécies (Summarizer) tomadas como estatísticas resumidas simuladas (S). 
7. As diversidades simuladas (S) são classificadas com base num limiar mínimo de 
correlação (tolerância) pré-definido com a diversidade observada (R). Cada objeto S não 
descartado (Rejeitar) é então escaneado para registrar α e inclinação w de sua OU para 
fornecer uma distribuição posterior de taxa de adaptação (α) e limitação de dispersão (w), 
respectivamente. 
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3.2. GT AVANÇOS TEÓRICOS E METODOLÓGICOS EM ECOLOGIA DE 

COMUNIDADES 

Coordenadores dos projetos do GT (PIs): Leandro da Silva Duarte e Sandra 

Cristina Muller (UFRGS), Marcus Vinicius Cianciaruso e Mário-Almeida Neto (UFG).  

O GT “Avanços teóricos e metodológicos em Ecologia de Comunidades” tem 

como objetivo o desenvolvimento e aplicação de abordagens inovadoras para 

elucidação de padrões, processos e mecanismos ecológicos e evolutivos atuando 

em comunidades biológicas. Para tanto serão integradas análises em múltiplas 

escalas espaciais (indivíduos, populações, comunidades e biomas) e temporais 

(componentes micro e macroevolutivos). A partir da execução dos estudos 

propostos nas linhas de pesquisa deste projeto será possível avançar no 

entendimento sobre a influência de múltiplos processos biológicos, bem como sobre 

padrões de coexistência, e até que ponto tais padrões são afetados por gradientes 

ambientais do presente ou passados. 

 

 

Evolução de estratégias adaptativas em borboletas frugívoras: testando a hipótese 

de Grime  

Os dados de borboletas frugívoras foram coletados nas campanhas de 2019 

até 2021, em propriedades particulares nos municípios de Quaraí, São Gabriel, 

Jaguarão e na Estação Experimental Agronômica da UFRGS, no município de 

Eldorado do Sul. As análises destes dados foram incluídas na da tese da Dr. Aline 

Richter. Em um dos trabalhos, foi avaliado como as condições de micro-habitat e 

paisagem afetam a ocorrência e a abundância de borboletas frugívoras em 

diferentes comunidades no bioma Pampa, sul do Brasil. Também foi investigado 

como as características intrínsecas da comunidade (e.g., tamanho), podem afetar a 

relação entre as espécies e os ambientes. Foi encontrado que as variáveis da 

paisagem contribuem mais para explicar a variação na ocorrência de espécies, 

enquanto o micro-habitat e atributos relacionados a dispersão das espécies são 

mais críticos para explicar variações na abundância das espécies. A riqueza e 

abundância de borboletas foram baixas sob altas temperaturas, e estes ambientes 

são caracterizados por espécies com baixa habilidade de voo. Espécies mais 

móveis são beneficiadas por um aumento na homogeneização da paisagem. 

Também foi constatado que comunidades maiores em números de indivíduos são 

mais movidas por filtros ambientais do que comunidades menores. O artigo 
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científico contendo esses achados está sendo preparado e vai ser submetido para a 

revista Journal of Animal Ecology.  

Com os dados de borboletas coletados, também foi gerado o guia de 

identificação de borboletas frugívoras do Pampa Gaúcho, intitulado: Borboletas Do 

Pampa. (Fig. 3.2.1). Este guia foi idealizado como uma forma de expandir o 

conhecimento científico para além dos limites da universidade, com uma linguagem 

acessível ao público leigo e tendo informações relevantes sobre a ecologia de 

borboletas frugívoras, métodos de coleta, curiosidades, informações sobre o bioma 

Pampa, e as relações das borboletas com este ambiente. O guia apresenta fotos de 

vista dorsal e frontal de 42 espécies de borboletas, distribuídas nas 4 subfamílias 

que representam as borboletas frugívoras (Biblidinae, Charaxinae, Nymphalinae e 

Satyrinae). 

 

 

Fig. 3.2.1. Guia de borboletas do Pampa, produto do GT 
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Neste período também foi realizado um outro trabalho que fez parte da tese 

da Dr. Aline Richter, onde foram avaliados os padrões e mecanismos que atuam na 

distribuição da diversidade das borboletas frugívoras, utilizando uma compilação de 

dados para o grupo em todo bioma Mata Atlântica. Foram utilizados dados de 

ocorrência de borboletas frugívoras de 60 comunidades ao longo da Mata Atlântica. 

O trabalho mostrou que as comunidades de borboletas frugívoras são 

principalmente compostas de espécies raras, e a ocorrência de espécies é 

determinada primariamente por condições microclimáticas. Os atributos das 

espécies explicaram mais de 50% da variação no nicho da espécie, e foi detectado 

conservação de nicho filogenético na resposta das espécies. Ao nível de 

comunidade, a riqueza e proporção de espécies têm respostas similares e positivas 

a variáveis ambientais. Esses resultados mostram a importância da paisagem e 

variáveis climáticas na estruturação da ocorrência de espécies de borboletas na 

Mata Atlântica, enfatizando a função dos atributos e a filogenia em definir o nicho 

das espécies. Este trabalho está sendo finalizado e vai ser submetido à revista 

Journal of Animal Ecology. 

Atualmente estamos aumentando as áreas de amostragem de borboletas 

frugívoras no bioma Pampa. Realizamos coletas em uma campanha durante os 

meses de verão / outono (entre janeiro e abril) na Fundação Marona no município 

de Alegre, RS. Esta área compreende campos nativos com diferentes intensidades 

de manejo e fragmentos de mata. Foram amostrados aproximadamente 700 

indivíduos, os quais estão sendo montados e identificados, mas já constatamos a 

presença de pelo menos uma espécie de cada subfamília do grupo de borboletas 

frugívoras. Serão realizadas novas amostragens durante a primavera e verão de 

2023 e 2024 (de outubro a março), em uma nova área de Pampa na região da 

Serra do Sudeste, a qual difere em fisionomia das áreas anteriores. Com essas 

novas áreas vamos expandir a lista de espécies de borboletas frugívoras no Pampa 

e entender como são as estratégias adaptativas das borboletas em áreas de 

ecótonos campo – floresta. 
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Tabela 3.2.1. Lista de ambientes amostrados através da metodologia padronizada de coleta de 
borboletas frugívoras para Amazônia, Caatinga, Cerrado, Mata Atlântica e Pampa. 
 
Bioma 

Tipo de Fitofisionomia Localidade de Estudo Autor/Ano 
Período de 
Amostragem 

Mata 
Atlântica 

Floresta Ombrófila 
Montana/Plantio eucalipto 

Reserva do Morro Grande 
(SP) 

Uehara-Prado 
et al. 2004 nov/01-mai/02 

Mata 
Atlântica 

Floresta Ombrófila 
Montanhosa/Área fragmentada 

Reserva do Morro Grande 
(SP) 

Uehara-Prado 
et al. 2005 nov/01-mai/02 

Mata 
Atlântica 

Floresta Estacional 
Semidecidual PE Rio Doce (MG) Silva et al. 2015 jun/05-mai/06 

Mata 
Atlântica Floresta Ombrófila Densa São Luíz do Piraitinga (SP) 

Ribeiro et al. 
2010 jun/04-mai/05 

Mata 
Atlântica Floresta Ombrófila Mista/Densa Flona-SFP/Maquiné (RS) 

Santos et al., 
2011 

dez/06-abr/07; 
jan/08-dez/09 

Mata 
Atlântica Mata Paludosa Planície Costeira Norte (RS) 

Bellaver et al. 
2012 

jan,mai, nov/05; 
jan,mar/11 

Mata 
Atlântica Floresta Ombrófila Densa PE Serra do Tabuleiro (SC) 

Corso e 
Hernandez 
2012 nov/09-ago/10 

Mata 
Atlântica 

Floresta Estacional 
Semidecidual/Plantio de café e 
cana Alfenas (MG) Brito et al. 2014 out/11-set/12 

Mata 
Atlântica 

Floresta Ombrófila Sub-
montana/Plantio de cana/borda Usina Serra Grande (AL) 

Filgueiras et al. 
2016 nov/12-jan/13 

Mata 
Atlântica 

Floresta Estacional 
Semidecidual Serra da Bodoquena (MS) Araujo, 2016 set/14-ago/15 

Mata 
Atlântica 

Floresta Ombrófila Sub-
montana/Área agrícola/Floresta 
secundária Planície costeira (PR) 

Shuey et al. 
2017 jan, mar, abr/11 

Mata 
Atlântica 

Floresta Estacional 
Semidecidual Serra do Japi (SP) 

Santos et al., 
2017 out/11-set/12 

Mata 
Atlântica Floresta Ombrófila Mista Flona-SFP (RS) Richter, 2018 

nov/16-mar/17; 
out/17-mar/18 

Mata 
Atlântica Mata de Restinga Pelotas (RS) Gallo 2018 dez/14-atual 

Amazônia 
Floresta Tropical/Plantio de 
eucalipto/Floresta secundária 

Divisa entre Pará e Amapá 
(PA)(AP) 

Barlow et al. 
2007 mai/04-fev/05 

Amazônia Floresta tropical/Corte seletivo 
Precious woods amazon 
(AM) 

Ribeiro e 
Freitas 2012 jul-nov/07 

Amazônia Floresta Tropical Reserva Ducke (AM) 
Graça et al. 
2015 jun-ago/13 

Amazônia 
Floresta Tropical/Floresta de 
areia branca/Área aberta Parna Viruá (RR) 

Graça et al. 
2017 mai-jun/15 

Amazônia 

Floresta Tropical/Floresta de 
areia branca/Floresta 
hidromórfica 

Parna Viruá (RR)/PDBFF 
(AM)/ Parna Chandless (AC) 

Graça et al. 
2017 mai-out/15 

Amazônia Floresta tropical São José do Ribamar (MA) 
Martins et al. 
2017 abr/12-mai/13 

Amazônia Floresta Tropical PDBFF (AM) 
Spaniol, 2018 
(não-publicado) ago/15 e set/16 

Cerrado 
Mata de Galeria/Cerrado sensu 
stricto/Campo sucessional JBB (DF) 

Pinheiro e Ortiz, 
1992 abr/88-mar/89 

Cerrado Mata de Galeria 
Parna Serra da Canastra 
(MG) 

Marini-Filho e 
Martins, 2010 Mar/99-dez/00 

Cerrado 
Campos rupestres/Vegetação 
ripária APE Mutuca (MG) Silva et al. 2015 out/08-set/09 

Cerrado 
Mata de Galeria/Cerrado sensu 
stricto FAL/RECOR/JBB (DF) Freire JR, 2015 jul/12-jun/13 

Caatinga 
Gradiente entre área arbustiva 
e locais com distúrbio PN Catimbau (PN) 

Nobre et al. 
2012 set/05-ago/06 

Caatinga 
Caatinga arbustiva/campos 
rupestres 

Morro do Chapéu/Senhor do 
Bonfim (BA) 

Zacca e Bravo 
2012 nov/08-dez/09 

Caatinga* 
Caatinga arbustiva/campos 
rupestres ? 

Zikán 2018 
(não-publicado) Atual 

Pampa 
Capão de mata no campo 
nativo JGR/SFA/SVS (RS) Paz et al. 2014 jan/10-dez/11 

Pampa 
Transição Mata Atlântica com 
Pampa Santa Maria (RS) 

Spaniol e 
Morais, 2015 out/11-mar/12 

Nota: * Corresponde a um trabalho que será desenvolvido nesse ano, mas ainda não está definida a 
área amostral. 
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Atributos fenotípicos de plantas predizem a performance populacional e o 

funcionamento de comunidades em florestas tropicais? 

 

Durante 2021-2023, seguimos as avaliações do papel de atributos 

funcionais em processos ecológicos nas comunidades. Os trabalhos foram focados 

principalmente em comunidades de plantas (Bordin et al. 2023, Klipel et al. 2023), 

assembleias de peixes (Rocha et al. 2023), e restauração ecológica (Coutinho et al. 

2023). Buscando promover a integração entre os membros do GT, também foi 

realizado um workshop presencial em fevereiro de 2023, com duração de cinco 

dias. Delineamos um manuscrito durante essa atividade, onde buscamos responder 

de que forma atributos funcionais das espécies de árvores influenciam seu 

crescimento (Tabelas 3.2.2). Este manuscrito atualmente encontra-se em 

preparação para submissão, e os dados que o compõem derivam de uma 

compilação de dados realizada ao longo do desenvolvimento do projeto junto ao 

INCT.  
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Tabela 3.2.2. Lista preliminar de atributos de história de vida e morfológicos, demonstrando a relação 
com as respostas esperadas (alta ou baixa) para cada uma das estratégias adaptativas.  R – ruderais, 
C – competidores e S – tolerantes a estresse e com a breve descrição sobre as consequências de 
cada atributo sobre a performance dos organismos.  

Atributo  

Estratégia 
adaptativa 

Descrição do atributo Referências 

C S R   

Taxa de 
crescimento da 
lagarta 

Alt
a 

Bai
xa 

Alta Tempo até a maturidade reprodutiva. Hodgson, 1993 

Número de 
gerações 

Po
uc
as 

Mu
ita
s 

Muitas 
Relacionada ao incremento na taxa de crescimento 
populacional. 

Shreeve et al., 
2001; Braby, 
2002 

Tamanho da prole 
Gr
an
de 

Pe
qu
en
a 

Grande 
Quanto maior o distúrbio, menor o investimento em 
sobrevivência inicial da prole. 

Bink, 1992; 
Dennis et al., 
2000 

Longevidade 
Alt
a 

Alt
a 

Baixa 
Relacionada com a disponibilidade de recurso/ baixa 
taxa de predação. Bink, 1992 

Plasticidade 
fenotípica 

Alt
a 

Bai
xa 

Alta 
Relação com tolerância a variações 
ambientais/multivoltinismo. 

Kemp et al., 
2006 

Tolerância as 
variações nas 
condições 
ambientais 

Bai
xa 

Alt
a 

Alta 
Organismos competidores (diapausa ou migração), 
organismos tolerantes ao estresse (diapausa) e os 
ruderais (plasticidade fenotípica). 

Bink, 1992 
Amplitude do 
campo visual 

Alt
a 

Alt
a 

Baixa Aumentam as chances de aquisição de recurso. 
Rutowski et al., 
2009 

Dispersão 
Bai
xa 

Bai
xa 

Alta Importante em habitats que são pouco estáveis. 

Dennis e 
Shreeve, 2003; 
Dennis et al., 
2004 

Tamanho do corpo 
Gr
an
de 

Pe
qu
en
o 

Peque
no 

Relacionada com a disponibilidade de recurso. 

Hodgson, 1993 

Massa abdominal 

Pe
qu
en
a 

Gr
an
de 

Grande 
Associada com o investimento em reprodução nas 
fêmeas. Srygley e Chai, 

1990 

Massa torácica 
Gr
an
de 

Pe
qu
en
a 

Grande 
Associada com investimento em dispersão ou 
defesa de território. Srygley e Chai, 

1990 

Número de plantas 
hospedeiras 

Po
uc
as 

Po
uc
as 

Muitas 
Consistente com o nível de distúrbio do sistema, 
plantas de curta duração e que estão em distintos 
ambientes são mais usadas por R estrategistas 

Dennis et al., 
2004 

Produtividade do 
sistema 

Alt
a 

Bai
xa 

Alta 
Relacionada com as taxas de crescimento das 
larvas 

Hodgson, 1993 

Quantidade de 
recurso disponível 

Alt
a 

Bai
xa 

Alta 
Relacionada com o tamanho do indivíduo e 
requerimento nutricionais 

Braby, 2002; 
Curtis et al. 2015 

Qualidade do 
recurso 

Alt
a 

Bai
xa 

Baixa 
Relacionada com as taxas de crescimento das 
larvas. Dennis 2010 
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 Atributos funcionais são ferramentas que permitem acessar os mecanismos 

que determinam a estruturação e funcionamento de comunidades. Neste sentido, 

Klipel et al. (2023) investigaram como gradientes ambientais atuam sobre a 

biodiversidade de florestas subtropicais na Mata Atlântica. Diversos padrões 

emergiram, evidenciando o papel da altitude e fertilidade do solo em determinar a 

riqueza de espécies, diversidade filogenética, e diversidade de tamanho de folhas, 

massa de sementes, e densidade da madeira de árvores nas comunidades florestais. 

O efeito dessas variáveis está relacionado às condições ambientais mais severas 

encontradas em áreas de altas altitudes. Além da estruturação e dinâmica natural de 

comunidades e ecossistemas, outros fatores podem estar ligados à biodiversidade 

encontrada em ambientes naturais, como por exemplo, a introdução de espécies 

exóticas. Neste sentido, Rocha et al. (2023) avaliaram através de uma revisão 

sistemática da literatura, as consequências ecológicas e socioeconômicas da invasão 

de peixes exóticos sobre a biodiversidade de ecossistemas aquáticos no Brasil. De 

acordo com os autores, existem muitas lacunas sobre os impactos da presença de 

espécies exóticas nesses ambientes, o que afeta medidas de manejo e políticas de 

conservação da biodiversidade. Manter a biodiversidade em florestas também é um 

desafio recorrente, especialmente considerando cenários de mudanças climáticas. 

Muitos esforços vêm sendo destinados em ferramentas para maximizar a remoção de 

carbono da atmosfera (resultados obtidos através da avaliação do balanço líquido de 

carbono em florestas), mas de que forma esse balanço se relaciona com a 

biodiversidade não é claro. Desse modo, Bordin et al. (2023) mostraram que o balanço 

líquido de carbono não é correlacionado com a diversidade taxonômica, funcional, ou 

filogenética em florestas subtropicais na Mata Atlântica. Isso indica que se os esforços 

de mitigação de mudanças climáticas forem apenas para manter florestas onde a 

absorção do carbono da atmosfera é maior, a conservação da biodiversidade será 

negligenciada. Deste modo, é necessário desenvolver métodos que permitam atingir 

múltiplos objetivos, tanto em conservação quanto em restauração desses ambientes. 

Neste sentido, Coutinho et al. (2023) desenvolveram um framework para auxiliar na 

seleção de espécies para atingir diferentes objetivos na restauração de comunidades, 

tanto em termos funcionais (e.g., diversidade ou composição funcional), quanto na 

riqueza de espécies. Essa ferramenta considera diferentes parâmetros para auxiliar a 

seleção de espécies, como a disponibilidade no mercado e o seu custo, por exemplo. 

No contexto deste projeto foi realizado, no primeiro workshop presencial do GT 

depois da pandemia, em fevereiro de 2023, os pesquisadores discutiram trabalhos 

relacionados à demografia de espécies de árvores e o poder preditivo de atributos 
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funcionais sobre estes parâmetros demográficos (Fig. 3.2.2). Foram discutidos 

aspectos relativos à melhor forma de realizar as estimativas de crescimento e 

sobrevivência de espécies arbóreas, seleção do conjunto de atributos funcionais 

apropriados para testar as relações com a sobrevivência e crescimento de espécies, 

além de métodos analíticos para corrigir a não-independência de espécies e seus 

atributos funcionais. Foram realizadas análises preliminares, e discutidos os próximos 

passos ligados ao desenvolvimento do projeto. O workshop teve a participação cinco 

pesquisadores do INCT EECBio, Leandro da Silva Duarte (UFRGS), Marcus V. 

Cianciaruso (UFG), Sandra Cristina Müller (UFRGS), Cristiano Agra Iserhard (UFPel), 

e a bolsista DTI Kauane Maiara Bordin (UFRGS). 

 

 

Fig. 3.2.1. Workshop do GT em fevereiro de 2023, na UFRGS, discutindo aspectos 
demográficos de arvores e suas relações com atributos funcionais. 

 

 

Desvendando os múltiplos efeitos de espécies exóticas em redes ecológicas 

 

O banco de dados de interações interespecíficas envolvendo espécies nativas 

e exóticas foi finalizado. O base de dados compreende redes de interações 

antagonísticas e mutualísticas envolvendo diversos grupos taxonômicos e graus de 

intimidade (interações não simbióticas, ectosimbióticas e endosimbióticas). Em 

setembro de 2019 realizamos a primeira reunião presencial do subprojeto, na qual 

planejamos e desenvolvemos as análises iniciais para dois artigos, um dos quais foi 
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posteriormente dividido, resultando em três artigos em andamento, dois quais dois 

estão em fase de redação com as análises já finalizadas (1: A framework for detecting 

species integration in interaction networks: a case study with exotic species; 2: The 

importance of disconnected species and abundance data for detecting topological 

patterns in ecological networks). Estes trabalhos devem ser finalizados e submetidos 

até outubro de 2021. Buscamos aumentar a integração entre os membros do GT por 

meio de reuniões presenciais e remotas. As últimas reuniões presenciais do GT 

ocorreram em setembro de 2019 devido à pandemia da COVID-19, as reuniões 

presenciais programadas a partir de 2020 foram canceladas e substituídas por 

reuniões remotas entre os membros do GT. 
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3.3. GT MODELOS DE NICHO ECOLÓGICO & MUDANÇA CLIMÁTICA 

Coordenadores dos projetos do GT (PIs): Levi Carina Terribile e Matheus de Souza 

Lima-Ribeiro (UFJ), Mariana Vale (UFRJ), Maria Lucia Lorini (UNIRIO) e Marinez 

Siqueira (JBRJ).  

As ações do GT em Modelos de Nicho Ecológico e Mudança Climática 

(ENM&CC)  do EECBio estão pautadas nas seguintes linhas de atuação: (i) integrar as 

abordagens de calibração multitemporal em modelos correlativos com experimentação 

fisiológica em modelos mecanicistas a fim de estimar o nicho das espécies de forma 

mais completa; (ii) integrar interações bióticos, simulações demográficas, dispersão e 

uso do solo, em predições de distribuições futuras de modelos de nicho para estimar 

áreas potenciais a serem ocupadas pelas espécies no futuro de forma mais realística; 

(iii) analisar evolução de nicho e suas consequências para prever o risco de extinção 

das espécies em cenários de mudança climática; (iv) atualizar e ampliar o banco de 

dados climáticos ecoClimate e, v) dar suporte operacional a outros programas de 

pesquisa do EECBio. As principais atividades de pesquisa descritas a seguir estão 

relacionadas aos eixos gerais de pesquisa do GT, que envolvem o tema “mudança 

climática” e sua relação com a biodiversidade e os desenvolvimentos teóricos e 

metodológicos em modelagem de nicho e mudança climática. Em resumo, os 

principais resultados dos projetos do GT foram: 

 

Processamento de dados globais sobre mudanças na cobertura e uso do solo 

Os dados de uso da terra e cobertura do solo (land-use and land-cover - LULC) 

são importantes preditores da ocorrência de espécies e das ameaças à 

biodiversidade. Embora existam conjuntos de dados LULC disponíveis nas condições 

atuais, o formato dos dados nem sempre é diretamente acessível e utilizável para 

estudos ecológicos, e há uma falta de tais dados nas condições climáticas históricas e 

futuras. Isso dificulta, por exemplo, a projeção de modelos de nicho e distribuição em 

cenários de mudanças globais em diferentes cenários de tempo. Diante disso, 

pesquisadores do GT (Vale et al. 2021) utilizaram o conjunto de dados terrestres 

global do Projeto de Harmonização do Uso da Terra (LUH2) para gerar dados de uso 

da terra e cobertura do solo em formato de SIG padrão, tornando-os mais acessíveis e 

facilmente manipuláveis para análises ecológicas. Assim, fornecemos dados LULC 

para todos os anos de 850 a 2100 em uma resolução temporal de 1 ano (de 850 a 

2100), e espacial de 0.25o, e, a partir de 2015, o conjunto de dados LULC é fornecido 

em dois cenários climáticos (SSP2-4.5 e SSP5-8.5). Ao todo, foram gerados mais de 
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17 mil arquivos, incluindo dados originais da base Land-Use Harmonization Project 

(LUH2) agora transformados em formato tiff, e dados categóricos para 12 categorias 

de cobertura vegetal (e.x. Figura 3.3.1): floresta primária, cobertura primária não-

florestal, cobertura secundária potencialmente florestal, cobertura secundária 

potencialmente não-florestal, pastagem de manejo, pastagem, área urbana, cultivares 

anuais C3, cultivares perenes C3, cultivares anuais C4, cultivares perenes C4, e 

cultivares C3 fixadores de N.  

  

Fig. 3.3.1. Exemplo da estrutura do dado gerado, presentado pela categoria de floresta primária 

contínua para 2020 (topo) e 2100 (abaixo) sob o cenário de gases de efeito estufa SSP5-8.5, 

obtido a partir da base Land-Use Harmonization Project (LUH2). Os valores das categorias 

variam de 0 a 1, representando aproximadamente a probabilidade de um pixel ser ocupado 

pela classe de uso da terra e cobertura do solo representada no mapa. Todos os outros 

arquivos categóricos têm a mesma estrutura. 

 

Outro aspecto relevante é que, ao se comparar os novos dados de LULC 

produzidos a partir da LUH2 com dados de referência para uso do solo Global Land 

Cover SHARE (GLC-SHARE), notou-se uma acurácia geral superior a 70% em escala 

global e também para a maioria das regiões (Tabela 3.3.1).   
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Tabela 3.3.1. Medidas de acurácia (em porcentagem) para os dados de LULC em escala global e regiões 

biogeográficas: acurácia global (OA), acurácia do produtor (PA) e acurácia do consumidor (UA). 

       Crops  forest  open areas  urban  
 OA PA UA PA UA PA UA PA UA 

 
          

Global 71.7 79.7 47.3 70.5 66.8 71.2 82.7 55.5 13.2 

Afrotropical 70,9 72.2 15.1 72.4 42.2 70.6 93.9 50.0 2.0 
Australasian 82.0 80.5 54.9 91.2 47.0 80.0 98.0 83.3 20.0 
Indomalayan 77.7 90.0 77.0 83.2 83.0 58.2 71.3 35.7 9.8 
Neartic 71.7 83.1 59.4 61.1 84.3 81.2 66.9 80.9 27.9 
Neotropical 65.4 89.5 14.8 87.3 66.9 47.7 88.3 39.2 40.7 
Afrotropical 71.4 71.3 53.1 67.7 64.7 73.5 81.2 30.3 4.0 

Afrotropical  71.4  71.3  53.1  67.7  64.7  73.5  81.2  30.3  4.0  

 

 

Uma análise comparativa do padrão de LULC ao longo do tempo indicou, por 

exemplo, uma diminuição da floresta primária e aumento de florestas secundárias e de 

áreas desflorestadas nas regiões da Amazônia, Floresta Atlântica e Bacia do Congo 

(Fig. 3.3.2).  
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Fig. 3.3.2 Dados categóricos de LULC para 2020 e 2100 sob o cenário de emissão de gases 

SSP5-8.5, resultante da combinação, em um único mapa, das 12 classes ou categorias de uso 

do solo do projeto LUH2. 

 

          Certamente, essa nova base de dados de LULC compreendendo um período 

1251 anos é de grande relevância para a Macroecologia, modelagem de nicho e 

análises de mudança global, com aplicações em ecologia e conservação. A principal 

consequência é a facilidade de uso para modelagem de nicho e predições mais 

realistas dos impactos da mudança climática sobre a biodiversidade. 

 

Análise comparativa das bases de dados ecoClimate e Worldclim 

Durante o Workshop sobre o ecoClimate realizado em março de 2019, foi 

discutida a necessidade de testar e comparar se o procedimento de downscaling 

(redução a escala) utilizado para gerar os dados climáticos do WorldClim 

(https://www.worldclim.org) reduz a incerteza (i.e., variância multidimensional dos 

dados climáticos) entre as projeções dos modelos de clima em comparação ao 

procedimento de downscaling utilizado no ecoClimate (https://www.ecoclimate.org). 

Fizemos o procedimento de redução da escala dos modelos de clima de acordo com o 

procedimento padrão do ecoClimate, para os períodos (Holoceno médio, 2050 e 2070) 

e diferentes RCPs para o futuro (2.6, 4.5, 6.0, 8.5) que eram comuns aos disponíveis 

pelo WorldClim e ecoClimate utilizando os mesmos baselines do WorldClim. Os 

resultados indicam que a incerteza nas projeções dos modelos climáticos foi reduzida 

nos procedimentos utilizados para realização do downscaling do ecoClimate e do 

WorldClim, mas o primeiro preservou muito mais a quantidade de incerteza dos dados 

originais em todos os conjuntos de variáveis e zonas climáticas para o Holoceno 

médio (Fig 3.3.3) e para o futuro (Fig. 3.3.4).  
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Fig. 3.3.3. Boxplot da incerteza no Holoceno médio entre os modelos de clima em cada 
conjunto de dados (CMIP, ecoClimate – EC e WorldClim - WC) em três conjuntos de variáveis 
(todas bioclimáticas, bioclimáticas derivadas da temperatura – tas e bioclimáticas derivadas da 
precipitação - pr). Na figura da direita os dados foram separados por zonas climáticas. 

 

 

Fig. 3.3.4. Boxplot da incerteza em 2070 para o RCP 8.5 entre os modelos de clima em cada 
conjunto de dados (CMIP, ecoClimate – EC e WorldClim - WC) em três conjuntos de variáveis 
(todas bioclimáticas, bioclimáticas derivadas da temperatura – tas e bioclimáticas derivadas da 
precipitação - pr). Na figura da direita os dados foram separados por zonas climáticas.  

 

           Notamos também que o padrão latitudinal da incerteza dos dados originais foi 

mantido no ecoClimate e para o WorldClim foi reduzido em todas as regiões (veja a 

aproximação dos pontos e linha de tendência em direção à zero), além do padrão ter 

sido perdido por completo para as bioclimáticas de temperatura do Holoceno (Fig. 

3.3.5) e suavizado para o futuro (Figura 3.3.6).  
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Fig. 3.3.5. “Scatterplot” da incerteza no Holoceno médio entre os modelos de clima ao longo 
das latitudes separados por conjuntos de dados (CMIP, ecoClimate – EC e WorldClim - WC) e 
de variáveis (todas bioclimáticas – Bios 1 - 19, bioclimáticas derivadas da temperatura – Bios 1 
– 11 e bioclimáticas derivadas da precipitação – Bios 12 - 19). 

 

 

 

Fig. 3.3.6. “Scatterplot” da incerteza em 2070 no RCP 8.5 entre os modelos de clima ao longo 
das latitudes separados por conjuntos de dados (CMIP, ecoClimate – EC e WorldClim - WC) e 
de variáveis (todas bioclimáticas – Bios 1 - 19, bioclimáticas derivadas da temperatura – Bios 1 
– 11 e bioclimáticas derivadas da precipitação – Bios 12 - 19).  
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Esses resultados indicam que, em estudos que visam explorar o impacto da 

mudança climática sobre a biodiversidade a partir dos distintos cenários disponíveis, 

preservar a variância entre as predições é desejável, especialmente em estudos de 

planejamento para conservação. Assim, o uso do ecoClimate é recomendável em 

estudos que utilizam modelos climáticos para realizar projeções temporais. 

 

Desenvolvimento de abordagens que integrem modelos mecanísticos e correlativos 

para modelagem de nicho   

Os modelos mecanísticos, embora possam ser mais precisos para estimar o 

nicho das espécies, dependem de uma quantidade maior de informações 

(frequentemente não disponíveis para um grande conjunto de espécies), quando 

comparados aos modelos correlativos. Por outro lado, modelos correlativos são 

considerados menos precisos em suas predições. O estudo de Tourinho et al. (2021, 

Ecological Modelling 457, 109687) (e outros trabalhos em revisão), desenvolveu um 

modelo híbrido para mamíferos usando horas de atividade e horas de estresse por 

calor como variáveis mecanísticas, ajustadas usando dados macroclimáticos e 

aplicadas a modelagem correlativa convencional. Os resultados deste modelo híbrido 

foram comparados com modelos correlativos convencionais para 58 mamíferos 

tropicais em termos de precisão, incerteza e distribuição geográfica prevista sob as 

mudanças climáticas. A comparação revelou que não há diferença na acurácia 

preditiva de modelos híbridos e modelos correlativos; porém, os modelos híbridos 

exibiram maior incerteza, tanto para predições para o presente quanto para o futuro 

(Fig. 3.3.7), embora a magnitude dessa incerteza seja baixa.  
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Fig. 3.3.7. Análise comparativa da performance dos modelos híbridos e correlativos, por meio 

das métricas de TSS, AUC e Kappa, e incerteza em predições para o presente e futuro.  

 

Outro resultado relevante é que não houve diferença na magnitude de área 

perdida, adquirida ou estável, e no tamanho das extensões de ocorrência entre o 

presente e o futuro, preditas pelos modelos híbridos e correlativos (Fig. 3.3.8). 

 

 

Fig. 3.3.8. Diferença entre modelos híbridos e correlativos de acordo com suas predições, 

quando a área que se manteve estável, perdida ou adquirida, e extensão de ocorrência.  
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Esses resultados são importantes porque refutam a premissa de que os 

modelos híbridos são mais precisos; sugerem também que a escolha da abordagem 

de modelagem preditiva pode variar de acordo com o interesse e objetivo do estudo. 

Ainda assim, os modelos híbridos podem ser recomendáveis (em detrimento de 

modelos ou mecanísticos ou correlativos separadamente) por proporcionar uma visão 

mais completa da resposta das espécies à mudança climática, uma vez que tanto 

aspectos proximais (ou causais) e distais (ambientais) são combinados nesta 

abordagem, e serão expandidos na próxima fase do EECBio (ver item 4.6). Além da 

produção e disponibilização de um híbrido para mamíferos, o estudo de Tourinho & 

Vale (2023, Integrative Zoology 18, 93-109) discutiu a base teórico-conceitual e 

aplicabilidade de modelos mecanísticos, correlativos e híbridos.  

 

Áreas se estabilidade climática e resposta dos mamíferos à mudança climática 

Entender a dinâmica da distribuição das espécies diante da mudança climática 

é essencial para avaliar o risco de extinção e a proposição de estratégias 

conservacionistas. Ao analisarmos a dinâmica da distribuição geográfica dos 

mamíferos atuais em função do clima, desde o Último Máximo Glacial (LGM) até o 

presente, observamos que a mudança climática reduziu severamente a distribuição 

atual e a adequabilidade climática de espécies ameaçadas de extinção quando 

comparadas às espécies não ameaçadas (Fig. 3.3.9) (estudo publicado em Borges et 

al. 2019).    
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Figura 3.3.9. Porcentagem de mudança no tamanho da distribuição (ΔRange) e adequabilidade 

climática (ΔSuitability) entre o último máximo glacial e o período atual para espécies 

ameaçadas e não ameaçadas. 

 

 A partir das diferenças na adequabilidade climática e distribuição geográfica 

entre o passado e o presente, identificamos as áreas de estabilidade biótica (locais em 

que a adequabilidade se manteve estável) – Componente A, e as áreas de ganho 

biótico ou os locais que passaram a ser adequados à distribuição do passado em 

relação ao presente, e locais de perda biótica ou que deixaram de ser adequados – 

Componente B. Notamos que áreas estáveis persistiram especialmente nos trópicos; 

aumentos de hábitats adequados foram observados ao longo do Paleártico e Neártico, 

e perdas de hábitats ocorreram em regiões tropicais como bacia Amazônica, oeste da 

África equatorial e Sudeste Asiático (Fig. 3.3.10). 
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           Em outro estudo do GT, de Oliveira et al. (2021) avaliaram os impactos 

potenciais da mudança climática na distribuição da espécie rara de mamífero 

Chironectes minimus, o único marsupial semiaquático do mundo. Os resultados 

indicaram uma perda de área de distribuição em torno de 22% no futuro, além da 

redução da adequabilidade climática em sua área de ocorrência (Fig. 3.3.11 e Fig. 

3.3.12). O estudo também revelou que as áreas estáveis poderão ser reduzidas pela 

ausência de áreas de floresta no futuro, o que poderá promover perda e fragmentação 

das populações (Fig. 3.3.12). 

Esses estudos reforçam a necessidade de estratégias conservacionistas que 

levem em consideração a dinâmica das distribuições das espécies ao longo do tempo, 

como a identificação de áreas de estabilidade climática. As áreas que se mantiveram 

estáveis climaticamente durante o último período glacial, que se mantem adequadas 

atualmente e que permanecerão adequadas no futuro poderão representar refúgios da 

biodiversidade, sendo importantes, portanto, em estudos de planejamento sistemático 

para conservação. Com o intuito de identificar essas áreas, mapeamos a áreas de 

adequabilidade no passado (LGM), presente e futuro (cenário climático RCP45) para 

quase 3 mil espécies de mamíferos em escala global (Fig. 3.3.13), e identificamos 

áreas de refúgio, principalmente nas regiões tropicais, no oeste da Amazônia, em boa 

parte da Mata Atlântica, e em regiões a leste da África subsaariana. Em conjunto, 

esses resultados fornecem oportunidades para a discussão de estratégias de 

conservação da biodiversidade levando em consideração a dinâmica das distribuições 

geográficas em resposta a mudança climática ao longo do tempo.  
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Fig. 3.3.10. Variação na adequabilidade climática entre o Pleistoceno e o presente; a) 

Estabilidade biótica (Componente A), a) áreas de ganho biótico, c) áreas de perda biótica 

(Comp. B), e d) perda proporcional de espécies de mamíferos ao longo do tempo. 
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Fig. 3.3.11. Magnitude de mudança no tamanho da área de ocorrência (a) na adequabilidade 

climática para Chironectes minimis ao longo do tempo. 

 

 

 

Fig. 3.3.12. Área de refúgio total predita para Chironectes minimus (a), e área de refúgio 
considerando a presença de áreas de Floresta (a). 
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Fig. 3.3.13. Padrões de riqueza de mamíferos terrestres no LGM, no presente e futuro – 
cenário RCP45, a áreas de estabilidade climática considerando os três períodos.  

  



79 
 

MODEL R: Novas implementações no arcabouço de modelagem de nicho ecológico 

modelR  

 O plano de trabalho deste GT previa novas implementações na plataforma de 

modelagem “modelR”. O principal avanço desde projeto foi o desenvolvimento de 

pacote complementar, denominado “plantR”, que resultou do desmembramento do 

módulo de aquisição e limpeza dos dados de ocorrência do modelR, com um script 

mais avançado quanto as suas funcionalidades. As novas funcionalidades do plantR 

são: (1) recuperar registros de ocorrência de diferentes repositórios de dados (e.g. 

GBIF); (2) padronizar campos típicos associados a registros de espécies; (3) validação 

de localidades, coordenadas geográficas, nomenclatura taxonômica e identificação de 

espécies; (4) sumarização e exportação dos registros, incluindo a elaboração de 

checklists de espécies com material testemunho (disponível em 

https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2021.04.06.437754v2). 

 

O impacto das mudanças climáticas nos serviços ecossistêmicos providos pela 

biodiversidade brasileira 

 Os impactos das mudanças globais podem afetar a biodiversidade e os seus 

serviços ecossistêmicos (SE), essenciais para o bem-estar humano. Em particular, 

espera-se que as alterações climáticas diminuam, expandam e/ou desloquem as áreas 

de distribuição das espécies. Isso pode alterar a distribuição espacial dos SE por elas 

prestados. Para compreender a vulnerabilidade dos SE às mudanças climáticas, 

Tourinho et al. (in prep) avaliaram 11 SE fornecidos pelos mamíferos terrestres 

brasileiros (Fig. 3.3.14) e estimaram sua distribuição espacial nas condições atuais e 

futuras. Essa estimativa foi feita para todo o território brasileiro e para cada bioma. 

Mapeamos os SE com base na soma das distribuições espaciais dos mamíferos que 

provêm cada um dos SE, utilizando modelagem de nicho ecológico para 421 espécies 

que prestam SE. No geral, os resultados mostraram que as distribuições de 103 

espécies podem contrair em mais de 50%, incluindo 11 espécies que podem perder 

100% da sua distribuição. De acordo com os resultados da diversidade delta, espera-

se que todos os SE em conjunto se expandam ligeiramente (~4%) e para cada SE, em 

geral, prevê-se que a maioria irá expandir, todos com menos de ~25%, exceto a 

polinização que estava prevista para contrair 1%. Em geral, para a diversidade delta 

entre os biomas (Fig. 3.3.15), a distribuição de todos os SE juntos apresentou maior 

expansão do que contração, exceto para o Pampa e o Pantanal, embora o Pampa 

tenha tido a maior proporção de estabilidade. A Amazônia apresentou a maior 

expansão no futuro (cerca de 55%). Embora a distribuição dos SE tenha aumentado, 

https://www.biorxiv.org/content/10.1101/2021.04.06.437754v2
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houve uma mudança substancial na composição das espécies. A diversidade beta 

(total, aninhamento e substituição) para todos os SE, em conjunto e individualmente, 

mostrou maior diferença de SE entre o futuro e o atual (ou seja, variação na 

composição) na Caatinga, no Cerrado e nos limites orientais da Amazônia. Essas 

regiões se sobrepõem a áreas brasileiras com baixa riqueza de espécies. Em outras 

palavras, as regiões não possuem espécies no momento, mas têm potencial para ter 

espécies provedoras de serviço no futuro.  

 

Fig. 3.3.14. Número de espécies em cada ordem ou subordem que prestam cada um dos 11 

serviços ecossistêmicos avaliados. As linhas conectam as ordens ou subordens aos serviços 

que elas proveem, com a espessura da linha indicando o número de espécies que entregam o 

serviço. De cima para baixo, as ordens ou subordem indicadas por suas silhuetas são 

Primatas, Lagomorpha, Rodentia, Chiroptera, Didelmorpha, Pilosa, Cingulata, Sirenia, 

Perissodactyla, Artiodactyla, Carnivora e Cetacea. 
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Fig. 3.3.15. Diversidade delta para todos os serviços ecossistêmicos (SE) e para cada 11 SE 

representados por áreas de perda, estabilidade e ganho, para cada domínio fitogeográfico 

brasileiro, comparando o futuro com o atual. 
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Impactos das mudanças climáticas sobre redes e meta-redes de dispersão de 

sementes em palmeiras neotropicais  

 As mudanças climáticas antropogênicas podem gerar impactos profundos a 

sistemas naturais e humanos, sendo que seus efeitos possivelmente irão se agravar 

no futuro, podendo afetar a sobrevivência de muitas espécies, funções e serviços 

ecossistêmicos, bem como a segurança alimentar e o desenvolvimento econômico. 

Muitos estudos associam as mudanças climáticas a alterações já observadas na 

distribuição de espécies, assim como a mudanças nas distribuições projetadas para o 

futuro. Essas alterações na distribuição das espécies podem modificar as interações 

entre as espécies e, por consequência, alterar funções e serviços dos ecossistemas. 

Contudo, entender o que acontecerá com as redes de interações bióticas em cenários 

futuros de mudanças climáticas ainda permanece uma lacuna no nosso conhecimento.  

 Entre as redes de interações de grande importância nos trópicos destacam-se 

as redes de dispersão de sementes de palmeiras Neotropicais, grupo que na literatura 

é apontado como excelente sistema modelo para entender a ecologia e evolução das 

florestas tropicais e sua biota. Para avaliar os efeitos das mudanças climáticas em 

redes de interações tróficas de palmeiras com seus dispersores na região Neotropical, 

Teixeira et al (in prep.) iniciaram um estudo que combina duas abordagens 

metodológicas distintas, a modelagem de nicho ecológico/distribuição de espécies e a 

teoria de redes. Utilizando dados de interações entre palmeiras e frugívoros 

neotropicais e modelos de distribuição gerados para 106 espécies de palmeiras e 273 

de frugívoros para o presente e para 2080, construímos redes de interações bipartidas 

de palmeiras-frugívoros nestes dois recortes temporais para a região Neotropical, que 

foi subdividida em unidades hexagonais de 50km. Para cada unidade espacial 

calculamos a conectância, número de espécies de palmeiras e de frugívoros presentes 

em cada rede, aninhamento e robustez das redes. Esses valores foram projetados no 

mapa de forma que a cor de cada hexágono corresponde ao valor de determinada 

métrica. Nossos resultados preliminares mostram que as áreas ambientalmente 

adequadas para as espécies que formam essas redes no presente irão se expandir, 

principalmente em direção ao Pacífico (Fig. 3.3.16a, b), porém isso deve ser visto com 

cautela, já que os Andes podem se mostrar uma barreira intransponível para certas 

espécies. No que se refere ao número de palmeiras, observamos um aumento geral 

do número de espécies, principalmente no centro do continente sul-americano (Fig. 

3.3.16c,d). Este padrão não é espelhado pelos frugívoros (Fig. 3.3.16e, d) o que leva a 

uma diminuição geral do tamanho das redes e da conectância das redes (Fig. 3.3.16 

a, b). Os valores de aninhamento não mudam muito de intensidade, com exceção de 
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áreas na América Central, que apresenta um aumento do aninhamento no futuro (Fig. 

3.3.16g, h). As mudanças na composição das redes levam a um arranjo mais robusto, 

com redes no futuro apresentando valores mais altos de robustez (Fig. 3.3.16i, j). 

Estes resultados obtidos até o momento sugerem que as mudanças climáticas irão 

afetar as palmeiras e os frugívoros de formas diferentes, mas que as redes de 

interação parecem ser estáveis, mantendo suas principais propriedades a despeito da 

mudança na identidade das espécies que as constituem. 

Adicionalmente, ao se avaliar o impacto das mudanças climáticas sobre a 

palmeira Juçara Euterpes edulis, bem como o impacto sobre 15 espécies de aves 

dispersoras e 19 espécies de mamíferos predadores da palmeira, Portela et al. (2023) 

observaram que, quando se considera apenas o clima, as mudanças climáticas têm 

impacto positivo sobre a distribuição da palmeira (expansão de sua distribuição em 

aproximadamente 26%). Porém, quando são removidas as áreas desmatadas, há uma 

perda de 66% da área de distribuição da palmeira (Fig. 3.3.17). Nesse modelo mais 

realista removendo-se as áreas desmatas, há uma redução na riqueza dos seus 

dispersores e predadores (Fig. 3.3.18). Assim, os possíveis benefícios das alterações 

climáticas para a distribuição de E. edulis são ofuscados pela perda generalizada de 

habitat, e as alterações globais são susceptíveis de perturbar algumas das suas 

interações ecológicas.  
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Fig. 3.3.16. Redes tróficas de palmeiras e seus frugívoros dispersores de sementes.  

Conectância das redes no presente (a) e em 2080 (b). Número de espécies de palmeiras nas 

redes no presente (c) e em 2080 (d). Número de espécies de frugívoros nas redes no presente 

(e) e em 2080 (f). Aninhamento das redes no presente (g) e em 2080 (h). Robustez das redes 

no presente (i) e em 2080 (j). 
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Fig. 3.3.17. Predição de perda (vermelho), ganho (azul) e áreas estáveis (amarelo) da 

distribuição de Euterpe edulis sob futuras alterações climáticas. Distribuição prevista apenas 

sob o clima (esquerda) e modelos climáticos mais mudanças na cobertura do solo (direita). A 

extensão da Mata Atlântica (verde) e Cerrado (rosa) é mostrado na inserção. 
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Fig. 3.3.18. Riqueza de dispersores e predadores dentro da distribuição de Euterpe edulis, 

considerando apenas clima e clima mais cobertura da terra, sob condições atuais e futuras, 

considerando quatro categorias (muito baixo, baixo, moderado e alto). 
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Avanços metodológicos em modelos de nicho ecológico: abordagem alternativa ao uso 

de pseudo-ausências para a avaliação dos modelos 

 

Os modelos de nicho ecológico possuem ampla aplicação em variados campos da 

biologia, tais como predições de distribuições potenciais no espaço e no tempo, 

passado, presente e futuro, identificação de propriedades do nicho, estudos de 

espécies invasoras, previsão de doenças, identificação de locais com bom potencial 

para criação de unidades de conservação e estudos referentes aos efeitos das 

mudanças climáticas e em todos os casos nos quais os modelos precisam ser 

avaliados. A avaliação das predições dos modelos é feita, normalmente, computando 

acertos e erros dos modelos em relação às presenças e ausências das espécies 

modeladas por meio da matriz de confusão (MC). Porém, devido à escassez de dados 

de ausências reais, pontos aleatórios ou estruturados no espaço geográfico (pseudo-

ausências) são utilizados para calibrar e avaliar o resultado dos modelos. Entretanto, a 

utilização de pseudo-ausências é amplamente criticada e apontada com grande fonte 

de incerteza na construção e avaliação dos modelos. Para avaliar o efeito das pseudo-

ausências nas métricas avaliativas baseadas na MC, Oliveira et al. (in prep.) 

modelaram espécies virtuais e testaram se o uso de pseudo-ausências afeta 

negativamente as métricas que requerem ausências na calibração e avaliação dos 

modelos. Os resultados demonstraram que as pseudo-ausências reduzem a 

capacidade avaliativa das métricas baseadas em presenças e ausências, com o dado 

de ausência sendo o componente que gera maior incerteza. Além disso, as métricas 

baseadas apenas em presenças também apresentam perdas da sua capacidade 

avaliativa ao serem utilizadas para avaliar modelos calibrados e avaliados com 

pseudo-ausências, e para essas métricas, o componente mais relevante foi a 

prevalência das espécies (Fig. 3.3.19). Esses resultados indicam cautela na 

interpretação dos resultados das avaliações dos modelos de nicho, principalmente 

quando são utilizadas pseudo-ausências. Como alternativa, a métrica de Pearson’s D 

é sugerida para avaliar os modelos baseados apenas em presença, pois ela não 

depende da matriz de confusão, e teve desempenho superior às demais métricas (Fig. 

3.3.20). 
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Fig. 3.3.19. Valores das correlações de Spearman (eixo Y) das métricas de avaliação dos 

modelos (eixo X) com a métrica que mede a capacidade preditiva real dos modelos (Índice I) 

para modelos gerados com o conjunto de dados de 50 pontos de ocorrência. As letras A 

(superior esquerdo), B (superior direito), C (inferior esquerdo) e D (inferior direito) são valores 

obtidos de espécies com prevalência de 10%, 15%, 20% e 25%, respectivamente. As cores 

amarelo âmbar e azul marinho correspondem aos valores de correlação da métrica de 

avaliação proveniente de modelos construídos com dados de ausências reais (dados PEA) e 

modelos construídos com dados de pseudo-ausências (dados PPA), respectivamente. 

 

 

 

Fig. 3.3.20. Média das correlações (eixo Y) das métricas de avaliação (eixo X) com a métrica 

de sobreposição (I) para quatro prevalências (10% = amarelo, 15% = marrom, 20% = azul claro 

e 25% = azul escuro). Quadrados e triângulos correspondem às métricas presença-ausência 

(PA) e presença-apenas (PO), respectivamente. As barras correspondem aos respectivos 

desvios padrão. Na coluna da esquerda (A, C e E) está o limiar que maximiza os valores de 

sensibilidade (TPR) mais especificidade (TNR) denominado MaxSpecSens, e na coluna da 

direita (B, D e F) está o limiar que maximiza os valores de sensibilidade (TPR) na menor área 

predita denominado Threshold Maximum D - TMD. Nas linhas, de cima para baixo, os valores 

obtidos com 50, 75 e 100 registros de ocorrências, respectivamente. 
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Integração de modelos correlativos e mecanicistas para estimar o nicho e avaliar o 

impacto da mudança climática 

 As mudanças globais impõem vários desafios à biodiversidade e uma previsão 

confiável da vulnerabilidade atual e futura das espécies deve considerar vários 

estressores e características intrínsecas das mesmas. Clima, fisiologia e cobertura 

florestal, por exemplo, são necessários para avaliar a ameaça às espécies 

dependentes da floresta e termolábeis, como as preguiças (Bradypus spp.; Mammalia: 

Xenarthra). Tourinho et al. (2022) estimaram as mudanças futuras na distribuição de 

três espécies de preguiças usando um modelo híbrido metabólico focado no clima 

(abordagem apenas climática, CO) e adicionando restrições de cobertura florestal à 

distribuição das espécies (abordagem de clima mais cobertura florestal, CL). Para 

tanto, utilizaram um método inovador para gerar estimativas de parâmetros fisiológicos 

para endotérmicos, validado com dados de campo. A abordagem CO previu uma 

expansão líquida futura da distribuição de B. torquatus e B. variegatus, e uma 

contração líquida futura da distribuição de B. tridactylus. A inclusão de restrições de 

cobertura florestal, no entanto, reverteu as previsões de B. torquatus, com uma 

contração da distribuição líquida prevista (Fig. 3.2.21). A restrição de cobertura 

florestal também reduziu a expansão de B. variegatus, embora ainda exiba uma 

grande expansão líquida. Assim, B. variegatus não está previsto para ser ameaçado 

no futuro; B. tridactylus emerge como a espécie mais vulnerável às mudanças 

climáticas, mas sem perdas florestais consideráveis, enquanto B. torquatus mostra o 

padrão oposto. Esse estudo destaca a importância de incorporar múltiplos estressores 

em modelos preditivos em geral. Para aumentar a resiliência das espécies às 

mudanças climáticas, é fundamental controlar o desmatamento na Amazônia para B. 

tridactylus e promover o reflorestamento na Mata Atlântica para B. torquatus. 
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Fig. 3.3.21. Mudanças futuras na distribuição das preguiças considerando CO (a, c, e) e CL (b, 

d, f). Os polígonos no entorno das distribuições das espécies (linha preta) mostram as áreas de 

calibração e projeção usadas nos modelos. 
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Trabalhos adicionais no âmbito deste GT 

Impacto das mudanças climáticas na escala da paisagem 

 Embora alguns estudos tenham abordado os efeitos combinados das 

alterações climáticas e da perda de habitat na biodiversidade em escala regional, 

ainda não está claro até que ponto as alterações climáticas irão impactar a ocorrência 

de espécies na escala da paisagem. Em uma análise dos efeitos potenciais das 

mudanças climáticas na escala da paisagem para 11 espécies de aves endêmicas da 

Mata Atlântica (Tourinho et al. 2022) quantificaram a adequação climática atual e 

futura para cada espécie usando modelos de nicho ecológico, e mensuraram 

mudanças na quantidade e na estrutura do habitat usando análises de conectividade 

(Fig. 3.3.22). Os resultados sugerem que a adequação climática na escala da 

paisagem irá variar pouco (<3%) das condições atuais para as futuras. As paisagens 

que atualmente apresentam a maior adequabilidade para as aves continuarão 

provavelmente a ser altamente adequadas no futuro, independentemente das 

alterações climáticas. Para as aves endêmicas da Mata Atlântica, esses resultados 

sugerem que as mudanças climáticas terão efeitos menores no nível da paisagem, o 

que não exclui potenciais impactos em escala regional. Este estudo apoia a percepção 

crescente de que, nas regiões tropicais, a mudança no uso da terra é uma ameaça 

urgente à biodiversidade. 
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Fig. 3.3.22. Correlação entre a adequabilidade combinada do presente e futuro da paisagem 

(CLS). Os pontos vermelhos representam paisagens com ≤30% de cobertura florestal; os 

pontos pretos representam paisagens com >30% de cobertura florestal. A inclinação (b) e o 

coeficiente de correlação (r) também são mostrados. Os gráficos circulares referem-se à 

proporção de cobertura florestal. O verde escuro representa a proporção de paisagens com 

≤30% de cobertura florestal e o verde claro representa a proporção de paisagens com >30% de 

cobertura florestal.  
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A expansão da distribuição da serpente cascavel Crotalus durissus pode ser explicada 

pela mudança climática  

 

 A cascavel Crotalus durissus é distribuída na América do Sul e geralmente está 

associada a áreas abertas na diagonal seca do continente, composta por biomas 

xérico e savana. A partir da década de 1950, porém, a espécie passou a ser registrada 

em biomas de florestas tropicais. A mudança no uso da terra, especialmente a 

conversão de florestas em pastagens, continua a ser uma hipótese amplamente 

aceita, mas ainda não testada, para explicar essa expansão da área. Uma hipótese 

alternativa igualmente não testada é a das alterações climáticas em curso como 

propulsor dessa expansão. Guerra et al. (2023) modelou a distribuição atual de C. 

durissus usando registros de ocorrência anteriores a 1950 para calibração do modelo. 

As previsões do modelo foram então avaliadas usando registros de ocorrências pós-

1950. Os conjuntos de modelos consideraram (i) apenas preditores bioclimáticos, (ii) 

apenas preditores de uso e cobertura da terra e (iii) uma combinação de ambos. Os 

resultados indicaram que desde 1950 a distribuição geográfica de C. durissus está 

expandindo principalmente devido ao aumento das áreas de pastagem e, 

secundariamente, devido às mudanças contínuas no clima (mudanças na 

isotermalidade e precipitação) (Fig. 3.3. 23). Essa expansão da distribuição abrange o 

Chaco argentino e o arco de desmatamento da Amazônia, que eram inadequados 

antes da década de 1950. A contínua expansão do alcance da cascavel pode se tornar 

um problema de saúde pública, visto que se trata de uma cobra venenosa de 

importância médica. A expansão da distribuição neotropical de cascavéis pode ser 

controlada por meio de políticas públicas destinadas a conter o desmatamento 

(especialmente na Amazônia e no Gran Chaco) e a incentivar o reflorestamento 

(especialmente na Mata Atlântica brasileira). 
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Fig. 3.3.23. Registros de ocorrência e três conjuntos de modelos de nicho ecológico para C. 

durissus. Os modelos foram calibrados usando registros de ocorrência anteriores a 1950 e 

projetados para o período pós-1950. 
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Espécies ectotérmicas e de altas latitudes poderão ser mais impactadas pelas 

mudanças climáticas em curso 

 Vários estudos têm apontado para mudanças nas distribuições das espécies 

em direção a climas mais frios. Mas ainda há uma grande lacuna na compreensão da 

componente latitudinal e das diferenças entre ectotérmicos e endotérmicos nessas 

mudanças. Ramalho et al. (2023) avaliaram a latitude e a termorregulação das 

espécies como variáveis explicativas nas mudanças de distribuição induzidas pelo 

clima. Para esse estudo, conduziram uma extensa revisão da literatura, selecionando 

estudos empíricos que forneceram informações sobre a direção e/ou magnitude das 

mudanças de amplitude latitudinal e altitudinal induzidas pelo clima de quase 400 

espécies. Também construíram modelos lineares mistos para analisar dados de 

distribuição categórica e contínua. Os resultados mostram que muitas espécies 

mudaram consistentemente suas áreas de distribuição em direção aos pólos ou 

altitudes mais elevadas (Fig. 3.3.24). Mais importante ainda, o estudo revelou que 

quanto maior a latitude, maior a mudança de amplitude latitudinal, e que os 

ectotérmicos mostram respostas de mudança de amplitude mais fortes às mudanças 

climáticas em curso do os endotérmicos (Fig. 3.3.25). Esses resultados mostram que 

já estão ocorrendo mudanças de amplitude como resultado de um ligeiro aquecimento 

global. À medida que o aquecimento global se intensifica, as espécies poderão em 

breve atingir limites rígidos de adaptação, onde a mudança de distribuição já não é 

uma opção, especialmente para os ectotérmicos e as espécies de altas latitudes. 
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Fig. 3.3.24. Impacto das mudanças climáticas na distribuição atitudinal das espécies. A) 

Proporção de espécies endotérmicas e ectotérmicas que sofreram mudanças de amplitude 

altitudinal. Valores entre parênteses indica o número total de espécies avaliadas. B) Número de 

espécies endotérmicas e ectotérmicas que sofreram mudanças de amplitude altitudinal, 

indicando quantas sofreram expansões e quantas sofreram contrações na amplitude altitudinal, 

bem como cuja distribuição se deslocou em direção ao topo ou base da montanha. 
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Fig. 3.3.25. Mudanças na distribuição altitudinal. (a) Probabilidade de endotérmicos e 

ectotérmicos alterarem sua faixa altitudinal. Valores positivos no eixo y indicam a probabilidade 

de mudança de distribuição altitudinal da espécie; a linha horizontal mostra o ausência de 

probabilidade de mudança de faixa (y = 0). (b) Probabilidade de endotérmicos e ectotérmicos 

contrairem ou expandirem sua faixa altitudinal. Valores no eixo y indicam a probabilidade de 

que as espécies contraiam ou expandam sua altitude faixa; a linha horizontal mostra a 

ausência de mudança no intervalo de probabilidade (y = 0). Ambos ectotérmicos e 

endotérmicos apresentaram resultados significativos. (c) Resposta de endotérmico e 

ectotérmicos em estudos altitudinais. Valores positivos no eixo y indicam deslocamentos de 

espécies para cima (em metros) e valores negativos indicam deslocamentos para baixo; a linha 

horizontal não mostra nenhuma mudança de intervalo (y = 0). Os pontos representam 

mudanças médias entre ectotérmicos e endotérmicos e as barras representam os intervalos de 

confiança de 95%.  
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3.4. GT GENÉTICA E GENÔMICA EVOLUTIVA 

Coordenadores dos projetos do GT (PIs): Mariana Pires de Campos Telles (PUC-GO e 

UFG) e Eduardo Eizirik (PUC-RS).  

Conforme definido em 2017, o GT em Genética e Genômica Evolutiva do 

EECBio foi estruturado nas seguintes linhas de pesquisa: (1) Desenvolvimento de 

marcadores, genotipagem e novas metodologias em genética e genômica evolutiva; 

(2) Delimitação taxonômica, evolutiva e identificação de barreiras entre populações e 

espécies; (3) Ecologia molecular, genética forense e conservação; (4) Conectividade 

funcional e antropização da paisagem. Além de apoiar alguns projetos associados 

desenvolvidos pela equipe a partir da infraestrutura do Laboratório de Genética e 

Biodiversidade (LGBio), o GT desenvolve dois projetos específicos, ligados à 

genômica evolutiva de populações de onça-pintada (Panthera onca) no corredor da 

bacia do Rio Araguaia, e a genômica do “Pequizeiro” (Caryocar brasiliense), uma 

árvore nativa do Cerrado de bastante importância regional. 

 

 

Genômica populacional de onça-pintada (Panthera onca), com foco no corredor do rio 

Araguaia e outras populações remanescentes do bioma Cerrado 

O principal objetivo desse projeto foi gerar dados em escala genômica de 

populações desta espécie presentes no bioma Cerrado, especialmente em áreas que 

compõem o corredor do rio Araguaia, e compará-las a outros biomas brasileiros para 

compreender seus padrões de diversidade e histórico de conectividade em diferentes 

escalas. Foram utilizadas amostras biológicas coletadas em campo (animais 

capturados para estudos ecológicos) e também ex-situ (animais mantidos em 

zoológicos/criadouros, mas com origem na natureza), e metodologias de última 

geração para caracterizar simultaneamente milhões de regiões genéticas distintas, 

através do sequenciamento de genomas parciais ou completos. O objetivo geral era 

fornecer informações relevantes para compreender a história evolutiva e a 

conectividade atual destas populações, bem como sua relação demográfica com 

outros biomas, especialmente Pantanal e Amazônia. Desta forma, o projeto esperava 

contribuir com informações abrangentes, geradas a partir de metodologias de ponta, 

para o delineamento e implementação de estratégias eficazes para a conservação 

desta espécie nestas regiões. 

O projeto gerou uma grande quantidade de dados genômicos de onças-

pintadas amostradas em diferentes biomas, incluindo o Cerrado. A partir de nosso 
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estudo inicial, reportando o primeiro genoma completo desta espécie (Figueiró et al. 

2017), produzimos diversos recursos genômicos de grande escala para viabilizar 

análises evolutivas, genéticas e ecológicas aprofundadas com foco na mesma. 

Inicialmente, geramos dados populacionais empregando métodos de representação 

genômica reduzida, ou seja, sequenciamento parcial de genomas de vários indivíduos, 

para avaliar seus níveis de variabilidade genética e diferenciação regional. Um dos 

estudos realizados empregou a técnica de Genotyping by Sequencing (GBS) do tipo 

Restriction-Associated DNA sequencing (RADseq), o que permitiu a identificação e 

genotipagem de mais de 50 mil polimorfismos de nucleotídeo único (Single Nucleotide 

Polymorphisms – SNPs) ao longo do genoma de múltiplos indivíduos. Isto viabilizou a 

mensuração da variabilidade genômica presente em diferentes biomas brasileiros, e 

os níveis de estruturação (diferenciação) entre eles (Fig. 3.4.1). Em paralelo, 

realizamos outro estudo empregando o sequenciamento de exomas (conjunto 

completo de regiões codificadoras de proteína), o qual inventariou a variabilidade 

presente em mais de 19 mil genes e suas regiões genômicas adjacentes, viabilizando 

a identificação e genotipagem de mais de 115 mil SNPs. A comparação entre os dois 

métodos, com os mesmos 20 indivíduos, permitiu observar que o sequenciamento de 

exomas recupera níveis mais altos de variabilidade, mesmo após correção para o 

número diferente de SNPs avaliados (Fig. 3.4.1). Além disso, pudemos observar que 

ambos os métodos foram congruentes em identificar que os indivíduos da Amazônia 

apresentam maior variabilidade genética, seguidos pelo Pantanal, Cerrado, Mata 

Atlântica e Caatinga. Resultados semelhantes foram observados com um conjunto 

maior de indivíduos (n=109) genotipados através do sequenciamento de exomas.  
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Fig. 3.4.1. Diversidade nucleotídica (Pi) estimada a partir da análise de SNPs ao longo do 
genoma de 20 indivíduos de onça-pintada amostrados em diferentes biomas brasileiros (Ama: 
Amazônia, Pan: Pantanal; Cer: Cerrado; Atl: Mata Atlântica; Cat: Caatinga). Os mesmos 20 
indivíduos foram analisados com os métodos RADseq e Sequenciamento de Exomas. As cinco 
primeiras categorias indicam diferentes métodos de filtragem e processamento dos dados de 
RADseq, enquanto as três últimas indicam três conjuntos dos dados de Exoma (completo, 
apenas os exons, e apenas os seus flancos não codificadores). 

 

Além desta avaliação da variabilidade presente nos diferentes biomas, 

analisamos o nível de diferenciação entre estes, com ambos os métodos. Observa-se 

que a diferenciação entre os biomas, de forma geral, é baixa, indicando que eles 

mantiveram altos níveis históricos de conectividade, como observado em estudos 

anteriores de nosso grupo empregando marcadores moleculares tradicionais. O bioma 

que apresentou maior diferenciação em relação aos demais, com o método RADseq, 

foi a Caatinga (Fig. 3.4.2), provavelmente devido a um processo antropogênico de 

isolamento e exacerbação da deriva genética devido ao pequeno tamanho 

populacional remanescente. Esta observação ressaltou a necessidade de estudos 

mais aprofundados da população de onças-pintadas da Caatinga, o que está 

ocorrendo no momento (ver abaixo). 

 

GBS (RADseq)                                            Exoma 
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Fig. 3.4.2. Diferenciação genômica (Fst) entre onças pintadas amostradas em diferentes 
biomas brasileiros (Ama: Amazônia, Pan: Pantanal; Cer: Cerrado; Atl: Mata Atlântica; Cat: 
Caatinga) estimada através dos dados de RADseq. 

 

Após esta fase de estudos com base em genomas parciais, passamos a utilizar 

sequências de genomas completos de onça-pintada em nossas análises 

populacionais. Nesta linha, nosso primeiro estudo (Lorenzana et al. 2022) empregou 

genomas completos de 13 indivíduos amostrados ao longo da distribuição da espécie 

(Fig. 3.4.3a). Este conjunto de dados permitiu a identificação e genotipagem de cerca 

de 9 milhões de SNPs, o que viabilizou a análise aprofundada de padrões genômicos 

de variabilidade. Análises de componentes principais (Fig. 3.4.3b) e de miscigenação 

(Admixture, Fig. 3.4.3c) indicaram que os maiores níveis de diferenciação ocorrem nas 

comparações das amostras da América Central (Guatemala) e América do Norte 

(EUA) com as amostras da América do Sul, o que é esperado tendo em vista a 

distância entre estas regiões e ausência de amostras intermediárias. Ao mesmo 

tempo, se observou altos níveis de diferenciação entre amostras de fragmentos de 

Mata Atlântica (AF048, AF052, AF395) e os demais indivíduos, neste caso sendo 

atribuídos ao processo antropogênico de exacerbação da deriva genética em 

pequenas populações isoladas. 
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Fig. 3.4.3. a) Localização de origem das amostras de onça-pintada com genoma completo 
sequenciado até o momento; b) Análise de Componentes Principais (PCA) e c) ‘Barplot’ de 
estruturação populacional baseados em uma matriz genotípica filtrada por desequilíbrio de 
ligação (LD: R2 = 0.6) contendo 35.413 SNPs de 13 onças-pintadas amostradas em vida livre. 
As identificações individuais representam o bioma de origem na América do Sul (AF: ‘Atlantic 
Forest’ [Mata Atlântica]; PA: Pantanal; AM: Amazônia; CE: Cerrado, e CA: Caatinga), na 
América Central (MF: ‘Mayan Forest’, Guatemala) e América do Norte (MD: ‘Madrean 
Woodland’, Arizona, EUA). (Fonte: Lorenzana et al. 2022). 

 

 

Análises de variabilidade genômica (Fig. 3.4.4) evidenciaram padrões 

congruentes, com dois dos mesmos indivíduos de Mata Atlântica exibindo níveis 

consideravelmente mais baixos de heterozigosidade. Os indivíduos do extremo norte 

da distribuição (Guatemala e EUA) também apresentaram níveis mais baixos de 

heterozigosidade, o que pode ser atribuído ao processo de colonização daquela 

região, possivelmente envolvendo uma sequência de gargalos populacionais, bem 

como a processos antropogênicos recentes induzindo declínios demográficos. 
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Fig. 3.4.4. a) Heterozigosidade média de onças-pintadas baseada nos sítios totais presentes 
em janelas não-sobrepostas com 200 kb de comprimento; b) Heterozigosidade média de 

onças-pintadas baseada apenas nos sítios variáveis identificados ao longo dos genomas. Cada 
barra representa um indivíduo com genoma completo sequenciado; as cores indicam os seus 

biomas de origem. 

 

Análises de reconstrução demográfica mais profunda (Fig. 3.4.5) revelaram 

trajetórias altamente congruentes entre todos os indivíduos no último milhão de anos, 

o que apoia a interpretação de que a onça-pintada manteve altos níveis de 

conectividade populacional ao longo de sua distribuição neste período. A única 

exceção foram os indivíduos do extremo norte (Guatemala e EUA), que evidenciaram 

um declínio recente mais pronunciado do que os animais da América do Sul, o que 

corrobora a interpretação de gargalos populacionais inerentes ao processo de 

colonização daquela porção extrema da distribuição da espécie. 

 

 

Fig. 3.4.5. Reconstrução de flutuações históricas no tamanho efetivo populacional (Ne) baseada 
em dados de genomas completos de 13 onças-pintadas utilizando o método Pairwise 
Sequential Markovian coalescent (PSMC). Para maior clareza, apenas um indivíduo por bioma 
está incluído na figura, tendo em vista que a variação interindividual por bioma foi mínima. O 
tempo está indicado no eixo X (iniciando em 10 mil anos atrás e seguindo até 1 milhão de anos 
atrás) e o tamanho efetivo populacional está indicado no eixo Y. 
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Por fim, caracterizamos naquele estudo a quantidade, tamanho e distribuição 

de blocos homozigotos (Runs of Homozygosity [ROH]) ao longo do genoma destes 

indivíduos (Fig. 3.4.6), o que possibilitou avaliar processos mais recentes de gargalo 

populacional e endocruzamento em nível local. Observamos padrões contrastantes da 

presença de ROH nos genomas analisados (Fig. 3.4.7). Os indivíduos da Guatemala e 

EUA apresentaram uma proporção maior de seu genoma contido em ROH do que as 

onças sul-americanas, exceto por dois indivíduos oriundos de fragmentos 

populacionais de Mata Atlântica, novamente indicando evidências preocupantes de 

erosão genética (perda de diversidade e aumento de homozigose) devido ao processo 

antropogênico de fragmentação daquele ambiente. Estas evidências ressaltaram a 

necessidade de estudos genômicos mais aprofundados das populações 

remanescentes de Mata Atlântica, bem como de ações urgentes no sentido de 

reconectá-los através de manejo ativo, o que tem sido discutido com parceiros de 

diferentes instituições de pesquisa e do ICMBio desde a obtenção destes resultados. 

 

 

 

Fig. 3.4.6. Exemplo de distribuição de heterozigosidade em um cromossomo completo de 13 
indivíduos de onça-pintada (ver Figura 3 para identificação dos indivíduos). Regiões 
desprovidas de variabilidade genética (blocos homozigotos (Runs of Homozygosity [ROH]) são 
indicados por barras escuras horizontais ao longo do eixo X. E escala do eixo X indica a 
posição cromossômica em Mb. 
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Fig. 3.4.7. Número total de blocos homozigotos (NROH) comparado à soma total de comprimento 
de ROH (SROH) nos genomas de 13 onças-pintadas amostradas em diferentes biomas (ver 
Figura 3 para identificação das amostras). Populações menores, isoladas ou que sofreram 
processos atuais e/ou históricos de gargalo populacional e/ou endocruzamento evidenciam 
uma maior quantidade e tamanho de blocos homozigotos.  

 

 

Os passos seguintes no estudo de genomas completos de onças-pintadas 

envolveram uma expansão da amostragem de indivíduos, tendo por objetivo 

representar de forma mais completa os biomas brasileiros. Utilizando recursos do 

INCT e de outros projetos de pesquisa, obtivemos até o momento sequências de 

genomas completos de 61 indivíduos, dos quais 59 são do Brasil (os outros dois são 

da Guatemala e dos EUA, já mencionados acima, tendo sido reportados no artigo de 

Lorenzana et al. [2022]). Após exclusão de um indivíduo cuja cobertura de 

sequenciamento foi mais baixa, estamos focando nossas análises atuais nos 58 

genomas remanescentes do Brasil, os quais representam todos os biomas do país em 

que espécie ainda ocorre (Fig. 3.4.8). A análise destes 58 genomas permitiu a 

identificação de 13.373.949 SNPs (single nucleotide polymorphisms [polimorfismos de 

nucleotídeo único]), provendo uma grande quantidade de informação sobre as 

populações brasileiras desta espécie. Após várias rodadas de filtragens do SNPs com 

foco em qualidade de leitura e de mapeamento, obteve-se um conjunto de 3.055.505 



106 
 

de alta e confiabilidade, os quais foram usados para diversas análises com foco em 

estimativas de diversidade genômica.  

Estas análises revelaram padrões muito interessantes de diversidade, os quais 

variaram entre os biomas investigados. De forma geral, os níveis mais altos foram 

encontrados na Amazônia, e os níveis mais baixos em indivíduos da Mata Atlântica. 

Uma análise particularmente informativa é a estimativa de blocos homozigotos (Runs 

of Homozygosity, RoH) nos genomas, a partir dos quais se pode obter uma inferência 

do coeficiente de endocruzamento (F) de cada indivíduo (Fig.3.4.9). Um resultado 

bastante relevante foi a identificação de vários indivíduos com valores bastante altos 

deste coeficiente, indicando um histórico recente de endocruzamento (endogamia) 

levando a altos níveis de homozigose em seus genomas. Todos os indivíduos com os 

maiores coeficientes foram amostrados em populações pequenas e isoladas da Mata 

Atlântica, corroborando e estendendo inferências anteriores (baseadas em 

marcadores tradicionais) de que estas populações já estão sofrendo efeitos deletérios 

da fragmentação antropogênica dos seus habitats. 

A seguir, realizamos uma nova filtragem dos dados a fim de remover 

marcadores em desequilíbrio de ligação (por estarem fisicamente próximos no 

genoma), consolidando um conjunto de 151.497 SNPs de alta qualidade e 

confiabilidade, e que podem ser considerados independentes entre si. Com base neste 

conjunto, realizamos várias outras análises com foco na caracterização da 

diferenciação e conectividade entre biomas. Uma análise baseada no índice de fixação 

Fst revelou uma baixa estruturação genética entre as populações de onça-pintada de 

diferentes biomas brasileiros (Fig. 3.4.10), corroborando a inferência de alta 

conectividade histórica entre estas regiões para esta espécie. Observou-se o valor 

mais alto de Fst entre os biomas Pantanal e Caatinga, o que provavelmente se deve 

tanto à distância entre essas áreas quanto ao efeito da deriva genética sobre algumas 

populações isoladas da Caatinga. No outro extremo, observou-se os menores valores 

entre o Cerrado e a Amazônia, evidenciando alta conectividade genética entre estes 

biomas adjacentes. 

Este conjunto de dados foi também utilizado em uma análise de componentes 

principais (PCA), a qual revelou vários padrões interessantes (Fig. 3.4.11). 

Observamos que a maioria dos indivíduos formaram um ‘cluster’ coeso, no qual se 

pode distinguir subgrupos representativos dos diferentes biomas. Em contraste, 

observamos indivíduos ‘outliers’, distantes do ‘cluster’ principal, todos eles tendo sido 

amostrados em pequenas populações isoladas, principalmente da Mata Atlântica. Esta 

é mais uma forte evidência da ocorrência de intensa deriva genética nestas pequenas 
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populações, levando suas frequências alélicas a divergirem rapidamente, o que 

acarreta essa forte diferenciação. Uma outra observação interessante foi a posição do 

Cerrado como um ‘cluster’ intermediário entre os demais biomas, evidenciando 

sobreposição com a Amazônia, mas também proximidade com a Caatinga e a Mata 

Atlântica. Isto evidencia o papel relevante deste bioma como conector genético das 

populações de onça-pintada entre estes vários biomas, um padrão histórico cuja 

manutenção deve ser mantida através de esforços de conservação. Especificamente, 

os indivíduos amostrados na região do Corredor do Araguaia, alvo principal deste 

projeto, se mostraram parte desse processo histórico de conectividade dentro e entre 

biomas, evidenciando a relevância da manutenção deste e de outros corredores no 

âmbito do bioma Cerrado. 

De forma geral, os objetivos propostos no projeto inicial foram atingidos e 

superados, pois a previsão inicial era de se analisar indivíduos de onça-pintada 

através do sequenciamento de exomas, o que amostra cerca de 1% do genoma. 

Através de melhorias metodológicas e captação de recursos adicionais, foi possível 

trabalhar de forma muito mais avançada com o uso de genomas completos. Os 

resultados obtidos revelaram um panorama detalhado dos níveis de diversidade 

genômica presentes em cada bioma, bem como dos padrões de conectividade entre 

populações atuais. Observamos níveis reduzidos de diversidade e acentuação da 

diferenciação de populações pequenas e fragmentadas, o que reforça o embasamento 

genômico para estratégias de reconexão entre essas áreas, as quais já estão em 

discussão com colegas do ICMBio. Os dados gerados estão também sendo utilizados 

para a construção de um painel de SNPs para genotipagem rápida, a baixo custo, para 

uso em análises forenses (p.ex. identificação de materiais apreendidos do tráfico de 

partes animais) e de monitoramento em campo (p.ex. através de amostras não-

invasivas, como fezes). Com isto, será possível alavancar tanto o monitoramento e 

fiscalização do tráfico, uma grave ameaça atual à onça-pintada, como viabilizar o 

monitoramento e o manejo de populações locais dessa espécie, através de 

identificação individual (o que é relevante para realizar censos e estudos de dinâmica 

espacial), análises de parentesco e sexagem molecular. Desta forma, os dados 

gerados neste projeto constituem um exemplo relevante do uso de sequências 

genômicas para embasar estratégias de conservação de uma espécie ameaçada. 
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Fig. 3.4.8. Localizações de origem dos 58 indivíduos de onça-pintada cujos genomas 

completos foram sequenciados, e que são alvo das análises aqui reportadas. Os biomas 

brasileiros nos quais as amostras se inserem se encontram na legenda interna. 
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Fig. 3.4.9. Estimativa do coeficiente de endocruzamento (F) de indivíduos de onça-pintada 

amostrados em diferentes biomas brasileiros (identificados por cores – ver legenda interna), a 

partir de dados de genomas completos. A análise foi realizada através da avaliação de blocos 

genômicos homozigotos em 3.055.505 SNPs. 
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Fst (médio) Amazônia Mata Atlântica Pantanal Cerrado Caatinga

Amazônia 0

Mata Atlântica 0,034909 0

Pantanal 0,021855 0,028469 0

Cerrado 0,009442 0,025554 0,022552 0

Caatinga 0,034031 0,039842 0,051282 0,023308 0

Fst (58 amostras; 151.497 SNPs)

 

 

Fig. 3.4.10. Quadro representando uma matriz de diferenciação genômica entre populações de 

onça-pintada presentes em diferentes biomas brasileiros, estimada pelo índice de fixação Fst. 

A análise é baseada em um subconjunto de 151.497 SNPs de alta confiabilidade que não 

apresentam desequilíbrio de ligação entre si (sendo, portanto, considerados independentes). 

Os valores mais baixo (Cerrado vs. Amazônia) e mais alto (Pantanal vs. Caatinga) estão 

ressaltados em fundo amarelo. 

 

 

Fig. 3.4.11. Análise de componentes principais com base em genótipos de 151.497 SNPs de 

alta confiabilidade que não apresentam desequilíbrio de ligação entre si (sendo, portanto, 

considerados independentes). Cada círculo representa um indivíduo cujo genoma foi 

sequenciado. As cores indicam os seus biomas de origem: verde-escuro: Amazônia, verde-

claro: Mata Atlântica; laranja: Cerrado; azul: Pantanal; vermelho: Caatinga. 
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Recursos genômicos de Caryocar brasiliense (Caryocaraceae): modelo para estudos 

de adaptação no Cerrado 

Caryocar brasiliense é uma espécie vegetal neotropical nativa do Cerrado 

brasileiro comumente conhecida como “pequizeiro” e possui uma grande popularidade 

sendo reconhecida como um dos símbolos da culinária do estado de Goiás. Ainda que 

C. brasiliense se apresente como um importante recurso genético do Cerrado, pouco 

se sabe sobre as composições genética e genômica dessa espécie. Nesse sentido, o 

objetivo desse projeto é obter um genoma de referência para C. brasiliense, bem como 

obter recursos genômicos importantes como um transcritoma de referência, 

sequências de elementos genômicos repetitivos e de microssatélites. Todo esse 

acúmulo de informação é de extrema importância para o desenvolvimento de trabalhos 

estratégicos envolvendo ecologia, genética/genômica da conservação e de 

populações e melhoramento genético com essa espécie. 

Até o momento foram gerados os primeiros recursos genômicos em larga 

escala de Caryocar brasiliense (e.g., Nunes et al. 2019). Nesse trabalho foi publicado 

o primeiro rascunho do genoma nuclear de C. brasiliense, além de um conjunto de 

primers para amplificação de regiões microssatélite em multiplex. Foram obtidos dados 

de sequenciamento em larga escala utilizando a plataforma Illumina Hiseq 2000 

gerando leituras de 2 x 100 pb. O rascunho do genoma nuclear está disponível no 

banco de dados Genome do NCBI (National Center for Biotechnology Information) sob 

o número de acesso STGP00000000.1. Já os dados brutos do sequenciamento estão 

disponíveis no banco de dados SRA do NCBI sob número de acesso SRX5692978. 

 Para a montagem do rascunho do genoma nuclear de C. brasiliense foi 

utilizado o montador Platanus (PLATform for Assembling NUcleotide Sequences) v2.0 

e obteve-se um total de 55.248 contigs que juntos somam 212,17 Mb, cerca de 

45,69% do tamanho estimado do genoma por distribuição de frequência de k-mers 

(464,365,380 bp) (Tabelas 3.4.1 e 3.4.2). A identificação das regiões microssatélites 

foi feita usando o programa QDD e resultou num conjunto de 30 regiões divididas em 

cinco conjuntos multiplex. As multiplex variam de cinco a sete SSRs por conjunto e 

amplificam diferentes tamanhos de fragmento dentro de um mesmo conjunto. 
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Tabela 3.4.1. Estatísticas de montagem do genoma nuclear de Caryocar brasiliense (adaptada 

de Nunes et al., 2019) 

Métrica de montagem Valores 

Número de contigs 55.248 

Número de contigs > 1000pb 43,286 

Tamanho total 212.172.521 

Maior contig 64.707 

Menor contig 500 

N50 6.005 

N75 3.615 

L50 10.532 

L75 21.784 

%GC 34,84 

 

 

Tabela 3.4.2. Primers para amplificação em multiplex de regiões microssatélites de Caryocar 

brasiliense (adaptada de Nunes et al., 2019) 

Multipl

ex 
Primer_ID 

SSR_Mo

tif 
Primer_Foward_5'-3' Primer_reverse_5'_3' 

T

a 

CR_Frag_l

en 

1 
Cbr_NGS_SS

R1 
TATG 

gctacttccagtcactagact

tgt 

cacaactgctaccatgttcga

c 

6

2 
349 

1 
Cbr_NGS_SS

R2 
CATA acccgccttctccagtgaata tcctcgagttttacagcggtat 

6

0 
164 

1 
Cbr_NGS_SS

R3 
CT 

ctctctttgcgggatatctcaa

ga 

ccatgacagtccagcccaat

a 

6

1 
224 

1 
Cbr_NGS_SS

R4 
CT 

actctgccgacagctgaattt

a 

aaaggcaacacagcagatca

ttaa 

6

0 
102 

1 
Cbr_NGS_SS

R5 
AG 

gtggaaatgcataaactgtat

gcct 
cgatagctgctcttgccaagt 

6

2 
584 

1 
Cbr_NGS_SS

R6 
TC 

gcttctgcaaaatcataggca

aca 

agtggtaattcacgctggtaa

ttta 

6

0 
425 

1 
Cbr_NGS_SS

R7 
TTC 

gccattctcaattttccagtgg

ac 

gtgtgtgttgtaaacattcaa

ggat 

6

0 
493 

2 
Cbr_NGS_SS

R8 
AGG 

aataagatgccattgcggtgt

t 

tgaccgactctttcttattggg

aa 

6

0 
157 

2 
Cbr_NGS_SS

R9 
TC 

tacataaattgtcttcagccc

atgt 

agcctgctcgattaagtgaac

a 

6

0 
278 

2 
Cbr_NGS_SS

R10 
GCA 

agagtccttgtgacgaatca

gatt 

ctcatccgagaacttatgcag

c 

6

0 
218 

2 Cbr_NGS_SS GAT gccatcagcgaacagttctct caacaaattacctgctccgag 6 372 
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R11 tt 1 

2 
Cbr_NGS_SS

R12 
TTC 

gagttttgatgcttaagccat

gac 
gccttaccagagtctgcaagt 

6

1 
434 

2 
Cbr_NGS_SS

R13 
GGT 

ccactgacttattcaatttctc

gac 

ggaccctcaacaggacctatt

t 

6

0 
513 

3 
Cbr_NGS_SS

R14 
AG 

gaactcttttccctacagatc

agaa 

catttcaggttgagtagcttgt

ca 

6

0 
270 

3 
Cbr_NGS_SS

R15 
GCT 

ggacgccatttcacaagattg

a 
ccctgctgtcaacaggattct 

6

1 
132 

3 
Cbr_NGS_SS

R16 
CTT aggatgcctttccaaagacgt 

ttttacagcaacatttgtgag

actc 

6

0 
331 

3 
Cbr_NGS_SS

R17 
CAA 

ttaatgatctggggtcacatc

ctt 

gtgggggcaatggacctaat

at 

6

0 
195 

3 
Cbr_NGS_SS

R18 
GTT 

ggagatcagaccaagcattg

ct 

tgcatcattttggcgactaca

at 

6

1 
495 

3 
Cbr_NGS_SS

R19 
TTC 

gaggctgcattaagcatgga

aa 

aagacaaaagagtggatttc

ccac 

6

1 
402 

4 
Cbr_NGS_SS

R20 
GAA 

aaaactggtagaagatgcag

tcaa 

gattagaatgtgcaaaattgg

cagt 

6

0 
312 

4 
Cbr_NGS_SS

R21 
CTT aacggggtcccatcgtatctt 

gacacctgttaagcaagaac

atgt 

6

2 
251 

4 
Cbr_NGS_SS

R22 
CTT 

cggtatatggaagcgtacttc

ac 
tctgcactcgcaagtccaata 

6

0 
176 

4 
Cbr_NGS_SS

R23 
GTT 

gcttttgttgtggagccaaatt

aca 

cgcgaaattcctcatgttcag

a 

6

0 
109 

4 
Cbr_NGS_SS

R24 
GTT 

gtcattaacctgacaccattg

ct 

tctactgctatgttcggagcat

att 

6

1 
392 

5 
Cbr_NGS_SS

R25 
GA tattcaggcgtggcaccaata 

tggctcaaaactttgcatact

gat 

6

1 
258 

5 
Cbr_NGS_SS

R26 
GA ctgcttcagttcggagaccaa 

atctacttccaaagacatagt

gtgc 

6

1 
332 

5 
Cbr_NGS_SS

R27 
GA 

cgtcaaatcttccaacagctg

a 

catgtttcattgaagggccat

cat 

6

0 
180 

5 
Cbr_NGS_SS

R28 
CT aggtgatgtgaccttccaagc 

agaatggggattcgtgttcta

gtt 

6

1 
447 

5 
Cbr_NGS_SS

R29 
GA 

ctagcagtgcttcgtcaaaac

tt 

ttattcagtgacccggttatgg

at 

6

0 
111 

5 
Cbr_NGS_SS

R30 
TC 

gttcagcaaacattctgctaa

gtc 

ttgggaacgtaaagatcaatt

tcct 

6

0 
508 

 



114 
 

 

Também foi realizado o sequenciamento do genoma completo do cloroplasto 

de C. brasiliense e nós usamos esses dados para acessar seus recursos genômicos 

usando os mesmos dados de sequenciamento de alto rendimento (Nunes et al., 2020). 

O cloroplasto do pequizeiro exibe um comprimento de genoma de 165.793 bp e a 

estrutura quadripartida de angiosperma típica com duas cópias de uma sequência de 

repetição invertida (IRa e IRb) de 34.902 bp cada, separando uma região de pequena 

cópia única (SSC) de 11.852 bp e uma grande cópia única (LSC) região de 84.137 bp. 

A análise de anotação identificou 136 genes sendo 87 codificadores de proteínas, oito 

rRNA e 37 genes de tRNA (Fig 3.4.12). Identificamos 49 elementos repetitivos de DNA 

e 85 microssatélites. Uma análise filogenética bayesiana ajudou a entender relações 

anteriormente não resolvidas em Malpighiales, colocando Caryocaraceae como um 

grupo separado na ordem, com nós altamente suportados (Fig. 3.4.13). Este estudo 

sintetizou informações valiosas para estudos futuros, permitindo um melhor 

entendimento dos padrões evolutivos de genomas de cloroplasto do grupo estudado e 

fornecendo recursos para futuros programas de melhoramento. 
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Fig. 3.4.12. Mapa do genoma do cloroplasto de Caryocar brasiliense. Os genes desenhados 

fora e dentro do círculo são transcritos nas direções horário e anti-horário, respectivamente. Os 

genes foram coloridos com base em seus grupos funcionais. O círculo interno mostra a 

estrutura quadripartida do cloroplasto: cópia única pequena (SSC), cópia única grande (LSC) e 

um par de repetições invertidas (IRa e IRb). O anel cinza marca o conteúdo GC com o círculo 

interno marcando um limite de 50%. Os genes que possuem íntrons foram marcados com “*” e 

os pseudogenes foram marcados com “#”. 
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Fig. 3.4.13. Reconstrução de árvore filogenética com 52 táxons usando inferência bayesiana 

baseada em 76 genes que codificam proteínas cloroplastidiais. Os números representam a 

probabilidade bayesiana a posteriori dada a cada nó. As barras à direita representam as 

famílias botânicas das espécies. 

 

 

 Após sequenciar e montar o genoma cloroplastidial e um rascunho do genoma 

nuclear, já na Fase II do EECBio foram focados esforços para a obtenção de uma 

montagem do genoma mitocondrial de Caryocar brasiliense (Fig. 3.4.14). A montagem 

do mitogenoma de plantas é um desafio complexo por conta de grandes eventos de 

rearranjo genômico, sequências repetitivas, eventos de trocas de seguimentos 

genômicos entre o mitogenoma e os genomas nuclear e cloroplastidial, heteroplasmia, 

dentre outros fatores. Dessa forma, nós utilizamos o sequenciamento de leituras 

longas geradas pela plataforma MinIon juntamente com oas leituras curtas da 

plataforma Illumina como estratégia híbrida de montagem para superar esse desafio 

metodológico. Assim, foi possível obter uma montagem do mitogenoma do pequizeiro 

com um único cromossomo circular de 304.954 pb. Esse genoma é composto por 21 

genes codificadores de proteína, 23 RNAs transportadores e 3 RNAs ribossomais. 

Comparado com outros mitogenomas da ordem Malpiguiales (que possui apenas 

outras 6 espécies com mitogenoma disponível no GenBank), o genoma mitocondrial 
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do pequizeiro é pequeno e sofreu a perda de alguns genes codificadores de proteína, 

mas conservou os de tRNA e rRNA. 

 

Figura 3.4.13. Mapa do genoma mitocondrial do pequizeiro (Caryocar brasiliense). Os genes 

desenhados fora e dentro do círculo são transcritos nas direções horário e anti-horário, 

respectivamente. Os genes foram coloridos com base em seus grupos funcionais. O anel cinza 

marca o conteúdo GC com o círculo interno marcando um limite de 50%. Os genes que 

possuem íntrons foram marcados com “*”. 
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Workshop sobre “Genômica de Populações” 

 O workshop intitulado "Genômica de Populações" ainda não foi realizado, 

porém, durante o período prévio, foram promovidas participações em eventos 

científicos e reuniões entre os membros da equipe e outros pesquisadores atuantes no 

campo da Genômica Comparativa e Genômica de Populações. A Professora Thannya, 

por exemplo, participou do 67º Congresso Brasileiro de Genética (Genética 22), onde 

estabeleceu contatos fundamentais com pesquisadores afiliados ao Instituto 

Tecnológico Vale (ITV). A partir desses contatos, consolidou-se uma parceria de 

grande relevância que culminou na aprovação do projeto de pesquisa intitulado 

"Recursos Genômicos da Guariroba (Syagrus Oleracea Becc.): Ferramentas para seu 

Uso e Conservação," que recebeu apoio financeiro da Fundação de Amparo à 

Pesquisa do Estado de Goiás (FAPEG). Este projeto visa à montagem do genoma de 

referência da guariroba, fazendo uso da expertise do ITV. 

 Em continuidade à busca por ampliação de parcerias no âmbito da genômica, a 

coordenadora do Grupo de Trabalho (GT), a Dra. Mariana Telles, e a Dra. Thannya 

participaram do "Workshop de Integração entre o GenoTropics 

(https://www.genotropics.org/) e o Projeto Genômica da Biodiversidade Brasileira – 

GBB do ICMBio e ITV," que ocorreu nos dias 29, 30 e 31 de maio de 2023, em Belém, 

Pará. 

 A partir desses contatos e interações com pesquisadores tanto nacionais 

quanto internacionais, foi possível estabelecer metas e protocolos fundamentais para a 

 montagem de genomas de referência, bem como para a genotipagem de SNPs 

em espécies não modelos. Desta forma, mesmo que o Workshop sobre "Genômica de 

Populações" ainda não tenha ocorrido, é importante destacar que os objetivos 

relacionados à definição de protocolos para a investigação em Genômica de 

Populações foram atingidos. Atualmente, diversos projetos de pesquisa dentro dessa 

temática estão em desenvolvimento, contando com apoio logístico e/ou financeiro 

INCT. Estes projetos incluem as seguintes atividades: 

1. Montagem do genoma de referência de Syagrus Oleracea Becc (guariroba). 

2. Análise de Genômica Comparativa entre as espécies Mouriri pusa Gardner 

(jaboticaba-do-cerrado) e M. elliptica Mart. (croadinha). 

3. Genotipagem por sequenciamento de microssatélites na espécie Eugenia 

klotzschiana O.Berg. 

4. Montagem do Genoma de Referência e descoberta de SNPs em Dipteryx alata. 
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3.5. GT DIVERSIDADE FUNCIONAL E ECOSSISTEMAS 

Coordenador do projeto do GT (PIs): Valerio Pillar (UFRGS)  

O GT em Diversidade Funcional e Ecossistemas está focado em questões 

ligadas à manejo para conservação de Campos e Savanas, e desenvolve um grande 

projeto em rede cujos objetivos são: (i) Compreender e predizer os efeitos de práticas 

de manejo na biodiversidade e em serviços ecossistêmicos, com ênfase nos principais 

ecossistemas não florestais (campos e savanas de diferentes tipos) que ocorrem no 

Brasil, tendo em vista a falta de consenso no meio científico e entre gestores de 

unidades de conservação sobre os níveis de intervenção humana necessários para a 

manutenção da biodiversidade nesses ecossistemas, nos quais o fogo é um 

componente importante e, em geral, o uso pastoril é histórico; (ii) avaliar como são 

utilizadas as práticas mais generalizadas de manejo dos diferentes ecossistemas não  

florestais no Brasil; e (iii) avaliar, adotando uma abordagem de manejo adaptativo, as 

implicações do uso de práticas de manejo para a gestão de unidades de conservação, 

reservas legais, áreas de preservação permanente e outras áreas protegidas 

legalmente, e a sua integração no planejamento da conservação da biodiversidade. 

 As atividades realizadas pelo grupo de trabalho podem ser divididas em duas 

fases. Antes da pandemia de COVID-19, realizamos workshops presenciais e visitas 

técnicas, com a participação mais limitada de pesquisadores em razão dos objetivos 

iniciais e das restrições orçamentárias. Com a pandemia e a restrição dos encontros 

presenciais, buscou-se ampliar, por meio da realização de encontros virtuais 

regulares, a participação de pesquisadores com diferentes olhares (botânicos, 

ecólogos, entomólogos, agrônomos, zootecnistas) e especializados em distintos 

ecossistemas não florestais do Brasil. Assim, ampliamos a rede de pesquisa com o 

objetivo de estabelecer experimentos distribuídos nacionalmente envolvendo o manejo 

com fogo e/ou pastejo em campos e savanas, com o objetivo de avaliar seus impactos 

na biodiversidade e em serviços ecossistêmicos. Dessa forma, estamos construindo 

condições para a instalação de experimentos em parceria com outras iniciativas em 

ecossistemas não florestais, como os sítios PELD (Pesquisa Ecológica de Longa 

Duração) financiados pelo CNPq e FAPs. Assim há a perspectiva de instalar 

experimentos nos campos da depressão central e nos butiazais do bioma Pampa, nos 

campos de altitude de São Francisco de Paula/RS (PRÓ-MATA/PUC), Santa Catarina 

e Campos do Jordão/SP, em uma área de campos sujos do Parque Nacional das 

Sempre Vivas, nos campos rupestres da Serra do Cipó em Minas Gerais e outra em 

Campina Grande, no bioma Caatinga. Para dar coerência metodológica a esta rede 
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estamos em fase avançada de elaboração de um protocolo experimental comum, que 

se encontra anexo a este documento. As atividades realizadas no período de 2019 a 

2021 pelo GT Diversidade Funcional e Ecossistemas do INCT Ecologia, Evolução e 

Conservação da Biodiversidade seguem: 

O 1º workshop do GT foi realizado em Porto Alegre, na UFRGS, entre os dias 7 

e 9 de abril de 2019, com o tema “Fogo e Pastejo em Ecossistemas Não Florestais 

(ENF) Brasileiros”. Participaram da atividade 15 pesquisadores, entre membros do GT 

e convidados. A primeira atividade do encontro consistiu em uma visita à Estação 

Experimental Agronômica (EEA) da UFRGS, ao experimento “Nativão”, onde foram 

visitadas áreas experimentais de campo nativo no bioma Pampa, principalmente um 

experimento avaliando manejo pastoril com gado bovino, sob diferentes intensidades 

de pastejo, há mais de 30 anos (Fig. 3.5.1).  

 

 

Fig. 3.5.1. Visita dos pesquisadores do GT em Diversidade Funcional e Ecossistemas ao 

experimento “Nativão” (Estação Experimental Agronômica da UFRGS, Eldorado do Sul/RS) 

durante o I Workshop do GT. 
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No segundo dia os pesquisadores apresentaram sínteses do conhecimento 

acerca de fogo e pastejo em ecossistema não florestais alvos de seus estudos (Fig. 

35.2). As apresentações foram as seguintes: - Luciana Menezes: síntese para região 

dos Campos Sulinos, resultados prévios de uma revisão da literatura; - Fernando 

Furquim: apresentou resultados de sua pesquisa de doutorado envolvendo interação 

de fogo e pastejo no Pampa; - Fernando Barbosa: revisão sobre distúrbios na região 

campestre do Pantanal, aqui incluindo inundação, além de fogo e pastejo; - 

Alessandra Fidelis: apresentou resultados de experimentos de longa duração com 

queimadas na Serra do Tombador, no Cerrado; - Giselda Durigan: apresentou 

resultados já publicados sobre interação da vegetação no Cerrado com pastejo.  

 

Fig. 3.5.2. Pesquisadores do GT em Diversidade Funcional e Ecossistemas e pesquisadores 
convidados durante suas apresentações sobre sínteses do conhecimento acerca do efeito de 
distúrbios (fogo e pastejo) nos ecossistemas não-florestais estudados. 
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Durante parte do segundo e do terceiro dia de workshop trabalhamos na 

elaboração de um protocolo para uma rede de experimentos para avaliação do efeito 

do fogo e do pastejo sobre a biodiversidade, bem como processos e serviços 

ecossistêmicos associados. A demanda por esse protocolo surgiu a partir da 

observação de que no levantamento dos experimentos em andamento não 

encontramos uma padronização que permitisse a compilação dos dados brutos desses 

estudos para uma análise em conjunto. Além disso, o estabelecimento de novos 

experimentos é também parte dos objetivos do GT. 

A realização do segundo workshop do GT foi prevista para maio de 2020, 

devido à disponibilidade de agenda dos pesquisadores. O workshop ocorreria em 

Brasília e na oportunidade a equipe do GT visitaria uma área na Chapada dos 

Veadeiros (Fig. 3.5.3) que havia sido selecionada como potencial local para instalação 

de um experimento da rede. Com o avanço da pandemia, o workshop foi cancelado e 

o responsável pelo contato no local (Ênio Sosinski) mudou sua residência para o Rio 

Grande do Sul, onde instalará unidades experimentais em campos com butiazais 

presentes no bioma Pampa.  

    

  

Fig. 3.5.3. Reconhecimento de área potencial para instalação de experimento na Chapada dos 

Veadeiros pelo pesquisador do GT em Diversidade Funcional e Ecossistemas, Ênio Sosinski 

(Embrapa CENARGEN), em colaboração com a equipe do Centro de Avaliação da 

Biodiversidade e Conservação do Cerrado (CBC/ICMBio). 

 

Considerando as restrições impostas pela pandemia, seguimos organizando 

encontros virtuais periódicos entre os membros do GT (Fig. 3.5.4) para troca de 

experiências, fomento de iniciativas experimentais e cooperação entre os grupos de 

pesquisa. Atualmente procuramos manter uma periodicidade mensal dos encontros. A 

fim de ampliar o seu alcance e a representatividade dos ecossistemas existentes no 

Brasil, convidamos a se juntar na rede pesquisadores em ecologia e em áreas afins 

com experiência no efeito do manejo pastoril e/ou com fogo em ecossistemas não 
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florestais. Assim, além dos membros do GT, ampliamos o número de participantes nos 

encontros, incluindo pesquisadores com experiência no Pantanal (Arnildo Pott, Sandra 

Aparecida Santos), nas savanas e campos da Amazônia (Newton Lucena Costa, 

Anibal Moraes), na Caatinga (Olaf Bakke, Ivonete Bakke e José Morais) e no Cerrado 

e Campos Rupestres de MG (Eduardo Eduardo Van Der Berg e Evandro Machado). 

Com essa ampliação, o GT tem funcionado como um catalizador de iniciativas de 

pesquisa e ações em torno do manejo e conservação dos ecossistemas não florestais 

envolvendo mais de 40 pesquisadores de todo o Brasil. 

 

Fig. 3.5.4. Reunião do dia 19 de março de 2021 com a apresentação sobre o Pantanal pelo 
prof. Arnildo Pott. 

 

Com o objetivo de ampliar a divulgação científica dos grupos de pesquisa 

envolvidos no GT e disponibilizar um conjunto de trabalhos relacionados ao manejo 

dos ecossistemas não florestais do Brasil, está sendo criado um sítio do GT. O 

endereço com o conteúdo provisório está disponível no seguinte link: 

https://www.ufrgs.br/manejo-campos-savanas/. Considerando a evolução da pandemia 

e a falta de recursos humanos para gerir o projeto, a instalação de um novo 
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experimento de manejo pastoril e com fogo nos campos da Estação Experimental 

Agronômica da UFRGS está atrasada. Porém, em novembro de 2020 foi realizada 

uma visita dos pesquisadores e criada uma agenda para a implementação desse 

experimento. O bolsista Rodrigo Baggio realizou um mapeamento planialtimétrico da 

área e, nesse momento, estamos finalizando o planejamento do experimento e 

buscando fundos para sua viabilização.  

No contexto da Fase II do EECBio, o GT continua suas atividades, com apoio 

de dois bolsistas DTI-A.  Uma das bolsistas está atuando, sob supervisão do Dr. 

Geraldo W. Fernandes da UFMG,  na compreensão e predição dos efeitos de práticas 

de manejo sobre a biodiversidade e serviços ecossistêmicos em mosaicos floresta-

campo rupestre presentes na Cadeia do Espinhaço no Brasil. Dentre os objetivos, 

destacam-se avaliar os efeitos do uso pastoril e do fogo na biodiversidade e serviços 

ecossistêmicos, aproveitando a experiencia de uma rede de pesquisadores dedicados 

a esta temática, e dar suporte à instalação de um novo experimento de manejo no 

mosaico Capões de Mata/campo rupestre da Serra do Cipó, parte do PELD-CRSC, 

onde existem tanto áreas de florestas e campo rupestre altimontanos sob forte 

influência do gado e do fogo, quanto áreas controle, sem presença de gado e sem 

incidência de fogo. Nesse experimento será avaliado o efeito do uso pastoril e do fogo 

sobre os processos ecológicos e serviços ecossistêmicos antes e depois do 

cercamento no mosaico florestas/campo rupestre. 

  



126 
 

3.6. PLANEJAMENTO E CONSERVAÇÃO DA BIODIVERSIDADE E SERVIÇOS 

ECOSSISTÊMICOS 

Coordenador do projeto do GT (PIs): Rafael D. Loyola (UFG/FBDS)  

Desde 2017, o GT de Conservação da Biodiversidade e Serviços 

Ecossistêmicos do EECBio tem se dedicado a dois grandes temas: (1) como 

ferramentas e instrumentos legais têm auxiliado o país em sua estratégia de 

conservação e, (2) o papel das propriedades privadas na conservação da 

biodiversidade brasileira. No primeiro tema, o GT avançou, tendo elaborado um 

protocolo de avaliação e inclusão de ações para a conservação em Planos de Ação 

Nacionais para a conservação (PANs) e Planos de Ação Territoriais para a 

conservação (PATs). 

Os PANs são instrumentos de conservação de espécies elaborados pelo 

governo com o objetivo de evitar a extinção de espécies ameaçadas ou, pelo menos, 

reduzir a incidência das ameaças que atuam sobre elas. No Brasil, eles são 

elaborados e coordenados por órgãos públicos como o Instituto Chico Mendes de 

Conservação da Biodiversidade (ICMBio), para espécies animais, e pelo Centro 

Nacional de Conservação da Flora (CNCFlora/JBRJ), para espécies de plantas. 

Recentemente, o Ministério do Meio Ambiente (MMA) adotou a execução de PANs 

territoriais (e não por grupos taxonômicos) e passou a coordenar os mesmos. 

Os PANs no Brasil são políticas públicas, pactuadas com a sociedade, que 

identificam e orientam as ações prioritárias para combater as ameaças que põem em 

risco espécies ou algumas de suas populações e os ambientes naturais e assim 

protegê-los. Entretanto, para que os PANs sejam eficientes e garantam o alcance de 

seus objetivos, é preciso garantir que as ações neles propostas sejam objetivas e 

tenham impacto direto sobre as espécies. Entretanto, isso nem sempre acontece no 

Brasil (nem em outros lugares como Austrália e México, por exemplo). Na maioria dos 

casos, é impossível afirmar que, caso as ações listadas nos PANs sejam 

implementadas, as espécies estarão livres da extinção ou menos ameaçadas. A 

maioria dos PANs funcionam, portanto, como uma carta de intenções na qual, de fato, 

é impossível afirmar que, caso implementados, as espécies ou ecossistemas estarão 

livres da extinção ou menos ameaçadas(os). Isso gera uma contradição na qual existe 

um instrumento de conservação, mas não é possível garantir que ele seja eficaz. 

Existem protocolos definidos para a elaboração de planos de ação. Contudo, 

aparentemente esses protocolos não são seguidos à risca por diferentes razões como 

a complexidade do protocolo, o detalhamento excessivo das ações que devem ser 
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executadas - o que inviabiliza apresentar todo o protocolo em uma oficina presencial 

para elaboração de PANs, ou a inadequação do protocolo à realidade nacional ou 

local. Seja qual for o motivo, o fato é que, como mencionado acima, os PANs acabam 

padecendo de três grandes problemas, que levam a um quarto, maior ainda (Fig. 

3.6.1). São eles: 

(1) Pouca execução, o que, normalmente, ocorre devido à má gestão do PAN. A 

falta de clareza, liderança ou disponibilidade do gestor acaba gerando pouco 

engajamento dos atores envolvidos, que já não são muito motivados pela falta de 

recursos para executar o plano (por exemplo, os PANs federais do Brasil); 

(2) Pouca eficiência, o que costuma ser resultado de ações mal elaboradas, com 

pouco realismo e sobretudo falta de foco em mudar uma condição negativa para as 

espécies e ou ecossistemas que se pretende proteger ou recuperar com o PAN; 

(3) Falha no monitoramento, que acontece porque os PANs são focados em sua 

própria execução, o que é positivo, mas não avaliam o impacto positivo que eles 

podem gerar sobre a biodiversidade. Parte do problema está em indicadores 

imprecisos e de primeiro nível, ou seja, não são capazes de permitir a avaliação do 

sucesso do PAN. Somado a isso, há uma falta de correção de curso, que deixa o 

plano seguir, de forma inercial, aumentando sua ineficiência e sua pouca execução; 

(4) Baixa garantia de sucesso, problema que é a consequência mais negativa das 

três anteriores. Em última instância ele significa que a biodiversidade continua 

ameaçada e que os recursos foram mal-empregados, gerando uma grande falta de 

credibilidade do PAN, dos gestores do plano e, principalmente, dos atores envolvidos. 
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Fig. 3.6.1. Os quatro principais problemas comumente associados a Planos de Ação para a 
Conservação e Recuperação da Biodiversidade e algumas de suas causas. 

 

 

Por isso, desenvolvemos um protocolo que consiste em seguir, para cada ação 

descrita em um plano de ação, etapas de avaliação (como um algoritmo) da 

pertinência de ações incluídas em planos para conservação e/ou restauração (Fig. 

3.6.2). 
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Fig. 3.6.2. Protocolo de avaliação de ações para PANs - Planos de Ação Nacional, 
desenvolvido pela Fundação Brasileira para o Desenvolvimento Sustentável - FBDS. O 
protocolo segue etapas sequenciais, que culminam com a exclusão ou classificação de cada 
ação como SMART (específica, mensurável, adequada, realista e em tempo) e direta, indireta, 
proximal ou distal. 

 

Assim, para cada ação constante em um plano de ação é verificado se: 

(1) a ação tinha relação material com os objetivos do plano de ação. Ações sem 

essa relação são excluídas ou readequadas; 

(2) Ações com relação material com o objetivo foram então avaliadas para saber 

se eram SMART - um acrônimo (em inglês) formado pelas palavras Specific 

(específica), Measurable (mensurável), Attainable (atingível), Realistic (realista) e Time 

Bound (em tempo). Essa ferramenta foi aplicada por ser eficiente e amplamente usada 

para elaboração de ações, metas e tarefas em vários segmentos, inclusive 

corporativos. Segundo a ferramenta, uma ação inteligente deve ser específica o 

suficiente para clarear o caminho que precisa ser percorrido para sua realização. 

Quanto mais específica for a ação, menor a chance de interpretações equivocadas 

surgirem. Cada ação deve ser mensurável, pois isso evita que qualquer resultado seja 

definido como inadequado. Assim, toda ação deve, a princípio, conter um número (um 

valor, uma cifra ou uma porcentagem) que funciona como um objetivo a ser alcançado. 

Além disso, criar ações irreais e inatingíveis só gera desmotivação e frustração, uma 
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vez que elas não são alcançáveis. Por isso, uma ação precisa ser atingível. Caso uma 

ação seja muito desafiadora, é melhor dividi-la em múltiplas ações menores. 

Obviamente, cada ação do plano deve ser realista, isto é, ela deve estar alinhada com 

o objetivo final do plano e ser exequível (que tem relação com o componente anterior). 

A chance de uma ação realista ser alcançada é muito mais alta quando comparada 

àquelas fora de realidade material do plano. Finalmente, as ações devem ter um prazo 

para serem realizadas de maneira que o plano seja concluído em tempo. Esse prazo 

varia de acordo com a complexidade de cada ação, mas como o plano da Renova tem 

um limite de 10 anos de execução, estabelecemos que todas as ações podem ser 

realizadas em até 10 anos. Ações que não são classificadas como SMART – por 

qualquer um dos componentes (específica, mensurável, atingível, realista e em tempo) 

– são excluídas ou readequadas de maneira a melhor se aproximarem destas 

características, tendo como critério não alterar o conteúdo do conjunto de ações 

presentes no plano; 

(3) Ações consideradas SMART são então classificadas em diretas ou indiretas e 

proximais ou distais. Ações diretas são aquelas que têm relação direta com a 

mudança no estado de conservação de uma espécie ou ecossistema (por exemplo, 

restaurar uma área de preservação permanente – APP). Ações indiretas têm, portanto, 

relação indireta com a mudança no estado de conservação de uma espécie ou 

ecossistema (p. ex., definir áreas prioritárias para conservação). Todas as ações, 

sejam diretas ou indiretas, podem gerar mudanças no estado de conservação em 

curto prazo (isto é, menos de 5 anos) ou longo prazo (mais de 10 anos). Quando o 

fazem em curto prazo, foram classificadas como proximais (p. ex., reintroduzir 

indivíduos na natureza); quando o fazem em longo prazo, foram classificadas como 

distais (p.ex., publicar estudos) (Tabela 3.6.1). 
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Tabela 3.6.1. Classificações de ações usadas no protocolo do GT. 

 

TIPO DE AÇÃO DEFINIÇÃO 

SMART 
É aquela ação considerada específica, mensurável, atingível, realista e em 

tempo (com prazo). 

Direta 
É aquela ação que tem relação direta com a mudança no estado de 

conservação de uma espécie ou ecossistema. 

Indireta 
É aquela ação que tem relação indireta com a mudança no estado de 

conservação de uma espécie ou ecossistema. 

Proximal 

É aquela ação que pode gerar mudanças perceptíveis no estado de 

conservação de uma espécie ou ecossistema em curto prazo, isto é, menos 

de 5 anos. 

Distal 

É aquela ação que só pode gerar mudanças perceptíveis no estado de 

conservação de uma espécie ou ecossistema a longo prazo, isto é, mais de 

10 anos. 

 

 

As ações, foram então classificadas em uma matriz que cruza as informações 

sobre quantas (e quais) ações são: 

a) diretas e proximais, isto é, ações de grande impacto; 

b) diretas e distais, isto é, ações estratégicas que merecem ser desenvolvidas 

mesmo que seu impacto seja perceptível a longo prazo; 

c) indiretas e proximais, isto é, ações que funcionam como uma aposta: não têm 

efeito direto, mas caso bem executadas, podem trazer resultados em curto prazo; 

d) indiretas e distais, isto é, ações de suporte ao plano. São ações que, na 

maioria dos casos, geram subsídios para a execução de outras ações. 

 

Nessa matriz, sugere-se que, no melhor dos casos, a porcentagem de ações 

diretas e proximais seja de, no mínimo 25%. Para as demais combinações, sugerimos 

que as ações sejam inferiores à 25%, quando possível (Fig. 3.6.3). 

 



132 
 

 

 

Fig. 3.6.3. Matriz de ações com as combinações possíveis das diferentes classificações e 

porcentagens sugeridas para cada uma das combinações. 

 

Esse protocolo elaborado testado em ocasiões diferentes, em especial em 

oficinas do PAT do espinhaço, conduzido pelo Ministério do Meio Ambiente e em 

oficinas de revisão do Plano de Ação para a recuperação e conservação da Bacia do 

Rio Doce, conduzido pelo Fundação Renova. Sendo assim, nesse novo ciclo, 

encerramos esse tema de trabalho e não vemos necessidade de financiamento 

específico para ele. 

No segundo tema, buscamos entender o papel das propriedades privadas em 

manter o serviço de polinização ao longo do território brasileiro. É sabido que a 

polinização desempenhada por insetos nativos melhora a qualidade e os níveis de 

produção de cultivos agrícolas, exercendo assim um papel importante para a 

manutenção da produção em larga escala e a manutenção da segurança alimentar. 

Assim, garantir a polinização natural é de extrema importância para países que têm 

sua economia dependente da agricultura, como é o caso do Brasil.  

Uma das medidas mais eficientes para se incentivar a polinização natural é a 

manutenção de vegetação nativa próxima ou no interior de áreas agrícolas. No Brasil, 

a principal lei que regula o uso do solo e a gestão de propriedades privadas é a Lei de 

Proteção da Vegetação Nativa (LPVN), que institui duas designações de proteção da 

natureza que devem ser implantadas em propriedades privadas: (i) as Áreas de 

Proteção Permanente (APPs), que têm como objetivo principal a manutenção de 
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recursos hídricos, e (ii) as Reservas Legais (RLs), que se referem a uma proporção 

das propriedades que deve ser mantida com vegetação nativa. Compreender o papel 

de APPs e RLs na polinização é de grande importância para garantir a produção em 

larga escala e a segurança alimentar e possibilita manter a vegetação nativa em 

paisagens produtivas.  

Nesse tema do GT, nosso objetivo foi o de avaliar a importância das APPs e 

RLs na provisão do serviço de polinização usando o Cerrado como estudo de caso. 

Geramos um mapa de uso de solo para o Cerrado referente ao ano de 2018 

(resolução de 30m x 30m) e amostramos 114 microbacias do Cerrado para realizar as 

análises. De posse dessas informações, iremos modelar o serviço de polinização 

fornecido por abelhas nativas para as microbacias selecionadas. Esse modelo calcula 

a provisão potencial de polinização para cada célula da área de estudo, considerando 

a quantidade de recursos florais e de nidificação para cada uso de solo, além da 

abundância relativa e a capacidade de voo de cada espécie de abelha considerada. 

Após quantificar a quantidade de vegetação nativa incluída nas APPs e RLs dentro 

das microbacias, além da declividade média dessas microbacias, poderemos utilizar 

análise de caminho (path analysis) para avaliar o efeito direto da vegetação nativa 

incluída em APPs, RLs e fora dessas designações no fornecimento de polinização, 

assim como o efeito indireto da declividade (via APPs, RLs e vegetação fora) nesse 

serviço. No período coberto por esse relatório, concluímos as seguintes 

etapas/produtos: 

Mapeamento do uso da terra: Utilizamos o mapa de uso de solo do Cerrado do 

ano de 2018 gerado pelo projeto MapBiomas (30m x 30m; mapbiomas.org/). Essa 

base de dados apresenta classes de uso de solo de vegetação nativa (e.g. formação 

florestal, formação savânica, formação campestre, área úmida natural não-florestal) e 

ambientes alterados (e.g. pastagem, cultura anual-perene; cultura semi-perene; 

mosaico agricultura e pastagem; floresta plantada e agricultura). Este mapa de uso da 

terra foi refinado, considerando as fisionomias nativas do Cerrado, bem como os 

diferentes tipos de agricultura. Tal refinamento foi necessário para que fosse possível 

mapear a provisão de polinização de maneira mais confiável. Para refinar as 

fisionomias nativas, utilizamos os dados espaciais do MCTi, que inclui 28 tipos de 

vegetação nativa. Para refinar os dados de agricultura, utilizamos os dados do 

Otimizagro para o ano de 2018 (~0.5 x 0.5 km. Iremos considerar 12 culturas 

agrícolas, incluindo soja, milho, algodão, trigo, feijão, arroz, laranja e cana de açúcar. 

A partir dessa abordagem nosso mapa final contém 38 classes de uso de solo 

mantendo a resolução inicial do MapBiomas (30m x 30m); 
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Seleção de microbacias: de posse do mapa final de uso do solo para o Cerrado 

(30m x 30m), selecionamos 114 microbacias para modelar a polinização. A 

amostragem por microbacias é necessária devido à grande quantidade de células para 

todo o Cerrado (~6 bilhões de células de 30 x 30m), o que torna computacionalmente 

inviável modelar a polinização para toda a região a partir do modelo do Integrated 

Valuation of Ecosystem Services and Tradeoffs (InVEST); 

Lista de espécies de abelhas nativas. Iremos considerar as espécies de 

abelhas com registros de visitação para três cultivos agrícolas do Cerrado: soja, café e 

feijão: esses cultivos agrícolas apresentam grande dependência de polinização biótica, 

além de elevada importância econômica na região do Cerrado. A lista de espécies de 

abelhas que visitam os recursos florais desses três cultivos foi construída a partir do 

conhecimento prévio da Prof. Luisa Carvalheiro e da literatura específica. Uma 

listagem lista preliminar construída pela Prof. Carvalheiro engloba 40 espécies de 

abelhas (comunicação pessoal); 

Compilação de características das espécies de abelhas: local de nidificação 

(e.g. solo ou tronco), estação com atividade de forrageamento (i.e., inverno ou verão), 

abundância relativa e distância máxima de forrageamento para cada espécie em 

metros. Tais informações foram obtidas consultando a literatura e posteriormente 

confirmadas com especialistas (listamos 15 especialistas em abelhas nativas do 

Cerrado que poderão ser consultados). Caso não haja dados suficientemente 

refinados para cada espécies de abelhas, devemos agrupar tais espécies em guildas 

(e.g. Buzz pollination, que é a polinização por zumbido característico de algumas 

espécies). 

 No contexto da fase II do EECBio, a proposta do GT era finalizar as atividades 

acima e realizar uma organização e atualização dos dados do Cerrado, refazendo 

diversas análises em um contexto de “biogeografia da conservação”. Por diversas 

razões esse subprojeto dentro do GT foi provisoriamente suspenso/cancelado, 

considerando diversas outras iniciativas similares já em andamento, mas os esforços 

serão desenvolvidos em um contexto mais regional, associado ao projeto de 

biodiversidade e ecologia molecular no Araguaia do GT em “Ecologia Aquática” (ver 

seção 3.8). 
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3.7. MONITORAMENTO ACÚSTICO AUTOMATIZADO EM LARGA ESCALA DE 

ANFÍBIOS ANUROS  

Coordenadores do projeto do GT (PIs): Rogério Pereira Bastos (UFG), Larissa Sayuri 

M. Sugai (Universidade de Cornell) e Digo Llusia (Universidade Autônoma de Madri) 

O projeto de monitoramento acústico de anfíbios em larga escala está em seu 

quarto ano, tornando-se uma das redes de maior alcance espacial e temporal em 

escala nacional. Atualmente, contamos com 18 pesquisadores contribuindo com a 

coleta de dados no Brasil em um total de 43 locais, e 7 colaboradores organizando e 

manejando o projeto. A rede é também caracterizada pela ampla colaboração de 

pesquisadores em diversas instituições nacionais internacionais, envolvendo Brasil, 

Colômbia, Espanha e Estados Unidos. Atualmente, contamos com um total de 31 TB 

de dados acústicos representando os biomas Cerrado, Pantanal, Amazônia e Mata 

Atlântica.  

Iniciamos as nossas atividades em maio de 2019, com a primeira reunião de 

trabalho, que teve como objetivo estabelecer os procedimentos gerais. 

Especificamente, os objetivos específicos foram: 

a) Apresentar o grupo de pesquisa e os objetivos do projeto; 

b) Iniciar a seleção dos potenciais localidades e espécies-alvo para realizar o 

monitoramento acústico de populações; 

c) Apresentar os procedimentos básicos para instalação dos gravadores 

autônomos, tomada de dados, armazenamento das gravações e a metodologia 

de análise; 

d) Fornecer os equipamentos necessários e instruir a forma de uso. 

 

A reunião foi realizada entre os dias 22 e 24 de maio de 2019 na Universidade 

Federal de Goiás (UFG, Fig. 3.7.1), com a presença de 22 participantes, dos quais 15 

são membros do GT. Ao final desta reunião de trabalho, distribuímos os gravadores e 

dataloggers para os participantes do grupo de trabalho que estavam presentes. Os 

que não estavam presentes, receberam os equipamentos no IX Congresso Brasileiro 

de Herpetologia, que foi realizado em Campinas (SP), em julho de 2019. Também 

finalizamos os protocolos para: (a) instalação dos gravadores e dataloggers, (b) 

retirada dos dados (gravações e valores de temperatura e umidade relativa do ar) 
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registados e (c) envio dos dados para o servidor, localizado na Universidade 

Autônoma de Madri (Espanha). 

 

 

Fig. 3.7.1. Workshop sobre “Monitoramento acústico”, EECBio, Goiânia, 22 a 24 de maio de 

2019. 

 

 Em setembro de 2019, os gravadores e dataloggers começaram a ser 

instalados em 44 locais (unidades amostrais) que estão situados em 4 biomas: 

Amazônia, Cerrado e Pantanal. Além destes pontos, estabelecemos parcerias com os 

pesquisadores Elodie Courtois e Martin Jansen para utilizarmos as informações 

coletadas na Guiana Francesa e Bolívia, respectivamente (Fig. 3.7.2). A maioria 

destas unidades amostrais iniciou suas atividades até dezembro de 2020. 
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Fig 3.7.2. Localização das unidades amostrais dos experimentos de monitoramento do GT. 

 

 

Fig. 3.7.3. Extensão temporal do registro das gravações, até o momento. 
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 A partir de março de 2020, com o agravamento da pandemia da Covid-19, a 

manutenção dos equipamentos (e.g., troca de cartões de memória e pilhas) ficou 

prejudicada. Em novembro de 2020, realizamos nossa segunda reunião de trabalho, 

agora no formato remoto. Nesta reunião, definimos que (a) continuaremos o registro 

das vocalizações por mais 12 meses, (b) iniciaremos o processo de detecção 

(análises) manual das vocalizações das espécies alvo, (c) produção do algoritmo de 

reconhecimento e (d) identificação automática das vocalizações pelo algoritmo. Um 

workshop (Fig. 3.7.4) foi realizado em julho de 2023 com todos os participantes para 

repassar atualizações gerais, bem como para levantar o andamento do monitoramento 

em cada localidade.  

 

 

 

Figura 3.7.4. Workshop virtual do GT realizado em julho de 2023. 
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O processo de análises (Fig. 3.7.5) de dados pode ser resumido em 

1. Coleta de dados, 

2. Análises preliminares e manuais, 

3.   Processamento de sinais digitais, 

4. Aplicação de métodos de aprendizagem de máquina e obtenção de um 

modelo base. 

 

 

Figura 3.7.5. Detalhamento do processo analítico desde a obtenção de dados 

acústicos até a aplicação para a tarefa de classificação automatizada de vocalizações 

de anfíbios anuros. 

 

 

Coleta de dados  

Novos pesquisadores foram incorporados à rede a partir da identificação de 

interesses em comum, e mediante os próprios pesquisadores terem gravadores 

autônomos para serem utilizados. Embora esses dados estejam coletados e 

continuam sendo registrados, um desafio tem sido o envio desses dados ao servidor 

NAS. Dessa forma, apenas um subconjunto de dados fica disponível para realizar os 

procedimentos seguintes na cadeia analítica. Abaixo (Fig. 3.7.6), podemos ver a 

representação temporal dos dados obtidos e que atualmente se encontram no 

servidor.  
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Figura 3.7.6. Cobertura temporal (eixo horizontal) dos dados acústicos atualmente presentes 

no servidor NAS vindos de diferentes locais (eixo vertical) e de diferentes pesquisadores 

(cores). 

 

 

Análises preliminares e manuais 

O objetivo dessa etapa é identificar o conjunto de espécies que efetivamente 

ocorrem nas localidades monitoradas e que estão bem representadas no conjunto de 

dados acústicos (Fig. 3.7.7). Para tanto, realizou-se uma seleção estratificada de 

dados (entre 300-500 áudios) ao longo da estação chuvosa, em horários próximos ao 

entardecer. Os dados foram triados mediante um procedimento padronizado por 

herpetólogos que trabalham com bioacústica ou que tenham amplo conhecimento de 

identificação de espécies por meio de acústica, e foi efetivado tanto por pesquisadores 

e seus alunos, quanto pelos atuais bolsistas do projeto. 

Atualmente, temos um total de 17 locais cujas espécies estão elucidadas. 

Foram inspecioandos 6.300 áudios de 1 minutos, com 125 espécies identificadas. A 

partir da curva do coletor, verificamos que essa quantidade de dados foi mais que 

suficiente para identificar as espécies em cada localidade.  
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Figura 3.7.7. Curva do coletor mostrando o número cumulativo de espécies (eixo vertical) e o 

número de unidades amostrais, sendo estas as amostras de 1 minuto (eixo horizontal). Em 

geral, a partir de 100 minutos, a curva já se encontra próxima à estabilização.  

 

A partir da identificação das espécies nos áudios de 1 minuto, foi possível 

realizar um procedimento mais detalhado para a delimitação específica dos cantos nos 

espectrogramas. Esse procedimento resultou em um total de aproximadamente 16 mil 

seleções (bounding boxes) delimitando o início e fim de cantos ou série de notas para 

42 espécies em 4 localidades.  

 

 

Processamento de sinais digitais e aplicação de métodos de aprendizagem de 

máquina e obtenção de um modelo base. 

  

Tanto o processamento dos sinais digitais e a aplicação de métodos de 

aprendizagem estão parcialmente desenvolvidos para um total de 42 espécies em 4 

locais de monitoramento. Vale ressaltar que todo o processo, incluindo os códigos e 

rotinas, estão sendo formatados para futura disponibilização publica por meio de um 

repositório de dados aberto. 
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Atualmente temos o processo avançado em todos os passos para 42 espécies 

em 4 locais (3.7.8). Esse esforço resultou no primeiro benchmark para análises 

acústicas de anfíbios neotropicais, Anuraset, atualmente sob status de major reviews 

na revista Scientific Data (fator de impacto = 8.5). Este esforço, inédito na literatura, 

também foi apresentado no encontro anual da Ecological Society of America em 2023, 

Portland, e também será apresentado no International Bioacoustics Congress em 

outubro deste ano, em Sapporo, no Japão. 

 

 

Figura 3.7.8. Performance dos modelos de aprendizagem de máquina para um conjunto de 
espécies em 4 localidades. Eixo horizontal contém o número de amostras, e eixo vertical, uma 
métrica indicando a performance do modelo. Em geral, há uma melhora significativa com um 
maior número de amostras por espécie.  

 

 

Próximas Etapas 

 Continuaremos os procedimentos adotas e explicados acima para incrementar 

a quantidade de dados de treinamento e teste para melhorar os algoritmos atualmente 

utilizados, além de utilizar técnicas recentes que apresentam grande potencial, como 

transferência de aprendizagem. Um novo encontro virtual está previsto para o primeiro 

semestre de 2024, onde o grupo será atualizado sobre novos resultados. 
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3.8. ECOLOGIA AQUÁTICA 

Coordenadores dos projetos do GT (PIs): João Carlos Nabout (UEG), Adriano S. Melo 

(UFRGS). 

O grupo de trabalho em Ecologia Aquática do EECBio tem os seguintes 

objetivos gerais: (i) modelar a variação de componentes da biodiversidade aquática 

(principalmente riqueza de espécies, diversidade beta e diversidade funcional) 

considerando variáveis explanatórias mensuradas em diferentes escalas espaciais; (ii) 

testar o efeito de processos que limitam e promovem a invasão de espécies exóticas 

em ecossistemas aquáticos; (iii) testar a eficiência de estratégias que podem minimizar 

os custos dos programas de biomonitoramento de ecossistemas aquáticos; (iv) avaliar 

os efeitos de ações antrópicas (e.g., mudanças no uso do solo, eutrofização e criação 

de reservatórios) sobre a biodiversidade e funcionamento de ecossistemas aquáticos; 

(v) realizar revisões sistemáticas e meta-análises sobre diferentes temas em ecologia 

aquática. Esses objetivos estão sendo alcançados considerando dados primários que 

já foram coletados (ou serão coletados) pelos integrantes do grupo de Ecologia 

Aquática do INCT/EECBio. Esses dados englobam diferentes comunidades aquáticas 

(e.g., comunidades planctônicas, macrófitas aquáticas, macroinvertebrados e peixes), 

em diferentes tipos de ecossistemas (e.g., mesocosmos, lagos de planícies de 

inundação, reservatórios e riachos) que estão localizados em diversos biomas do 

Brasil e do mundo. Para estudos que envolvem revisões sistemáticas e meta-análises, 

os dados serão compilados da literatura. Durante os anos de 2019 e 2023 o GT 

desenvolveu 8 pesquisas usando abordagem experimental, um trabalho de síntese e 

uma pesquisa de campo, cujos resultados encontram-se a seguir. 

 

3.8.1. Eutrofização de ambientes aquáticos 

A eutrofização causa severos danos a biodiversidade e serviços 

ecossistêmicos aquáticos. Diante disso, torna-se importante desenvolver pesquisas 

sobre novas estratégias de biomonitoramento de organismos associados a 

eutrofização. Com a construção da área experimental do INCT EECBio tem sido 

possível a realização dessas pesquisas. Sobre o monitoramente e impacto da 

eutrofização de ambientes aquáticos já foram desenvolvidos quatro estudos, sendo 

que três já foram publicados (Machado et al. 2023; Cobelo et al. 2022; Machado et al. 

2023). A seguir estão descritos os principais resultados desses estudos 
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Estudo 01 - Sinais precoces da floração de algas em ambientes eutrofizados 

Trabalho derivado do pós-doutorado da Karine Borges Machado, bolsista 

vinculado ao INCT, sob supervisão de João Carlos Nabout e com a participação de 

todos os membros do GT em Ecologia Aquática. 

Esse trabalho teve como objetivo avaliar o efeito do enriquecimento gradual de 

nutrientes em comunidades fitoplanctônicas usando um experimento em mesocosmos. 

Os resultados desse experimento foram publicados em Machado et al. (2023). 

Especificamente, investigou-se como as condições da água e as diferentes métricas 

de diversidade taxonômica (baseada nas espécies) e funcional (com base em grupos 

funcionais) do fitoplâncton foram influenciadas pela eutrofização ao longo do tempo e 

quais dessas métricas são os melhores indicadores da resposta do fitoplâncton ao 

enriquecimento e podem indicar mudanças precoces no estado trófico do ecossistema.  

Para o desenvolvimento do experimento foram utilizados 16 mesocosmos com 

capacidade para 500 L de água. Estes foram preenchidos com 30 L de água coletados 

em uma represa oligo-mesotrófica e tiveram o seu volume total completado com a 

água de um poço artesiano. Os mesocosmos receberam nutrientes em baixas 

concentrações até que atingissem valores de clorofila-a semelhantes à da represa 

onde foram obtidas as amostras. Posteriormente, os mesocosmos foram divididos 

aleatoriamente em dois níveis de nutrientes: i. controle, o qual recebeu a cada quatro 

dias, concentrações de nutrientes em quantidade semelhante a existente na represa 

apenas para evitar o seu esgotamento; e ii. eutrófico, onde foram adicionados, a cada 

quatro dias, nutrientes com uma concentração inicial de 10% superior à utilizada nos 

mesocosmos controle e, a seguir, com um aumento de 10% a cada evento de adição. 

A cada dois dias foram realizadas amostragens para avaliação dos parâmetros 

limnológicos da água e coleta do fitoplâncton. O experimento foi acompanhado até que 

os mesocosmos enriquecidos atingissem concentrações de clorofila-a que 

caracterizam ambientes eutrofizados, totalizando 70 dias de experimento e 36 

períodos de amostragem (Fig. 3.8.1). 
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Fig. 3.8.1. Fotos da área experimental e realização do experimento de eutrofização. 

 

De modo geral, as concentrações de clorofila-a, condutividade e turbidez 

tornaram-se maiores nos mesocosmos eutrofizados, com os tamanhos de efeito mais 

altos e com respostas relativamente precoces à eutrofização (26, 22, e 28 dias de 

experimento, respectivamente; Fig. 3.8.2). A eutrofização também levou a um aumento 

na densidade total de indivíduos e redução na diversidade de Shannon e 

equitabilidade ao longo do tempo, tanto para as espécies quanto para os grupos 

funcionais (Fig. 3.8.3). Apesar dos menores tamanhos de efeito, as métricas de 

diversidade mostraram as primeiras respostas à eutrofização (16 dias). O 

enriquecimento não alterou a riqueza (Fig. 3.8.3) e composição de espécies ou grupos 

funcionais (Fig. 3.8.4). As espécies e grupos funcionais dominantes foram encontrados 

tanto nos mesocosmos controle como nos eutrofizados, e os organismos raros foram 

os principais responsáveis pelas diferenças entre os mesocosmos. Esses resultados 

indicam que a eutrofização pode não ter efeitos marcantes na composição dos 
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organismos, mas aumenta a densidade das espécies inicialmente dominantes e exclui 

espécies e grupos funcionais raros. Além disso, embora com menor tamanho de 

efeito, as métricas de diversidade foram os primeiros indicadores da eutrofização. Por 

outro lado, os efeitos do enriquecimento de nutrientes nas variáveis limnológicas foram 

mais evidentes, mas ocorreram posteriormente. 

 

Fig. 3.8.2. Variação temporal nos tamanhos de efeito (g de Hedges) medindo as diferenças 
para variáveis limnológicas entre os tratamentos controle e eutrófico. Valores negativos indicam 
que a variável foi maior no grupo eutrófico comparada ao controle, enquanto valores positivos 
indicam que a variável foi maior no grupo controle comparado ao eutrófico.  

 

 

 

Fig. 3.8.3. Variação temporal nos tamanhos de efeito (g de Hedges) medindo a diferença para 
as métricas de diversidade entre os tratamentos controle e eutrófico. H’ = Diversidade de 
Shannon, J’ = Equitabilidade de Pielou. Valores negativos indicam que a variável foi maior no 
grupo eutrófico comparada ao controle, enquanto valores positivos indicam que a variável foi 
maior no grupo controle comparado ao eutrófico.  
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Fig. 3.8.4. Variação temporal nos tamanhos de efeito (g de Hedges) medindo a diferença para 
composição de espécies e grupos funcionais entre os tratamentos controle e eutrófico. NMDS 1 
e 2 = primeiro e segundo eixos obtidos na Análise de escalonamento Multidimensional não 
métrico (NMDS) baseada na densidade de espécies e grupos funcionais. Valores negativos 
indicam que a variável foi maior no grupo eutrófico comparada ao controle, enquanto valores 
positivos indicam que a variável foi maior no grupo controle comparado ao eutrófico.  

 

 

Estudo 02 - Uso de Veículos Aéreos Não-Tripulados (VANT) e sensores de baixo 

custo como ferramentas para monitorar a clorofila-a em mesocosmos com diferentes 

estados tróficos 

Trabalho derivado do mestrado do Igor Cobelo do PPG Recursos Naturais do 

Cerrado da UEG, sob orientação de João Carlos Nabout. Este trabalho teve por 

objetivo incorporar novas abordagens tecnológicas de baixo custo para o 

monitoramento de ambientes aquáticos continentais. Os resultados desse trabalho 

foram publicados em Cobelo et al. (2023). Para isso, procurou-se identificar a 

associação de índices de vegetação obtidos a partir de bandas do espectro visível 

(RGB) com a concentração de clorofila-a do fitoplâncton estimada in situ, por meio de 

Veículo Aéreo Não-Tripulado (VANT) em ambiente experimental com mesocosmos 

variando quanto ao estado trófico. O experimento foi realizado na Área Experimental 

em Ecologia Aquática da Universidade Estadual de Goiás (UEG), localizada no 

campus de Ciências Exatas e Tecnológicas Henrique Santillo, no município de 

Anápolis Goiás, Brasil. Foram utilizados 26 mesocosmos de polietileno com 500 L. Os 

mesocosmos foram selecionados aleatoriamente para receberem diferentes 

concentrações de nutrientes em intervalos temporais distintos. Destes, oito foram 
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selecionados para receber concentrações baixas de nutrientes, oito para receber 

concentrações médias de nutrientes e os outros oito para receber altas concentrações 

de nutrientes. Estes simulavam, respectivamente, ambientes oligotróficos, 

mesotróficos e eutróficos. Além disso, foram usados 2 mesocosmos para o controle da 

cor do fundo. Estes estavam cobertos com tampa da mesma coloração do fundo. 

As medições de clorofila-a nos mesocosmos foram feitas usando uma sonda 

multiparâmetros, da marca Eureka, modelo Manta 2, no dia 20 de novembro de 2019. 

Neste estudo foi utilizado um VANT do tipo multirotor, da marca Parrot, modelo Anafi 

Work, acoplado a uma câmera de alta resolução 4K HDR e 21 MP com sensor 1/2.4’’ 

CMOS, com bandas Vermelha (R), Verde (G) e Azul (B). O voo foi realizado no 

mesmo dia das medições in situ, por volta de 13 h (horário de Brasília), sob tempo 

nublado, o que favoreceu a eliminação dos efeitos de sombra que os mesocosmos 

poderiam exercer sobre a superfície da água. A duração do voo foi de 

aproximadamente 6 min e as imagens foram captadas apenas neste momento, a uma 

altura de 20 m a partir do solo, resultando em imagens com resolução espacial de 

0,642 cm (Fig. 3.8.5). 

 

Fig. 3.8.5. Área Experimental em Ecologia Aquática da UEG com mesocosmos utilizados no 
experimento. Ver também animação do voo em 
https://www.youtube.com/watch?v=_VgjTWi0B9o 

 

Como resultado, foram gerados 8 índices de vegetação e o índice que 

apresentou maior relação com a clorofila-a in situ foi o NGBDI - Normalized Green 

Blue Difference Index (Fig. 3.8.6). Portanto, o presente trabalho demonstrou que o 

monitoramento do estado trófico de ambientes aquáticos por meio de VANT de baixo 

https://www.youtube.com/watch?v=_VgjTWi0B9o
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custo se mostrou eficiente e pode ser utilizado para pesquisa e gestão de ambientes 

aquáticos. 

 

 

 

 

Fig. 3.8.6. Valores de NGBDI obtidos por sensores acoplados no VANT (A), e a relação positiva 
entre os valores do NGBDI com a clorofila-a registrada in-situ. 

 

 

Estudo 03 - As pessoas são capazes de detectar a perda da qualidade da água? 

Experimento para avaliar a correlação entre percepção visual e eutrofização 

Trabalho derivado da iniciação científica da Ana Clara Maciel David do curso 

de graduação em Ciências Biológicas da UEG, sob orientação de João Carlos Nabout. 

Neste trabalho utilizamos um experimento para avaliar a percepção visual das 

pessoas, submetidas a ambientes aquáticos (mesocosmos) com diferentes estados 
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tróficos. Os resultados dessa pesquisa foram publicados em Nabout et al. (2022). 

Esperamos que o aumento da eutrofização (indicada pela coloração esverdeada da 

água), seria percebida pela população, ocasionando desinteresse das pessoas e 

consequente perda do serviço ecossistêmico cultural da água. Foram selecionadas 

100 pessoas voluntárias para conhecer a área experimental com os mesocosmos, e 

tiverem que responder um questionário contendo sua percepção visual para cada 

mesocosmo. Foram utilizados seis mesocosmos com diferentes estados tróficos (Fig. 

3.8.7). O projeto foi aprovado pelo comitê de ética da UEG (CEP 8113). 

 

 

Fig. 3.8.7. Mesocosmos utilizados no experimento de percepção visual da qualidade da água.  

 

 Todos os participantes responderam seis questões sobre a qualidade água, e 

essas questões foram sintetizadas usando uma escala likert (1 até 5), no qual 1 indica 

total aprovação (p.ex. aprecia a água), até 5 que indica total desaprovação (desgosto 

com a água) (Fig. 3.8.8). A escala likert foi correlacionada com a concentração de 

clorofila-a para observar se a água com mais clorofila-a (menor qualidade de água) 

está relacionada com a percepção visual da população. 
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Fig. 3.8.8. Escala “likert” e correlação com a clorofila-a para as 100 pessoas que responderam 
a questão 01. A pergunta da questão era: “O que você sente ao ver essa água?”. A figura a 
esquerda evidencia que em mesocosmos E e F (maior clorofila-a) a percepção sobre a perda 
da qualidade da água foi maior. A figura a direita, mostra um histograma com os valores de 
correlação de Pearson, indicando que a maioria da população foi capaz de detectar perda da 
qualidade da água, e sentem desaprovação da qualidade da água em ambientes eutrofizados. 

 

 Os resultados dessa pesquisa demonstram o potencial da percepção visual das 

pessoas para o monitoramento de ambientes aquáticos impactados pela eutrofização. 

Portanto, estratégias de monitoramento de ambientes aquáticos e mensagens de 

alerta podem ser utilizados considerando a percepção das pessoas. Por exemplo, 

estratégias de ciência cidadã e o uso de plataformas que integrem a sociedade e a 

ciência podem ser úteis no monitoramento de ambientes aquáticos.  

 

Estudo 04 - Relação entre biodiversidade e funcionamento de ecossistemas 

Trabalho derivado do Pós-Doutorado da Karine Borges Machado sob 

orientação do João Carlos Nabout. O objetivo da pesquisa foi avaliar 

experimentalmente a relação entre os componentes da biodiversidade (taxonômicos e 

funcionais) e o funcionamento dos ecossistemas aquáticos em ambientes impactados 

por um processo gradual de eutrofização com ocorrência de floração. 

Especificamente, objetivou-se: i. Caracterizar as métricas de diversidade taxonômica e 

funcional para as comunidades fitoplanctônicas nos ambientes eutrofizados e controle 

(sem eutrofização). ii. Investigar a variação nos componentes taxonômicos e 

funcionais da biodiversidade entre os ambientes eutrofizados e o controle. iii. 

Determinar a relação entre a biodiversidade e funcionamento dos ecossistemas (i.e. 

produtividade primária) e examinar como ela varia entre os ambientes eutrofizados e 

controle. 
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Foram identificadas 25 espécies fitoplanctônicas pertencentes a sete classes 

taxonômicas distintas: Bacillariophyceae, Chlorophyceae, Cyanophyceae, 

Chryptophyceae, Dinophyceae, Euglenophyceae e Zygnemaphyceae. A eutrofização 

produziu efeitos sobre diferentes métricas de diversidade taxonômica das 

comunidades. A diversidade de Shannon e a equitabilidade de Pielou foram menores 

nos ambientes eutrofizados em relação ao ambiente controle. No entanto, não foram 

observados efeitos da eutrofização para a riqueza de espécies. A densidade e a 

composição de espécies também diferiram entre os ambientes eutrofizados e controle, 

com maiores valores de densidade e predomínio de cianobactérias nos mesocosmos 

eutrofizados. Além disso, foi observada a perda de espécies raras ao longo do tempo 

nos ambientes enriquecidos com nutrientes.  

Em relação às métricas funcionais, as espécies apresentaram uma grande 

variação nos traços funcionais associados ao tamanho, como biovolume (controle = 

2.372 µm³ ± 7.278 µm³; eutrófico = 9.357 µm³ ± 30.446 µm³), área de superfície 

(controle = 238 µm² ± 299 = µm², eutrófico = 1.686 µm² ± 5.257 µm²) e máxima 

dimensão linear (controle = 14 µm ± 9 µm; eutrófico = 28 µm ± 57 µm). A maioria das 

espécies foi classificada como unicelular e sem mucilagem, tanto nos mesocosmos 

controle quanto naqueles eutrofizados. Por outro lado, espécies com característica de 

demanda por sílica e forma biológica colonial foram observadas apenas nos 

mesocosmos controle. Também foi observada uma alteração na composição dos 

traços funcionais ao longo do tempo entre os ambientes eutrofizados e controle. As 

espécies com maior biovolume tiveram sua densidade reduzida em ambientes 

eutróficos. Além disso, uma maior densidade de espécies unicelulares e sem 

mucilagem foi observada nos mesocosmos eutrofizados, bem como espécies com 

maior área superficial e máxima dimensão linear. Por outro lado, as características 

funcionais como flagelo, sílica, aerótopos, mixotrofia, presença de mucilagem e as 

formas biológicas do tipo cenóbio, colônia e filamento apresentaram fraca associação 

com a eutrofização, indicando uma pequena resposta de espécies com esses tipos de 

características funcionais a enriquecimento de nutrientes. Os índices funcionais de 

riqueza (FRic), uniformidade (FEve) e divergência (FDiv) diferiram entre os ambientes 

eutrofizados e controle ao longo do tempo de experimento. De modo geral, os 

menores valores para estas métricas de diversidade funcional foram observados nos 

ambientes com enriquecimento de nutrientes.  

Quando consideramos apenas o período final do experimento, foi observada 

uma relação entre a produtividade primária do fitoplâncton e todas as métricas 

taxonômicas e funcionais avaliadas. Para a riqueza de espécies, foi identificada uma 
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relação positiva com a produtividade primária nos mesocosmos controle, mas negativa 

nos mesocosmos eutróficos (Fig 3.8.9A). Isso indica que a eutrofização promoveu uma 

redução na riqueza de espécies. Por outro lado, um aumento na diversidade de 

Shannon e na uniformidade de Pielou estiveram associadas a uma maior 

produtividade primária tanto nos ambientes eutróficos como nos controles (Fig 3.8.9B 

e 3.8.9C). Para as métricas de diversidade funcional, foi observada uma relação 

negativa entre FRic e produtividade primária em ambientes controle e eutróficos (Fig. 

3.8.10A). Para FEVE, foi observada uma relação positiva com a produtividade primária 

nos mesocosmos eutróficos e negativa no ambiente controle (Fig. 3.8.10B). Já para 

FDiv, a relação com a produtividade primária foi positiva em ambos os tratamentos 

(Fig. 3.8.10C).  

Esses resultados indicam uma possível homogeneização na composição de 

espécies e seus traços funcionais (principalmente associados ao tamanho) nas 

comunidades eutrofizadas, com consequente redução na diversidade taxonômica e 

funcional. Além disso, foi observado o predomínio de cianobactérias com alto nível de 

densidade em ambientes enriquecidos com nutrientes, o que pode comprometer a 

qualidade dos ecossistemas aquáticos. Estes resultados também permitem inferir que 

as métricas de biodiversidade são indicadores da produtividade primária dos 

ecossistemas aquáticos. Embora tenhamos encontrado resultados contrastantes entre 

as diferentes métricas (ou seja, relações tanto positivas como negativas) podemos 

indicar que essa relação é influenciada pelos níveis de eutrofização do ambiente para 

as métricas de riqueza taxonômica e uniformidade funcional. Para as demais métricas, 

observamos padrões de relação semelhante com a produtividade primária tanto nos 

ambientes controle como eutrofizados. Dessa forma, conclui-se que a eutrofização 

altera a composição e diversidade taxonômica e funcional do fitoplâncton, porém o 

efeito sobre a relação da biodiversidade com o funcionamento dos ecossistemas 

aquáticos depende da faceta da diversidade investigada. Considerando que o 

fitoplâncton exerce um papel importante na rede trófica dos ecossistemas aquáticos, 

como principal produtor primário, essas informações podem auxiliar para uma melhor 

compreensão dos processos ecológicos em locais que já foram impactados pelo 

enriquecimento por nutrientes. 
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Figura 3.8.9. Relação entre as métricas taxonômicas da biodiversidade e produtividade 
primária (clorofila-a) avaliada por Análise de Covariância. H’ = Diversidade de Shannon, J’ = 
Equitabilidade de Pielou.  
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Figura 3.8.10. Relação entre as métricas funcionais da biodiversidade e produtividade primária 
(clorofila-a) avaliadas por Análise de Covariância. FRic = riqueza funcional, FEve = 
uniformidade funcional e FDiv = divergência funcional.  
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3.8.2. Efeitos da dispersão sobre a estruturação de metacomunidades 

Dispersão impede redução de riqueza de espécies por deriva ecológica, mantém por 

efeito resgate e aumenta por efeito de massa 

Trabalho derivado da dissertação de Gustavo L. Villarreal, defendida em 2020, 

no PPG Ecologia & Evolução da Universidade Federal de Goiás sob orientação de 

Adriano Sanches Melo.A dispersão de espécies é fundamental para entender a 

presença ou a ausência de uma espécie em determinados locais, pois uma espécie 

pode se dispersar para um local novo e colonizá-lo ou recolonizar um local onde a 

população original foi extinta. Como consequência, a dispersão reduz os efeitos da 

perda de espécies, seja por filtro ambiental ou estocasticidade demográfica, e 

aumenta a diversidade de organismos na comunidade. Investigamos como a 

dispersão molda a composição de espécies de zooplâncton por meio de mesocosmos 

aquáticos (caixas d’água 500 L; Fig. 3.8.11). O sistema experimental foi criado para 

efetivar dispersões unidirecionais controladas com intuito de avaliar se estas poderiam 

gerar efeitos de massa e resgate. Também avaliamos se ausência de dispersão 

poderia causar deriva ecológica e consequente redução de riqueza de espécies.  

Criamos 10 conjuntos de quatro mesocosmos. Três mesocosmos receberam 

água de uma lagoa (A) e outro de lagoa com composição de espécies e condições 

ambientais parcialmente distintas (B). Em cada conjunto, uma das caixas que recebeu 

água da primeira lagoa e a caixa da segunda lagoa não receberam dispersores (A0 e 

B0). As outras duas caixas (AA e AB) receberam dispersores vindos de caixa com a 

mesma origem de água (A0) ou de outra origem (B0). Foram feitas amostragens antes 

e após três eventos de dispersão (transferência de 5 L de água) ao longo de 3 meses. 

As amostras obtidas nas duas coletas iniciais, antes do evento de dispersão, 

mostraram que as faunas das duas lagoas eram distintas em composição e 

abundância relativa. Conforme o esperado, as caixas com água da lagoa A e que 

receberam dispersores de caixa com água da lagoa B (AB) tenderam a semelhança 

intermediária com suas fontes originais (Fig. 3.8.12). Caixas que não receberam 

dispersores tenderam a perder espécies com o tempo (deriva ecológica em caixas A0 

e B0; Fig. 3.8.13). Caixas que receberam dispersores da mesma origem deixaram de 

perder espécies após os eventos de dispersão (efeito resgate em caixas AA), 

enquanto aquelas que receberam dispersores de outra origem passaram a acumular 

mais espécies (efeito de massa; em caixas AB; Fig. 3.8.13). Em relação à 

dissimilaridade entre caixas com o mesmo tratamento, aquelas que não receberam 

dispersores tenderam a ficar cada vez mais diferentes devido à extinção diferencial em 
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cada caixa (Fig. 3.8.14). A dissimilaridade foi mantida em caixas que receberam 

migrantes.  

 Nossos resultados demonstram claramente o efeito de dispersão sobre a 

estruturação de comunidades. Comunidades isoladas tendem a perder espécies com 

o tempo. Entretanto, diferentes espécies são perdidas em cada caixa (deriva 

ecológica) fazendo com que as comunidades se diferenciam no tempo (aumento de 

diversidade beta). Caixas que receberam dispersores da mesma fonte da comunidade 

deixaram de perder espécies, indicando que espécies extintas ou com tendência de 

extinção no local podem ser repostas por dispersão (efeito resgate). Finalmente, 

dispersão originária de outra fonte de espécies incluem espécies não presentes 

originalmente, aumentando a riqueza de espécies. Mesmo que tais espécies sejam 

pouco adaptadas às condições locais, o contínuo fluxo de dispersores é capaz de 

manter tais espécies no local (efeito de massa). 

 

 

Fig. 3.8.11. Sistema experimental do EECBio com 80 caixas d’agua de 500 L 
instaladas no campus da Universidade Estadual de Goiás, Anápolis, GO. As caixas 
foram soterradas para evitar aquecimento. As caixas estão recobertas com tela para 
impedir entrada de animais e proliferação de mosquitos. Os canos postos 
verticalmente ao lado de caixa são usados para mistura da água e ressuspensão do 
plâncton. O experimento utilizou 40 caixas. 
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Fig. 3.8.12. Análise de Coordenadas Principais (PCoA) com dados de presença/ausência e de 
abundância de zooplâncton nos cinco eventos de coleta em caixas d’água. A análise foi feita 
com dados de todos os eventos de coleta, mas são mostradas separadamente para facilitar a 
compreensão. Caixas A0 e B0 não receberam dispersores. Caixas AA receberam dispersores 
de caixas A0 e ambas receberam água e zooplâncton da mesma origem (lagoa). Caixas AB 
foram preenchidas inicialmente com água e zooplâncton de uma lagoa e posteriormente 
receberam dispersores de caixas preenchidas com água de outra origem (caixas B0). 
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Fig. 3.8.13. Riqueza de espécies de zooplâncton ao longo do tempo em caixas com e sem 
dispersão. Setas indicam eventos de dispersão, feitos imediatamente após a coleta. 
Tratamentos A0, B0, AA e AB são descritos na legenda da Fig. 3.8.2. 

 

 

Fig. 3.8.14. Dissimilaridade em composição (a) e abundância relativa (b) entre caixas dentro do 

mesmo tratamento. Tratamentos A0, B0, AA e AB são descritos na legenda da Fig. 3.8.2. 
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3.8.3 Teste experimental dos efeitos da posição em redes espaciais dendríticas sobre 

a estrutura de comunidades aquáticas.  

Trabalho derivado da tese de Amanda C.F. Queiroz, defendida em 2022, no 

PPG Ecologia e Conservação da Biodiversidade da Universidade Federal de Mato 

Grosso sob orientação de Adriano Sanches Melo.  Cursos d´água em bacias 

hidrográficas possuem configuração dendrítica, onde um par de riachos formam curso 

d´água maior. É uma configuração espacial interessante pois pode auxiliar na 

compreensão de como o contexto espacial e o fluxo de dispersão rio-abaixo afetam a 

dinâmica de metacomunidades e suas comunidades componentes. Avaliamos a 

influência da posição de manchas (ou comunidades) dentro de redes dendríticas na 

estruturação de metacomunidades usando mesocosmos experimentais com 

assembleias zooplanctônicas. As redes foram replicadas 10 vezes e cada rede incluiu 

8 comunidades (Fig. 3.8.15)  

 

 

Fig. 3.8.15. Sistema de metacomunidade experimental em formato dendrítico, onde a dispersão 

acontece em sentido único, das cabeceiras para a mancha mais central. 

 

Hipotetizamos que manchas centrais de diferentes redes apresentariam alta 

similaridade entre si, uma vez que apresentam mais conexões e recebem alto fluxo de 

dispersores, o que homogeneizaria a composição de espécies em localidades 

centrais. Por outro lado, manchas de cabeceira de diferentes redes seriam menos 

semelhantes entre si (maior diversidade beta) devido ao isolamento que essas 

manchas apresentam dentro do sistema dendrítico, o que reduz a recolonização após 

a extinção local de uma espécie. Da mesma forma, também hipotetizamos maior 

riqueza de espécies em manchas mais conectadas do que em cabeceiras isoladas. 

Finalmente, analisamos as comunidades quanto à variação temporal, esperando uma 

diminuição na riqueza de espécies com o tempo devido a extinções estocásticas. 
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O fluxo de dispersores na rede foi simulado por eventos de transferência de 

água com balde. Nesta rede, duas caixas (cabeceiras) cederam água com dispersores 

para uma terceira caixa (mancha intermediária) (Fig. 3.8.15). Esta caixa intermediária 

e outra na mesma situação cederam água para uma mancha central (C1), que por sua 

vez cedeu dispersores para outra rio-abaixo (C2) (Fig. 3.8.15). As caixas foram 

preenchidas com água vinda de lagoa por meio de caminhão pipa e deixadas por duas 

semanas para estabilização da comunidade. Quatro eventos de dispersão, a cada 14 

d, foram efetivados sempre no sentido montante para jusante (Fig. 3.8.15) por meio de 

transferência de 5 L de água (1% das caixas). As amostragens ocorreram 14, 42 e 70 

d após o enchimento das caixas. A primeira amostragem ocorreu antes de evento 

dispersão, enquanto as outras duas após eventos de dispersão 

O estudo incluiu 62.504 indivíduos e 31 espécies (Testaceae [4], Copepoda [3], 

Cladocera [7] e Rotifera [17 especies]). A riqueza rarefeita de espécies não foi afetada 

pela interação entre posição e tempo na rede (rmAnova, F6,54 = 1,32; p = 0,262). A 

posição dos mesocosmos na rede não afetou a riqueza de espécies (F3,27 = 0,48; p = 

0,698; Fig. 3.8.16). O efeito do tempo foi importante (F2,18 = 19,97; p < 0,001), com 

uma diminuição consistente na riqueza de espécies em todos as posições da rede 

(Fig. 3.8.16). 

 

Fig. 3.8.16. Médias de riqueza rarefeita de espécies em caixas em posição de cabeceira (H), 

intermediária (I) e Centrais (C1 e C2) ao longo do tempo  (1 = antes de eventos de dispersão; 

2-3 após eventos de dispersão).  

 

Fizemos análises multivariadas utilizando os índices de Sørensen e Bray-

Curtis, que mostraram resultados semelhantes e, portanto, apresentamos apenas os 

resultados das análises com o índice de Bray-Curtis. A ordenação com PCoA não 

mostrou uma distinção clara dos mesocosmos em relação ao fator de posição (Fig. 
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3.8.17) dentro de cada evento de amostragem, mas indicou uma estrutura de 

comunidade distinta entre os eventos no tempo, particularmente entre aqueles antes 

(tempo 1) e depois dos eventos de dispersão (tempos 2 e 3 ). Uma Manova baseada 

em distâncias confirmou que as comunidades diferiram no tempo (F2,134 = 43,48; p < 

0,001), mas não entre as posições (F3,131 = 1,09; p = 0,356; Fig. 3.8.17). A diversidade 

beta não diferiu entre as posições na rede (Análise PermDisp: F2,131 = 0,94, p = 0,421). 

Entretanto, a variação da comunidade (diversidade beta) diferiu entre os eventos 

temporais (F2,132 = 92,84, p < 0,001), com aumento da diversidade beta ao longo do 

experimento (Fig. 3.8.18). 
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Fig. 3.8.17. Análise de Coordenadas Principais (PCoA) de comunidades zooplanctonicas 

usando dissimilaridade de Bray-Curtis (abundância com transformação de Hellinger). A = 

caixas que apenas cederam dispersores (cabeceiras). B = caixas intermediárias. C e D indicam 

caixas centrais. Números indicam amostragens em três tempos de amostragem (1 = antes de 

eventos de dispersão; 2-3 após eventos de dispersão).  



164 
 

 

Fig. 3.8.18. Diversidade beta estimada como distância de cada comunidade ao centroide de 

seu grupo (Análise PermDisp). Grupos foram feitos pela combinação de posição (cabeceira (H), 

intermediária (I) e Centrais (C1 e C2)) ao longo de 3 tempos de amostragem (1 = antes de 

eventos de dispersão; 2-3 após eventos de dispersão).  

 

Nossos resultados indicam efeitos claros do período de amostragem, com 

diminuição da riqueza de espécies com o tempo e mudanças na estrutura da 

comunidade, principalmente entre o evento amostral antes (tempo 1) e as duas 

amostragens após as dispersões (tempos 2 e 3). Por outro lado, a posição na rede 

não causou efeitos na riqueza de espécies e na estrutura da comunidade. Da mesma 

forma, a diversidade beta entre as manchas não diferiu entre as posições na rede, 

mas tendeu a aumentar com o tempo. De maneira geral, os resultados quanto ao fator 

tempo deram suporte às previsões feitas. Entretanto, as previsões quanto ao efeito do 

posicionamento na rede não tiveram suporte empírico.  

 

3.8.4. Efeito das cinzas provenientes das queimadas no Cerrado sobre a comunidade 

fitoplanctônica e floração de algas 

Trabalho derivado da dissertação de Gabriel de Jesus, defendida em 2023, no 

PPG Ecologia & Evolução da Universidade Federal de Goiás sob orientação de 

Jascieli Bortolini. 

Dentre as principais ameaças à biodiversidade estão as queimadas antrópicas. 

No entanto, estudos sobre os efeitos indiretos das queimadas sobre os ecossistemas 

aquáticos são escassos. Por isso, nós investigamos por meio de um estudo 

experimental como a qualidade da água e a estrutura da comunidade fitoplanctônica 

pode ser afetada pela presença de cinzas provenientes de queimadas do Cerrado 

brasileiro. Nós esperamos que a presença das cinzas na água altere as concentrações 
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de nutrientes, especialmente fósforo, aumente a turbidez e eleve os níveis de acidez 

da água, afetando a composição, riqueza e abundância do fitoplâncton.  

Nós montamos um experimento em microcosmos para simular o ambiente 

aquático com diferentes cenários de concentrações de cinzas, e avaliamos ao longo 

do tempo as condições abióticas, composição, riqueza e densidade fitoplanctônica. A 

coleta das cinzas que foram utilizadas no experimento foi realizada na área do Parque 

Altamiro de Moura Pacheco (PEAMP), após um grande evento de queimada em 2021. 

A água contendo o fitoplâncton utilizada no experimento foi coletada em um lago 

situado na Universidade Federal de Goiás, Goiânia, GO. O experimento durou 20 dias 

e quatro níveis experimentais, com quatro réplicas cada, foram estabelecidos: controle 

(C) = 0 mg de cinzas/L, T1 = 5 mg de cinzas /L, T2 = 10 mg de cinzas/L e T3 = 20 mg 

de cinzas/L. Para avaliar os dados, nós usamos uma análise de Escalonamento 

Multidimensional Não-Métrico (NMDS) para sumarizar os dados de composição e 

densidade dos táxons fitoplanctônicos e Análises de Variância com medidas repetidas 

(ANOVA-rm) para testar se as variáveis abióticas, riqueza total de espécies, densidade 

total de espécies e de grupos taxonômicos e os eixos da NMDS diferiram entre os 

tratamentos (Controle, T1, T2 e T3) e ao longo do tempo de amostragem (dias 0, 4, 8, 

12, 16 e 20).  

Os resultados da ANOVA-rm aplicados aos dados abióticos demonstram que a 

inserção de cinzas no ambiente aquático promoveu alterações na qualidade da água 

(Tabela 3.8.1, Figuras 3.8.19 e 3.8.20). Nós detectamos um aumento nas 

concentrações de fósforo total, nitrogênio amoniacal, bem como alterações na 

condutividade elétrica após a inserção das cinzas. Em relação à comunidade 

fitoplanctônica, nós identificamos mudanças na composição da comunidade entre os 

diferentes tratamentos com adição de cinzas. No entanto, não identificamos alterações 

na riqueza e densidade (Tabela 3.8.2, Figuras 3.8.21, 3.8.22 e 3.8.23).  
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Tabela 3.8.1. Efeitos da presença de cinzas e tempo de amostragem em variáveis 
abióticas e nutrientes totais e dissolvidos avaliadas usando Análise de Variância com 
medidas repetidas (valores significativos são destacados em negrito). 
Variável 

Resposta                      Tratamento 

 
Tempo 

Interação Tratamento 
x Tempo 

 

F p F p F p 

Temperatura 0,471 0,710 478,867 <0,01 1,874 0,053 

Condutividade elétrica 110,366 <0,001 484,292 <0,01 19,148 <0,01 

pH 0,806 0,521 78,825 <0,01 0,805 0,666 

Turbidez 1,292 0,340 7,428 <0,01 0,470 0,944 

PT 8,712 0,005 22,959 <0,01 2,743 0,020 

Ortofosfato 1,261 0,345 11,509 <0,01 1,202 0,334 

Nitrato 3,224 0,075 11,002 <0,01 1,483 0,204 

N_amoniacal 10,061 0,003 2,062 0,176 1,677 0,144 

 

 

 

Figura 3.8.19 Variação temporal dos valores médios para temperatura (a), condutividade 
elétrica (b), pH (c) e turbidez (d) para os tratamentos controle, T1, T2 e T3, considerando os 
eventos de amostragem. Caixas retangulares representando o intervalo de dados. Linha 
horizontal representando a mediana do conjunto de dados. Círculos representando a média do 
conjunto de dados. Linhas verticais representando o desvio padrão.  
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Figura 3.8.20 Variação temporal dos valores médios para fósforo total (a), ortofosfato (b), 
nitrato (c) e nitrogênio amoniacal (d), para os tratamentos controle, T1, T2 e T3, considerando 
os eventos de amostragem. Caixas retangulares representando o intervalo de dados. Linha 
horizontal representando a mediana do conjunto de dados. Círculos representando a média do 
conjunto de dados. Linhas verticais representando o desvio padrão.  
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Tabela 3.8.2 Efeitos da presença de cinzas e tempo de amostragem na comunidade 
fitoplanctônica (riqueza, densidade, NMDS) usando Análise de Variância com medidas 
repetidas, considerando os valores de F e p. 

  Tratamento Tempo 
Interação 

Tratamento x 
Tempo 

 F p F p F p 

   Riqueza    

log Riqueza total 0,171 0,827 4,120 0,015 0,363 0,982 

log Diatomáceas 0,530 0,673 2,735 0,060 0,668 0,801 

log Algas verdes 0,494 0,695 3,793 0,020 0,884 0,586 

log Desmídias 1,075 0,408 29,403 <0,001 0,509 0,923 

log Cianobactérias 0,887 0,484 1,322 0,307 1,135 0,355 

log Euglenofíceas 0,255 0,856 1,501 0,248 0,557 0,891 

log grupo Outros 0,220 0,880 0,845 0,539 0,922 0,547 

   Densidade    

log Densidade total 0,,325 0,808 41,921 <0,01 1,200 0,307 

log Diatomáceas 1,088 0,403 63,710 <0,01 1,060 0,417 

log Algas verdes 0,085 0,966 3,191 0,037 1,218 0,294 

log Desmídias 1,290 0,336 18,684 <0,01 0,866 0,604 

log Cianobactérias 1,001 0,436 32,461 <0,01 1,316 0,233 

log Euglenofíceas 0,832 0,509 2,259 0,102 0,813 0,658 

log grupo Outros 0,220 0,880 0,845 0,539 0,880 0,547 

   NMDS    

NMDS 1 densidade 0,364 0,781 49,301 <0,01 0,381 0,978 

NMDS 2 densidade 0,233 0,871 14,449 <0,01 0,742 0,73 

NMDS 1 presença-
ausência 

5,240 0,023 33,520 <0,01 0,651 0,816 

NMDS 2 presença-
ausência 

0,411 0,749 9,051 <0,01 1,527 0,136 
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Figura 3.8.21. Variação temporal dos valores médios da riqueza (log+1) de espécies 
encontradas no decorrer do experimento, separadas em riqueza total (a), diatomáceas (b), 
algas verdes (c), desmídias (d), cianobactérias (e), euglenofíceas (f) e outros (g) para os 
tratamentos controle, T1, T2 e T3, considerando os eventos de amostragem.  
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Figura 3.8.22. Variação temporal dos valores médios da densidade (log+1) de espécies 
encontradas no decorrer do experimento, separadas em densidade total (a), diatomáceas (b), 
algas verdes (c), desmídias (d), cianobactérias (e), euglenofíceas (f) e outros (g) para os 
tratamentos controle, T1, T2 e T3, considerando os eventos de amostragem.  
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Figura 3.8.23. Variação temporal no primeiro e segundo eixos da Análise de Escalonamento 
Multidimensional Não-Métrico (NMDS) para densidade (a-b) e presença-ausência (c-d) 
fitoplanctônica para os tratamentos controle, T1, T2 e T3, considerando os eventos de 
amostragem. 

 

Embora algumas de nossas expectativas não tenham sido corroboradas, nós 

encontramos efeitos significativos da adição de cinzas sobre a qualidade da água, e 

alterações na composição de espécies da comunidade fitoplanctônica. Efeitos mais 

claros sobre a riqueza e densidade fitoplanctônica, possivelmente, poderiam ser 

observados em experimentos mais longos. Portanto, estudos que visem avaliar o 

impacto de queimadas nos ambientes aquáticos devem ser intensificados, uma vez 

que esses eventos têm sido cada vez mais reportados e os seus efeitos em curto, 

médio e longo prazo ainda não são bem conhecidos, o que pode interferir no 

funcionamento e na integridade dos ecossistemas aquáticos continentais. 

 

3.8.5. Síntese: Limiares de biodiversidade de água doce em resposta à perda de 

vegetação ripária na região Neotropical  

Trabalho de pós-doutorado do Renato Dalla Corte, vinculado ao INCT, e sob a 

supervisão de Adriano Sanches Melo, Fábio de Oliveira Roque e Luís Maurício Bini. 

Dala-Corte et al. (2020) exploraram questões relacionadas ao tamanho de 

vegetação ripária, no entorno dos cursos d’água, necessária para evitar a perda de 

biodiversidade aquática no Brasil. A pergunta principal do estudo foi: “Existem padrões 

consistentes no tamanho de vegetação ripária ao longo de grandes regiões e entre 

grupos aquáticos que podem maximizar a proteção da biodiversidade, ao mesmo 

tempo que permitam o uso do solo no restante da paisagem?” Foram enfocadas 

comunidades de invertebrados aquáticos e peixes em ambientes de riachos. Estes 
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dados primários foram fornecidos por 50 pesquisadores, autores do artigo, 

abrangendo a maioria dos biomas brasileiros (Figs 3.8.24 e 3.8.25). A estimativa da 

quantidade de vegetação ripária nativa no entorno dos cursos d’água foi feita a partir 

de imagens de satélite, nas escalas de 50, 100, 200 e 500 m no entorno de cada ponto 

amostrado. Para detectar mudanças nas comunidades aquáticas, foi utilizada uma 

abordagem de estimar pontos abruptos de alterações da biota (limiares), baseados em 

bioindicadores, em resposta ao tamanho da vegetação ripária. 

Em média, os limiares (porcentagem) de perda de vegetação ripária que levam 

a declínios abruptos na biodiversidade aquática foram altamente variáveis, 

principalmente para peixes (Fig. 3.8.26). Isso sugere que não existe um valor único de 

largura de vegetação ripária que possa garantir que os ecossistemas aquáticos não 

irão sofrer mudanças abruptas de biodiversidade devido às pressões de uso do solo. 

“Não existe um número mágico”. Esse resultado tem implicações sobre o manejo de 

reservas ripárias (Área de Proteção Permanente - APP). Utilizar um tamanho único de 

30 m de APP, como na lei ambiental do Brasil (Lei de Proteção a Vegetação Nativa, nº 

12.651/2012), sem levar em consideração particularidades regionais ou o tipo de 

atividade antrópica, não será suficiente para evitar a perda de biodiversidade aquática 

em todo território Nacional. 

Contudo, avaliando invertebrados aquáticos, os dados mostram claramente 

que quanto maior as reservas ripárias, menor é o risco de ultrapassar os limiares que 

levam a declínios abruptos de biodiversidade aquática. Dentro do menor tamanho 

ripário avaliado (50 m), em média a perda de apenas 6,5% de vegetação nativa ripária, 

já foi suficiente para alcançar declínios acentuados de invertebrados aquáticos, para 

os distintos biomas. Quando um tamanho ripário maior foi avaliado (500 m), em média, 

uma porcentagem quatro vezes maior de perda de vegetação nativa foi necessária 

para ultrapassar os limiares. Isso significa que a sensibilidade às mudanças na faixa 

ripária aumenta à medida que nos aproximamos dos riachos e que quase qualquer 

alteração na área de 50 m no entorno dos riachos já é suficiente para desencadear 

grandes mudanças na biodiversidade aquática. Além disso, os resultados sugerem 

que invertebrados aquáticos podem ser organismos mais adequados para utilizar em 

biomonitoramento de alterações da mata ripária. 

Os resultados do estudo sugerem que as APPs no Brasil deveriam ser no 

mínimo de 50 m (maior que os 30 m obrigatórios atuais para riachos de pequeno 

porte). Contudo, dado a elevada variação encontrada, esforços regionais para 

implementar APPs maiores do que a lei exige são necessários. Leis municipais podem 

ser úteis nesse sentido. Além disso, iniciativas como pagamento por serviços 
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ecossistêmicos para proprietários que preservam grandes áreas ripárias devem ser 

encorajados, visto que as maiores áreas do Brasil estão em terras particulares. 

 

 

Figura 3.8.24. Locais de amostragem nos diferentes Biomas Brasileiros. Fonte: Dala-Corte et 
al. (2020). 
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Fig 3.8.25. Riachos representativos dos quatro biomas abrangidos no estudo: Amazônia, 
acima-esquerda (foto Renato T. Martins); Cerrado, acima-direita (foto Frederico Salles); 
Pampa, abaixo-esquerda (foto Fernando G. Becker); Mata Atlântica, abaixo-direita (foto Carina 
Vogel). 
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Fig. 3.8.26. Variação na porcentagem de vegetação nativa perdida, nos buffers de 50, 100, 200 

e 500 m no entorno dos cursos d’água, que levam a declínios abruptos nas comunidades de 

peixes (Fish), invertebrados aquáticos (Aquatic invertebrates), e um subgrupo de insetos 

aquáticos - EPTOD (ordens Ephemeroptera, Plecoptera, Trichoptera, Odonada e Diptera). 

Perceber que na faixa de 50 m, tanto para invertebrados aquáticos, quanto para EPTOD, os 

valores de porcentagem de perda de vegetação ripária são congruentes e baixos (em média 

6,5% para invertebrados aquáticos).  

 

 

3.8.6 - Homogeneização biótica de ecossistemas aquáticos 

Esse trabalho está em desenvolvimento e teve início com a implementação de um 

bolsista em Agosto de 2023. Os resultados estarão disponíveis até o relatório final. 

 

 

3.8.7 - Workshop sobre “Experimentos ecológicos em rede” 

Workshop ainda não desenvolvido. 
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3.8.8 - Sincronia espacial e estabilidade de ecossistemas aquáticos 

Trabalho derivado da tese de Matheus Nunes da Silva, no PPG Ecologia & 

Evolução da Universidade Federal de Goiás sob orientação de Luis Maurício Bini. 

 

O fenômeno de sincronia em estudos ecológicos (i.e., abundâncias 

correlacionadas ao longo do tempo), pode ser investigado por duas vertentes: entre 

populações de uma única espécie em diferentes locais (i.e., sincronia espacial, 

Liebhold et al. 2004) e entre diferentes espécies em uma única comunidade ou 

metacomunidade (i.e., sincronia interespecífica ou sincronia comunitária, Loreau & de 

Mazancourt 2008). Ambos tipos de sincronia estão associados a estabilidade 

ecológica, em diferentes níveis hierárquicos (Wang et al. 2019).  

Em uma escala de metapopulação, os níveis de sincronia espacial de uma 

espécie podem estar relacionados a sua persistência em escala regional (Heino et al. 

1997, Earn et al. 2000, Stowe et al. 2020). Essa sincronia espacial pode ser promovida 

por diferentes processos, tais como dispersão, interações bióticas e estocasticidade 

ambiental (efeito Moran); entretanto, separar os efeitos individuais de cada fator é um 

desafio. Além disso, os níveis de sincronia espacial tendem a variar entre espécies e 

grupos funcionais (Chevalier et al. 2014), sendo possível determinar características 

das espécies que promovam dinâmicas mais ou menos sincrônicas espacialmente.  

Já em escalas de comunidade ou metacomunidade, investigar o nível de 

sincronia interespecífica e sua relação com a similaridade entre as espécies é uma 

abordagem útil para associar o efeito de respostas similares ao ambiente e de 

competição, respectivamente, às dinâmicas síncronas ou compensatórias (i.e., 

abundâncias correlacionadas negativamente ao longo do tempo). Isso é importante 

para a estabilidade das comunidades, já que a estabilidade temporal das variáveis 

agregadas de uma comunidade (e.g., abundância total) tende a ser maior em 

comunidades com baixos níveis de sincronia entre as espécies (i.e., efeito do seguro; 

Yachi & Loreau 1999). Esse efeito estabilizador pode estar associado a uma maior 

diversidade de espécies e funções na comunidade (e.g., van Klink et al. 2019), pois 

em comunidades ricas, o declínio de uma espécie com determinada função pode ser 

compensado pelo aumento de outra com função similar, mantendo a estabilidade da 

comunidade como um todo. Nesse contexto, abordagens funcionais e filogenéticas 

podem ser úteis para estudar as relações entre diversidade, sincronia comunitária e 

estabilidade de comunidades aquáticas. 

Utilizando essa temática foram produzidos quatro estudos, descritos a seguir. 

 



177 
 

Estudo 01 - Efeitos da eutrofização gradual na sincronia espacial do fitoplâncton em 

mesocosmos 

 

Nesse trabalho avaliamos se a eutrofização gradual pode funcionar como um efeito 

Moran (i.e., um efeito ambiental regional) e sincronizar espacialmente espécies e 

grupos de espécies de fitoplâncton em mesocosmos. Para tanto, utilizamos os dados 

do experimento previamente descrito (item  3.8.1. estudo 01), em que oito 

mesocosmos foram submetidos a adição gradual de nutrientes a cada quatro dias 

(tratamento eutrófico), totalizando 36 dias amostrados, e oito mesocosmos 

funcionaram como controle (tratamento oligotrófico). A vantagem de utilizar 

experimentos para estudar sincronia espacial é a possibilidade de exclusão de 

possíveis mecanismos sincronizadores (e.g., Fox et al. 2011). Nesse caso, a dispersão 

entre os mesocosmos é nula ou muito limitada, o que enfatiza o papel do efeito das 

variáveis ambientais na sincronia espacial das populações e grupos.  

Utilizamos correlações de Spearman entre as séries temporais 

destendenciadas para estimar a sincronia espacial. Para os grupos funcional de 

Reynolds, grupos morfológicos, grupos taxonômicos e cada espécie, obtivemos três 

matrizes de correlações: dentro do tratamento oligotrófico, no tratamento eutrófico e 

entre os dois tratamentos. A média dos elementos fora da diagonal principal dessas 

matrizes foi considerada como o valor de sincronia espacial. Em geral, encontramos 

níveis baixos de sincronia espacial, tanto para os grupos funcionais (Fig. 3.8.27) 

quanto para as espécies mais frequentes (Fig. 3.8.28), exceto Monoraphidium 

contortum, uma espécie altamente sensível à disponibilidade de nutrientes. Além 

disso, os níveis de sincronia espacial não diferiram entre mesocosmos do mesmo 

tratamento ou entre tratamentos diferentes. Esses resultados indicam que fatores 

locais (i.e., interações bióticas e variáveis do mesocosmo) podem ser mais 

importantes do que fatores regionais (i.e., eutrofização em escala regional) para 

regular a variação temporal do fitoplâncton. Além disso, concluímos que mudanças 

graduais nas condições tróficas podem não ser capazes de sincronizar populações 

fitoplanctônicas em mesocosmos. 
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Figura 3.8.27. Sincronia espacial média de grupos fitoplanctônicos em comparações dentro do 

tratamento oligotrófico, dentro do tratamentos eutrófico e entre tratamentos. (A) Classes 

taxonômicas; (B) Grupos funcionais de Reynolds; (C) Grupos morfológicos; (D) Abundância 

total e clorofila-a. 

 

 

Figura 3.8.28. Sincronia espacial média das espécies de fitoplâncton mais frequentes nos 

mesocosmos. A sincronia foi calculada dentro do tratamento oligotrófico, dentro do tratamentos 

eutrófico e entre tratamentos.  

 

 

 



179 
 

Estudo 02 - A variação interespecífica na sincronia espacial de peixes está relacionada 

com traços reprodutivos em uma cascata de reservatórios 

 

Nesse trabalho (Rodrigues et al. 2022) avaliamos a sincronia espacial de espécies de 

peixes de água doce em uma série de reservatórios em cascata no rio São Francisco. 

Relacionamos os níveis de sincronia com características das espécies (dieta, 

migração, fecundação, cuidado parental, tipo de desova, posição na coluna d'água, 

amplitude de nicho, tamanho do corpo, forma do corpo e ocorrência temporal média). 

Nós hipotetizamos que atributos conservadores (reprodutivos e morfológicos) 

explicariam melhor a variação interespecífica na sincronia espacial do que atributos 

que podem variar de acordo com o ambiente (como alimentação e preferência de 

habitat). Do mesmo modo do trabalho anterior, no contexto geral desse trabalho, a 

dispersão seria limitada e o principal mecanismo promotor de sincronia espacial seria 

o efeito Moran.  

Nós estimamos a sincronia espacial média de cada espécie com correlações 

de Spearman. Para determinar as características das espécies mais relacionadas com 

o nível de sincronia, nós utilizamos uma abordagem de seleção de modelos baseado 

no Critério de Akaike (AICc) após controlar a autocorrelação filogenética. Encontramos 

uma alta variação interespecífica nos níveis de sincronia espacial (Fig. 3.8.29), que foi 

relacionada com características reprodutivas: espécies sedentárias com desova 

parcial e sem cuidado parental apresentaram maior sincronia espacial média do que 

espécies com características opostas (Fig. 3.8.30). Por outro lado, atributos 

morfológicos e de preferência de habitat foram preditores fracos da sincronia espacial. 

Portanto, traços conservativos explicaram melhor a variação interespecífica na 

sincronia das espécies de peixe estudadas. Por ser uma bacia hidrográfica altamente 

fragmentada e com limitação de dispersão, nós especulamos que, se impactos 

extremos continuarem a ocorrer na bacia em escala regional (e.g., salinização e 

mudança no uso do solo), estes podem afetar negativamente as populações locais de 

peixes resultando em aumento do risco de declínios sincronizados. 
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Figura 3.8.29. Sincronia espacial média de espécies de peixe em reservatórios em cascata do 

rio São Francisco.  

 

 

Figura 3.8.30. Relação entre sincronia espacial média e o primeiro eixo de uma PCoA (Análise 

de Coordenadas Principais) representando a variação nas características reprodutivas de 

espécies de peixe em reservatórios do rio São Francisco.  
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Estudo 03 - Testando os efeitos da eutrofização gradual na sincronia comunitária, 

diversidade funcional e estabilidade de comunidades de fitoplâncton em mesocosmos 

 

Diferentes mecanismos podem promover a estabilidade de uma comunidade, incluindo 

a diversidade e o nível de sincronia interespecífica da comunidade. Neste trabalho, 

nós usamos os dados do experimento de eutrofização gradual sob a comunidade 

fitoplanctônica em mesocosmos (ver estudo 01 do item 3.8.1) para avaliar diferenças 

entre a diversidade funcional, a sincronia comunitária e a estabilidade da comunidade 

sob diferentes níveis de eutrofização (tratamentos oligotrófico e eutrófico). Estimamos 

a estabilidade da abundância total da comunidade e das concentrações de clorofila-a, 

que representa a produtividade primária dos mesocosmos. Utilizamos duas métricas 

para estimar a sincronia da comunidade, a métrica φ (Loreau & de Mazancourt 2008), 

baseada em covariâncias, e a métrica ηw (Blüthgen et al. 2016), baseada em 

correlações e ponderada pela abundância das espécies. Para o cálculo da diversidade 

funcional, utilizamos os seguintes atributos: volume, razão superfície/volume, máxima 

dimensão linear, forma de vida, motilidade, presença de heterócito e de exoesqueleto 

de sílica. Escolhemos esses traços porque eles estão relacionados com diferentes 

aspectos da ecologia do fitoplâncton (Litchman & Klausmeier 2008). Avaliamos essas 

métricas antes e após a estabilização dos mesocosmos tratados em uma condição 

eutrófica, após o 26o dia do experimento, usando uma Análise de Variância (ANOVA) 

de medidas repetidas. 

A diversidade funcional do fitoplâncton foi significativamente menor no grupo 

oligotrófico do que no eutrófico (Fig. 13.8.31 A). Não encontramos diferenças 

significativas na sincronia comunitária e na estabilidade da abundância total entre o 

grupo oligotrófico e eutrófico (Fig. 13.8.31 B, C e D). Por outro lado, a estabilidade da 

clorofila-a foi significativamente maior no grupo oligotrófico no período após o 26º dia 

do experimento (Fig. 13.8.31 E). Nossos resultados indicaram que a eutrofização 

diminui a estabilidade da produtividade primária, mesmo sem mudanças na sincronia 

comunitária e com uma relação negativa com a diversidade funcional. Portanto, é 

provável que outros mecanismos estabilizadores possam atuar na comunidade 

fitoplanctônica em resposta à eutrofização. 
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Figura 13.8.31. Métricas da comunidade fitoplanctônica estimadas nos grupos oligotrófico e 
eutrófico antes e após o 26º dia do experimento (change-point). (A) diversidade funcional; (B) 
sincronia comunitária (ηw - eta); (C) sincronia comunitária (φ - phi); (D) estabilidade da 
abundância total; e (E) estabilidade da clorofila-a. 

 
 

Estudo 04 - Mecanismos promotores de sincronia interespecífica e relações de 

diversidade-estabilidade em comunidades de peixes de planície de inundação 

 

A competição e as respostas similares à variação ambiental são os principais 

mecanismos que promovem dinâmicas compensatórias e síncronas, respectivamente. 

No entanto, inferências mais robustas sobre esses mecanismos podem ser 

alcançadas ao testar as relações entre sincronia interespecífica e similaridade 

(funcional e filogenética) entre as espécies. Neste trabalho, nós avaliamos essas 

relações para espécies de peixes da planície de inundação do Alto Rio Paraná, 

utilizando dados de abundância coletados ao longo de 18 anos em nove ambientes 

(incluindo rios e lagoas). Nós também investigamos as relações entre sincronia da 

comunidade, estabilidade temporal da abundância total da comunidade e diversidade 

(funcional e filogenética). Essas relações foram analisadas para a comunidade inteira 

e para guildas alimentares (detritívoros, herbívoros, invertívoros, omnívoros e 

piscívoros).  

Nós calculamos a sincronia entre pares de espécies através de correlações de 

Spearman. Usando regressões quantílicas, encontramos que a sincronia 

interespecífica diminuiu com a distância funcional e filogenética (Fig. 13.8.32), 
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destacando o papel de respostas semelhantes à variação ambiental na determinação 

da dinâmica temporal. Para cada local (comunidade), calculamos a sincronia 

comunitária com as métricas φ (Loreau & de Mazancourt 2008) e η (Gross et al. 2014), 

a estabilidade através do coeficiente de variação temporal da abundância total, e as 

diversidades funcional e filogenética. Em geral, encontramos correlações negativas 

entre a sincronia comunitária e a estabilidade das comunidades de peixe (Fig. 

13.8.32). As correlações entre as métricas de diversidade e a estabilidade foram 

baixas (Fig. 13.8.33). Na análise com as guildas alimentares, a estabilidade aumentou 

com a diversidade funcional (r = 0,68) e a diversidade filogenética (r = 0,67) para os 

omnívoros. Em geral, os resultados mostraram que o efeito das diversidades funcional 

e filogenética sobre a estabilidade das comunidades de peixe não foi tão consistente 

quanto a relação entre sincronia e estabilidade dessas comunidades.  

 

Figura 13.8.32. Relação entre sincronia interespecífica e distância funcional entre espécies 
para nove comunidades da planície de inundação do Alto Rio Paraná. Cada linha pontilhada 
representa o modelo ajustado a um percentil (12,5%, 25%, 37,5%, 50%, 62,5%, 75% e 87,5%). 



184 
 

 

Figura 13.8.33. Correlações de Spearman entre estabilidade, diversidade funcional, diversidade 
filogenética e as métricas de sincronia comunitária (Phi e Eta), para comunidades de peixe da 
planície de inundação do Alto Rio Paraná. 
 

 

3.8.9 - Biodiversidade taxonômica e molecular de comunidades aquáticas no Rio 

Araguaia 

Este foi um estudo exploratório feito com extensa malha amostral e que está 

possibilitando o desenvolvimento de oito estudos (ver abaixo). O período da expedição 

compreendeu 25 dias embarcados, entre os dias 05 de fevereiro a 01 de março do ano 

de 2023, e outros dois dias para os deslocamentos de ida e volta da equipe até os 

locais de embarque e desembarque no rio Araguaia, dias 04 de fevereiro e 02 de 

março de 2021, respectivamente. 

A Expedição Araguaia Vivo 2023 amostrou 140 lagos, sendo 04 no córrego 

Água Limpa, 15 no rio Vermelho, 11 no rio do Peixe, 04 no rio Crixás, 24 no rio 

Cristalino, 38 no rio das Mortes e 44 no rio Araguaia. Em relação às distâncias, foram 

percorridos cerca de 3000 km entre trechos de idas e voltas na bacia hidrográfica do 

rio Araguaia, compreendendo cerca de 56 km no córrego Água Limpa, 184 km no rio 

Vermelho, 110 km no rio do Peixe, 92 km no rio Crixás, 248 no rio Cristalino, 740 no 

rio das Mortes e 1510 no rio Araguaia (percursos de idas e voltas, mas sem considerar 

os deslocamentos dentro dos lagos) (Figura 13.8.34 e Fig. 13.8.35). 
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Fig. 3.8.34. Pontos (lagos, pontos azuis) amostrados ao longo do Rio Araguaia, na expedição 

do INCT em fevereiro de 2023 (os pontos verdes referem-se à amostragem de riachos, que 

estão sendo conduzidas paralelamento no contexto da parceria entre o EECBio e a TWRA, 

apoiada pela FAPEG. 
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Figura 13.8.35. Fotos da expedição Araguaia Vivo 2023. 
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A Expedição serviu como um excelente “guarda-chuva” para o 

desenvolvimento de oito projetos de pesquisa, contemplando temáticas ecológicas, 

genéticas e ambientais, cada qual com suas perguntas e objetivos de pesquisa 

particulares. Os temas dos projetos contemplados foram: 

1. Aspectos ecológicos e da diversidade biológica da comunidade de fitoplâncton; 

2. Aspectos ecológicos e da diversidade biológica da comunidade de zooplâncton; 

3. Aspectos ecológicos e da diversidade biológica da comunidade de macrófitas 

aquáticas; 

4. DNA ambiental da biodiversidade; 

5. Caracterização física e química da água; 

6. Avaliação da capacidade de otimização de programas de monitoramento 

ambiental por meio de imagens geradas por drones; 

7. Estrutura genética de populações de macrófitas aquáticas e implicações na 

dispersão de propágulos; 

8. Caracterização da acumulação de mercúrio (Hg) nos sedimentos e água dos 

lagos e em suas comunidades biológicas (macrófitas aquáticas e peixes). 

 

A equipe da expedição foi composta por dois grupos, sendo um contendo os 

participantes de campo e outro com aqueles pesquisadores com suporte na instituição 

sede (UFG/INCT EECBio). A equipe de campo foi composta por 20 integrantes, sendo 

coordenada pelos professores João Carlos Nabout (UEG) e Ludgero Cardoso Galli 

Vieira (UnB), pelos doutorandos Bruno Rhanniery Batista dos Santos (UEG), Lucas 

Cabrera Monteiro (UnB) e Diego Ortiz da Silva (UFG), pelos mestrandos Marcela 

Fernandes de Almeida (UEG), Ariany Tavares de Andrade (UEG), Lígia Pereira 

Borges de Mesquita (UFG), Jocilane Santos de Jesus (UFG), André Luiz Alves Pereira 

(UFG), Leonardo Almeida Guerra dos Santos (UFG) e Hayla Aparecida Oliveira 

Santos (UEG) e graduandos Igor Rodrigues dos Santos (UFG), Emily Dornelas de 

Oliveira (UEG) e Thaís Sampaio Silva (UEG). Além dessa equipe relacionada com as 

universidades, a equipe de campo também contou com um cozinheiro (Stanislau Pinto 

Brandão), capitão e maquinista do barco hotel (Carlinhos e Gonçalo, respectivamente) 

e dois barqueiros profissionais (Crispim e Manuel). A equipe de suporte na instituição 

sede (UFG/INCT EECBio) foi composta pelos professores José Alexandre Felizola 

Diniz-Filho (UFG), Mariana Pires Telles (UFG) Thannya Soares (UFG) e Priscilla de 

Carvalho (UFG) e pela auxiliar de pesquisa (Thais Castro). 
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Portanto, diversos trabalhos acadêmicos (dissertações de mestrados, teses de 

doutorado e artigos científicos) estão em processo de desenvolvimento vinculados 

como produtos diretos resultantes da Expedição Araguaia Vivo. Além disso, por meio 

da Expedição, diversas reportagens televisivas e em redes sociais foram produzidas e 

divulgadas para toda a sociedade (observar que as matérias televisivas da rede Globo 

de televisão, apesar de parecidas, diferem um pouco em seus conteúdos):  

1. Jornal Hoje https://globoplay.globo.com/v/11519182/ 

2. Bom Dia Tocantins (*reportagem mais completa) 

https://globoplay.globo.com/v/11521409/ 

3. Bom Dia Goiás https://globoplay.globo.com/v/11520967/ 

4. Jornal Anhanguera 1ª Edição – GO https://globoplay.globo.com/v/11522869/ 

5. Jornal Anhanguera 2ª Edição – TO https://globoplay.globo.com/v/11520066/ 

6. Jornal do Campo GO e Jornal do Campo TO: 

https://globoplay.globo.com/v/11535778/ e  https://globoplay.globo.com/v/11538774/ 

7. UnB Notícias: https://noticias.unb.br/117-pesquisa/6406-unb-participa-de-

expedicao-cientifica-ao-rio-araguaia 

8. UnB TV: https://www.youtube.com/watch?v=DeSjjYMJw28&t=3s 

9. Governo Municipal de São Félix do Araguaia: 

https://www.saofelixdoaraguaia.mt.gov.br/?p=18686 

10. Destaque Goiás: https://destaquegoias.com.br/noticia/712/ueg-participa-da-

expedicao-araguaia-vivo-2023 

11. TV UFG: https://www.youtube.com/watch?v=vJP68XDPztg 

12.  Jornal ((o))eco: https://oeco.org.br/reportagens/a-ilha-do-bananal-esta-

desaparecendo/ 
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 Finalmente, é importante ressaltar que, no contexto dos projetos sobre o Rio 

Araguaia propostos em 2021 no GT em Ecologia Aquática (mas incorporando também 

ações dos GTs em “Macroecologia e Macroevolução” e “Modelagem de Nicho e 

Mudança Climática”), estabeleceu-se recentemente uma outra parceria, com a 

Tropical Water Research Alliance (TWRA) (ver https://www.thetwra.org/). A TWRA é 

uma organização social sem fins lucrativos criado no contexto do novo marco legal de 

C&T&I do Brasil, sendo considerada uma ICT (“Instituição de Ciência e Tecnologia”). 

Seu corpo técnico é composto atualmente por mais de 200 pesquisadores inseridos 

em 64 áreas do conhecimento e distribuídos em 15 sedes regionais, estabelecendo 

parceria com 115 instituições diferentes, entre elas universidades públicas e privadas, 

instituições governamentais e ONGs. Assim, a natureza integradora da TWRA 

contribui para o diagnóstico eficaz de problemas, o avanço científico e a difusão 

tecnológica (extensão), fornecendo soluções sustentáveis para os problemas locais e 

regionais da bacia hidrográfica do médio rio Araguaia, área de estudo desta presente 

proposta. A TWRA é de fato uma organização social multi-institucional e internacional 

baseada na ampliação da cooperação internacional entre Brasil e Austrália, com o 

objetivo de desenvolver, gerenciar e implementar metodologias, construir diagnósticos 

e propor ferramentas e modelos para a gestão integrada dos ecossistemas aquáticos, 

envolvendo diversos atores sociais (empresas, governo e sociedade) para a resolução 

de problemas em bacias hidrográficas tropicais. Nesse sentido, busca-se 

conhecimento e recursos para a realização de pesquisas coordenadas e estratégicas, 

além de atividades de treinamento e capacitação para a formulação de políticas 

públicas e medidas de conservação. 

Nesse contexto, iniciou-se o programa de pesquisa e conservação “Araguaia 

Vivo 2030”. O programa está sendo desenvolvido a partir de um novo modelo de 

financiamento pela FAPEG, com repasse de recursos diretamente para a TWRA por 

um convênio que é coordenador pela Prof. Dra. Mariana Telles (sendo Prof. Ludgero G 

Vieira o vice-coordenador). Os recursos investidos são da ordem de 15 milhões de 

reais para 3 anos, com o objetivo propor uma avaliação e caracterização ambiciosa da 

bacia do rio Araguaia, considerando sua biodiversidade e condições ambientais, em 

amplas escalas espaciais e temporais, utilizando metodologia inovadoras a fim de 

guiar, com base em evidência científicas, políticas integradoras que permitam a 

conservação e o uso sustentável dos recursos naturais da bacia, estimulando o 

desenvolvimento socioeconômico da região em longo prazo. Em um contexto mais 

amplo, o programa é importante por se inserir no contexto de um maior 

reconhecimento das ameaças em escala global à biodiversidade de água doce e da 

https://www.thetwra.org/


190 
 

necessidade de proteger e, quando necessário, restaurar, os ecossistemas fluviais e 

florestas adjacentes.  

O programa “Araguaia Vivo 2030” está estruturado em torno de 11 “Atividades” 

(subprojetos) integradas entre si, cada uma delas incorporando diferentes balanços 

entre ações de pesquisa (i.e., levantamento de informações), aplicações, 

desenvolvimento ou adequação de novas tecnologias, formação de recursos humanos 

e extensão, trabalhando dentro do conceito de Gestão Integrada da Bacia Hidrográfica 

no Rio Araguaia (Fig. 13.8.36). Dessas atividades, 4 são coordenadas por Pis ou ex-

bolsistas previamento associados ao EECBio (além da coordenação geral do projeto e 

do conselho gestor), especialmente aquelas ligadas à questões de biodiversidade, 

análises espaciais e gerenciamento de dados (atividades 2, 8, 9 e 11). 

 

 

Figura 13.8.36. Algumas ligações potenciais entre as atividades previstas no “Programa 

Araguaia Vivo 2030”, uma parceria entre a TWRA e o INCT EECBio apoiada pela FAPEG. No 

esquema, as setas mais largas indicando interações mais efetivas e compartilhamento de 

abordagens e sinergia de metodologias, e as setas tracejadas finas indicando alguns potenciais 

de uso de dados (ver texto para detalhes). A atividade 11, que prevê a construção e elaboração 

de ferramentas de integração de banco de dados e um portal de visibilidade do programa, deve 

funcionar como um catalizador das informações e sua transferência para diferentes setores da 

sociedade. 
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4.Atividades Gerais do EECBio 

4.1. ATIVIDADES DO EECBio NA PANDEMIA DA COVID-19 

É importante destacar que, embora alguns dos projetos tenham sido 

parcialmente prejudicados devido a dificuldades ou impossibilidades de trabalhos de 

campo ou nos laboratórios durante a pandemia em 2020 e 2021, o EECBio teve um 

papel importante no apoio à tomada de decisões relacionadas à mitigação do impacto 

da pandemia da COVID-19, em diferentes momentos e envolvendo diferentes grupos 

de pesquisa. 

 

4.1.1. Macroecologia e Modelagem de Expansão da Pandemia em Goiás 

Inicialmente, em um contexto mais acadêmico, o workshop sobre 

“Macroecologia Humana”, realizado no final de 2018, foi a base para desenvolver, logo 

no início da pandemia, um trabalho sobre os fatores envolvidos na expansão da 

COVID-19 em escala global, envolvendo vários pesquisadores e dois bolsistas DTI do 

EECBio (Coelho et al. 2020). Conforme discutido em mais detalhes nos resultados do 

GT em macroecologia humana (ver seção 3.1), esse trabalho veio como um trabalho 

em preprint que, a partir de uma análise utilizando modelos de nicho ecológico, 

sugeriu que a pandemia não iria realmente chegar aos países tropicais, como o Brasil. 

Nossos resultados mostraram que de fato não havia efeitos muito fortes do clima 

sobre as taxas de crescimento em nível de país e que a melhor explicação para a 

expansão inicial da COVID-19 eram as conexões aéreas. Desse modo, insistimos que 

seria sim preciso se preparar para um forte impacto da pandemia (o que de fato 

ocorreu, como é de amplo conhecimento). Participaram desse trabalho dois bolsistas 

DTI do EECBio, Drs. Fabricio Rodrigues e Anderson Medina. É interessante também 

notar que a postagem sobre os resultados do trabalho no blog “Ciência, Universidade 

e outras Ideias”, do Prof. José Alexandre Diniz Filho (www.blogalexdiniz.com), 

publicado em abril de 2020, possui 8488 visualizações (até 15/02/2021).  

Esse trabalho contou também com a colaboração do Dr. Paulo Scalco, da 

Faculdade de Administração, Economia e Contabilidade da UFG, e que auxiliou com 

os dados socioeconômicos globais e que, à época trabalhava na secretaria de 

finanças do Estado de Goiás. A partir disso, o Dr. Scalco convidou os Profs. José 

Alexandre e Thiago Rangel do EECBio a participarem de um grupo de professores da 

UFG e técnicos das secretarias de finanças e de saúde do Estado de Goiás que 

estavam discutindo estratégias de modelagem e análise de dados da COVID-19 que 
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pudesse subsidiar as tomadas de decisão no Estado.  Assim, depois de algumas 

discussões, desenvolvemos e apresentamos ao grupo um da classe modelo SIR 

(Suscetíveis, Infectados e Recuperados), mas baseado em uma estratégia de 

simulação baseado no indivíduo (Individual-Based Models, IBM), similar à utilizada nos 

modelos de evolução em ilhas do GT do EECBio (ver acima). O SIR foi elaborado a 

fim de projetar a expansão da COVID-19 e o seu impacto no sistema de saúde (em 

termos de número de hospitalizações e óbitos), sendo, portanto, extremamente 

importante em termos de apoio à tomada de decisão. O Prof. José Alexandre fez uma 

primeira implementação do IBM em R, calibrado com a ajuda da Profa. Cristiana 

Toscano do Instituto de Patologia Tropical (IPTSP) da UFG, que também fazia parte 

do grupo inicial, e o modelo foi utilizado como base para as primeiras decisões sobre a 

implementação da quarentena e depois organização das atividades essenciais em 

Goiás (Fig. 4.1). Essas análises fazem parte do anexo do Decreto Nº 9.653, de 19 de 

abril de 2020, que “dispõe sobre a decretação de situação de emergência na saúde 

pública do Estado de Goiás, em razão da disseminação do novo coronavírus”. 

 

 

Fig. 4.1. Exemplo de resultados do SIR-IBM COVID-GO II, escrito para a plataforma R e que 
serviu de base para as primeiras tomadas de decisão sobre estratégias para conter a 
pandemia da COVID-19 em Goiás, incluindo a variação no número de casos, número de 
hospitalizações (leitos clínicos) e UTIs necessárias, e óbitos (no sentido horário), para os 
primeiros meses da pandemia. 

  

 



193 
 

Em seguida, o grupo se expandiu pela incorporação do Prof. Thiago Rangel, 

que expandiu o modelo IBM-SIR original a fim de incorporar a estrutura etária da 

população e realizar as análises em um contexto meta-populacional e espacialmente 

explícito, para os diferentes municípios do Estado de Goiás. A implementação e 

aplicação desse modelo bem mais complexo (Fig. 4.2) só foi possível graças à cluster 

do EECBio. A partir de maio o grupo começou a publicar notas técnicas no website 

www.covid.bio.br, inicialmente fazendo projeções da expansão no espaço e no tempo 

para o Estado de Goiás e para alguns casos específicos, solicitados pela secretaria 

estadual de saúde (e.g., para municípios turísticos). Em um segundo momento, a partir 

do momento em que os dados locais e regionais sobre a pandemia começavam a se 

acumular, os modelos tipo SIR de longo prazo foram substituídos por análises 

estatísticas e modelos empíricos de curto prazo (embora o SIR tenha sido utilizado 

ainda para projetar o impacto da 2ª. onda, na última NT). Até dezembro de 2020, o 

grupo já havia publicado 10 notas técnicas (NTs) e duas atualizações. O bolsista DTI 

do EECBio Lucas Jardim, bem como outros alunos de pós-graduação do PPG em 

Ecologia e Evolução, auxiliaram na confecção e análise de algumas dessas NTs (Fig. 

4.3). 

 

Fig. 4.2. Esquema ilustrando os principais parâmetros utilizados no SIR/IBM COVID-GO II e III, 
em termos dos eventos desde a infecção dos indivíduos na população até os eventos finais de 
recuperação ou óbito. Cada etapa foi parametrizada pela literatura internacional e por dados 
locais, à medida que informações mais específicas sobre hospitalização e óbitos eram 
repassadas pelas autoridades de saúde do Estado. 

 

http://www.covid.bio.br/
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Fig. 4.3. Exemplo de resultados do SIR-IBM COVID-GO III, rodado na cluster do EECBio, 
mostrando a trajetória esperada para o número acumulado de óbitos até agosto de 2020 sob 
um cenário de controle parcial da pandemia por medidas de isolamento social e rastreamento 
de contatos, bem como o dado empírico final (observado hoje), embora à época, em 
31/08/2021, as estimativas estivessem abaixo do intervalo de confiança inferior. Abaixo, 
ilustração dos resultados esperados para as regiões de saúde do Estado, em termos de 
demandas por leitos clínicos e UTIs. 

 

De modo geral, essas notas técnicas foram previamente apresentadas ao 

Comitê de Operações Emergenciais (COE) do Estado e dos municípios envolvidos, 

auxiliando os gestores nas discussões e em sua tomada de decisão. Em alguns casos 

(i.e., modelo SIR original, NT01 e NT03), os dados foram apresentados diretamente 

pelo grupo ao Governador do Estado, Ronaldo Caiado, e alguns secretários de 
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Estado. Ao mesmo tempo, ao longo de 2020 e em particular após a publicação dessas 

notas técnicas, houve uma grande repercussão na mídia, com os membros do grupo 

dando muitas entrevistas para TVs, rádios e jornais, alcançando assim grande 

visibilidade, bem como a apresentação de muitos seminários, mesas-redondas, 

palestras, “lives” e workshops. Os registros da UFG (disponíveis em 

https://ufg.br/p/32450-ufg-na-midia), mostram dezenas de inserções nas diferentes 

mídias.  

Principalmente a partir de 2021, houve, além do apoio à tomada de decisão 

nos níveis estaduais e municipais, algo como “transferência de tecnologia” em termos 

de scripts computacionais em R que foram repassados e discutidos em workshops 

com o corpo técnico dessas secretarias (SES de Goiás e SMS de Goiânia). Com base 

nisso, o número reprodutivo efetivo, Re, estimado a partir de correções estatísticas do 

número de casos pelo padrão de notificação (nowcasting), passou a compor o painel 

de indicadores que geram o mapa de risco do Estado (ver 

http://covid19.saude.go.gov.br/).  O grupo também atuou fortemente em cooperação 

com os técnicos da secretaria municipal de saúde de Goiânia, auxiliando nas 

campanhas de testagem em massa com análises espaciais e estimativas de Re para 

diferentes regiões da cidade, em cooperação com o grupo do Laboratório de 

Geoprocessamento da UFG (LAPIG), coordenado pelos Profs. Manuel Ferreira e 

Laerte Ferreira, que desenvolveram um portal para apresentar os dados primários.  

Em escala nacional, o grupo recebeu apoio do CNPq, em um projeto 

coordenado pela Profa. Cristiana Toscano e aprovado no edital emergencial desta 

agência, para desenvolver modelos e análises de dados em diferentes Estados do 

Brasil (DF, São Paulo e UFRGS) e apoiar as políticas públicas em cada um deles, e 

envolvendo pesquisadores de diferentes instituições brasileiras. Os artigos desse 

projeto começam a ser publicados em 2022 (Borges et al. 2022; Muller et al. 2023). 

 

4.1.2. Genética e Genômica 

Em um segundo momento, a partir de 2020, o outro “facility” do EECBio, o 

Laboratório em Genética & Biodiversidade (LGBio), coordenado pela Dra. Mariana 

Telles, do GT de “Genética e Genômica Evolutiva”, passou a realizar as análises 

genômicas a fim de detectar as novas variantes do SARS-COV-2 no Estado, utilizando 

a infraestrutura física e envolvendo os diversos bolsistas e alunos associados ao 

EECBio nessa atividade (com apoio de um projeto emergencial aprovado na FAPEG 

apenas para aquisição de reagentes e outros itens de custeio) (Fig 4.4). Os dados 

http://covid19.saude.go.gov.br/
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obtidos com o projeto trouxeram um panorama relevante quanto à dinâmica da 

epidemia do vírus SARS-CoV-2 no estado de Goiás e em Goiânia, contribuindo com 

informações não só na escala regional, mas nacional.  

 

Fig. 4.4. Profa. Mariana Telles do LGBio/UFG e Ramilla dos Santos (bolsista DTI-A EECBio), 
realizando sequenciamento do SARs-COV2 para apoiar as tomadas de decisão junto à SES de 
Goiás e SMS de Goiânia. 

 

As etapas metodológicas e laboratoriais foram com um conjunto de 17 

amostras, cedidas em parcerias com laboratórios privados para a otimização das 

etapas desde a extração de RNA ao preparo da biblioteca genômica e 

sequenciamento por NGS na plataforma MiSeq. Assim, a execução do projeto permitiu 

realizar 10 rodadas de sequenciamento, totalizando 414 amostras de SARS-CoV-2 

sequenciadas. Desta amostragem, 194 amostras são provenientes de Goiânia e 220 

dos municípios de Goiás, que foram obtidas em parceria com as secretarias de saúde 

do estado e do município de Goiânia, por meio do LACEN-GO e dos laboratórios 

conveniados da Prefeitura de Goiânia, respectivamente. Além da capital Goiânia, 

foram avaliadas amostras de 82 municípios goianos, abrangendo grande parte do 

Estado.  
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Com as sequências genômicas obtidas (disponibilizadas no GISAID, ver 

https://www.gisaid.org/) foi possível identificar, utilizando o banco de dados 

PANGOLIN, 16 linhagens virais e pelo Nextclade, quatro variantes, que englobam 

tanto variantes de preocupação e de interesse epidemiológico circulantes no estado de 

Goiás (Fig. 4.5), realizadas pelo Dr. Rhewter Nunes, ex-bolsista DTI-A do EECBio e 

atualmente docente concursado na UEG, junto com outros docentes do Depto. de 

Genética. Segundo os dados do Nextclade, dentre as variantes circulantes, foi 

identificado que a variante Gamma é predominante no estado de Goiás, atribuída a 

336 amostras (81,6%), seguida pela 20B com 61 amostras (14,7%), Delta com nove 

amostras (2,2%) e Alpha com oito amostras (1,9%). Todas as variantes são de grande 

preocupação epidemiológica, devido sua alta transmissibilidade em todo o mundo. A 

variante Delta, altamente preocupante em todo mundo, foi identificada em Goiânia 

pela primeira vez em amostra coletada no final de abril de 2021. Os tipos de mutações 

encontradas nas amostras sequenciadas envolvem substituições e deleções 

nucleotídicas e são informações importantes para alertar sobre a transmissibilidade e 

gravidade dos casos em relação à cada linhagem. Vale ressaltar, que a análise 

temporal envolve amostras coletadas nos meses de nov/2020 (1 amostra), dez/2020 

(23 amostras), jan-ago/2021 (390 amostras), abrangendo os picos mais altos da 

pandemia no estado de Goiás. As amostras continuaram a ser analisadas até o início 

de 2023, tendo sido a execução financeira do projeto encerrada na FAPEG em julho. 

Dessa forma, a execução deste projeto permitiu investigar a evolução do 

SARS-CoV-2 no estado de Goiás, relacionando as principais variantes circulantes com 

os picos de transmissibilidade. Além disso, o conhecimento destas variantes foi útil 

para o planejamento de retomada, manutenção e controle de medidas preventivas e 

de distanciamento. Adicionalmente, a descrição das variantes auxilia diretamente às 

secretarias de saúde na determinação de planos de controle e vacinação, denotando a 

necessidade de uma vigilância, intensificação das medidas de distanciamento social e 

uso de máscaras.  

  

https://www.gisaid.org/
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Fig. 4.5. Classificação das amostras de SARs-COV2 de Goiàs em suas variantes, ao 
longo do tempo (acima), e sua alocação na filogenia geral, com base em dados do 
GISAD. 
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Um artigo de divulgação sobre o tema, intitulado “Evolução em ação: lições de 

uma pandemia”, liderado pelo bolsista DTI do EECBio, Rhewter Nunes, publicado na 

“Genética na Escola” em 2021, revista de ensino e divulgação científica da Sociedade 

Brasileira de Genética, mostrando para os professores de ensino fundamental e médio 

como é possível usar os eventos durante a pandemia para ensinar evolução a partir de 

um caso mais concreto da pandemia (Nunes et al. 2021). 

 

4.1.3. Pandemia e Ambiente 

Em um contexto mais amplo, a comunidade científica já vinha alertando há 

anos sobre o aumento da emergência de epidemias de origem zoonótica. Portanto, a 

pandemia da COVID-19 pode ser considerada uma “tragédia anunciada”. A pandemia 

sensibilizou os tomadores de decisão sobre o assunto, mas a resposta tem focado 

fortemente na preparação para futuras pandemias e muito pouco na sua prevenção. O 

EECBio vem, portanto, atuando na produção e divulgação de conhecimento sobre a 

prevenção de pandemias a partir de ação ambiental. Sabemos que a degradação 

ambiental, incluindo o desmatamento e o tráfico de animais silvestres, aumenta o 

contato entre as pessoas e animais silvestres possivelmente portadores de vírus, 

estando associado ao aumento da emergência de doenças com potencial pandêmico. 

O EECBio participou da publicação de um importante artigo na revista Science que 

quantificou o custo da prevenção de pandemias em escala global através de ações 

ambientais, que incluem o controle do desmatamento e tráfico de animais (Dobson et 

al. 2020). As ações são tecnicamente simples e seu custo é irrisório no contexto da 

economia global e, sobretudo, se comparado aos custos da Covid-19 e outras 

pandemias de origem zoonóticas como HIV/Aids, por exemplo. O ECCBio também 

participou de um white paper que faz essa avaliação no contexto da Amazônia (Vale et 

al. 2021), apresentado ao Banco Interamericano de Desenvolvimento, e de uma 

publicação que explora o papel das áreas protegidas na prevenção e pandemias 

(Ferreira e tal. 2021). Essas ações levaram o EECBio a ser convidado a participar do 

“Preveting Pandemics at the Source”, uma coalisão internacional de cientistas e 

gestores da área de saúde e meio ambiente com o objetivo de sensibilizar tomadores 

de decisão sobre a importância e benefícios socioeconômicos da prevenção de 

pandemias através de ação ambiental. A Dra. Mariana Vale ministrou uma das 

palestras nos eventos de 2020 e pode ser visualizada no canal do YouTube do 

EECBio (em https://www.youtube.com/watch?v=LQc6XnBFE4Q&t=3877s).  

https://www.preventingfuturepandemics.org/
https://www.youtube.com/watch?v=LQc6XnBFE4Q&t=3877s
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Em um contexto similar, em termos de interface entre pandemias e questões 

ambientais, outros trabalhos estão sendo desenvolvidos, inclusive um deles liderado 

pelo Drs. Fernando Resende, ex-bolsista DTI do EECBio, com a participação de Leila 

Meyer, também ex-bolsistas DTI do EECBio, ligado ao laboratório do Dr. Rafael 

Loyola. Os Drs. José Alexandre F. Diniz-Filho, Rafael Loyola, Geraldo W. Fernandes, 

Mariana Vale e Carlos Eduardo V Grelle, do EECBio, passaram também a 

desenvolver, ao longo de 2020-2021, outros trabalhos em parceria com o grupo de 

pesquisa do Dr. Sérvio P. Ribeiro da UFOP, que trabalha na interface entre saúde e 

ecologia, em diferentes questões envolvendo a COVID-19 (Pontes et al. 2022a,b). 

Assim, o envolvimento de diversos pesquisadores do EECBio, em vários 

trabalhos durante a pandemia da COVID-19, mostra a capacidade da equipe de 

subsidiar políticas públicas, principalmente em função do perfil dos pesquisadores em 

termos de análise genética/genômica, modelagem computacional e análise de dados. 

Mesmo considerando que esses pesquisadores, na sua rotina, trabalhem em uma 

área mais básica e mais ampla de biodiversidade, a elevada capacidade técnica e 

cientifica permitiu que eles fossem capazes de responder rapidamente às demandas 

durante a pandemia e apoiar as tomadas de decisão dos órgãos públicos. Essas 

ações mostram claramente a importância de investimentos em ciência e na formação 

de recursos humanos em todas as áreas (incluindo em áreas básicas) a fim de 

responder às demandas da sociedade. 

 

4.2. GITHUB 

Entre as metas estabelecidas pelo EECBio está a criação de repositório de 

scripts e pacotes computacionais para a análise e avaliação da biodiversidade. 

Definiu-se, a partir de 2020, construir um repositório de códigos computacionais na 

plataforma GitHub (https://github.com/INCT-EECBio), a qual permite a disponibilização 

dos códigos, o trabalho colaborativo, a implementação de testes e o controle das 

versões dos códigos disponibilizados. Dentro do GitHub foi criada uma organização 

com subdivisões que representam cada um dos 8 GTs do EECBio. Cada colaborador 

do EECBio será ligado ao seu respectivo GTs e poderá gerir seus repositórios na 

plataforma (Fig. 4.6). 
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Fig. 4.6. Apresentação do EECBio na plataforma GitHub. A apresentação dos repositórios já 

disponíveis e os colaboradores já adicionados. Cada um dos repositórios está relacionado aos 

GTs do EECBio.   

 

 Há três possibilidades de inclusão de repositórios na organização EECBio no 

GitHub: (1) pela criação de um repositório novo pelo colaborador; (2) pela cópia de um 

repositório já existente na conta do colaborador (fork), ou; (3) a transferência de 

repositório já existente na conta do colaborador para a conta do EECBio. Todas as 

possibilidades tornam o acesso aos repositórios ligados ao EECBio centralizados e 

disponíveis ao público geral. Para exemplificar, na Fig. 4.6 está apresentada a 

organização EECBio com os repositórios e colaboradores adicionados. Os repositórios 

FishPhyloMaker e imputation_evolutionary_biology foram copiados de colaboradores 

do EECBio (forked), permitindo a sua disponibilização mesmo com a ausência da 

administração do repositório pela organização. Por outro lado, os repositórios 

Hominid_brain_evolution e Jersey_Cervus são repositórios criados por colaboradores 

dentro da organização do INCT-EECBio e são, portanto, administrados pela 

organização. 

 Cada repositórios está ligado ao GT do EECBio (Fig. 4.7) que o projeto compõe 

e onde os códigos são depositados. Isso permite uma hierarquização e gestão do 

repositório que facilita a navegação e busca por códigos pelos usuários e a gestão e 

limitação de acessos e colaborações para os membros de cada GT.     
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Fig. 4.7. Organização do EECBio no GitHub com subdivisões por GT, cada um deles podendo 
ser gerido independentemente quando aos participantes e repositórios pertencentes a eles. 

 

Os repositórios presentes em cada GT possuem todo o conteúdo do projeto 

desenvolvido, garantindo a sua reprodutividade (Fig. 4.8). Os repositórios possuem 

layouts de diretórios que separam as pastas por conteúdos (ex. dados, códigos, 

figuras), facilitando o acesso e interpretação por novos usuários. Há também uma 

breve apresentação do repositório, uma descrição da sua estrutura, um glossário dos 

arquivos e uma apresentação do financiamento. Garantindo assim uma fácil 

compreensão dos usuários sobre o conteúdo que está sendo acessado e utilizado. 

 Desta forma, os repositórios do INCT-EECBio garantirão maior transparência 

nos produtos computacionais produzidos pelo INCT-EECBio, servindo como fonte de 

consulta, estudo e colaboração. Uma próxima etapa no desenvolvimento dos 

repositórios é a expansão do conteúdo para compreender mais projetos e a 

disponibilização de conteúdos didáticos para a difusão de conhecimento técnico-

científico para o público em geral.    
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Fig. 4.8. Exemplo de um repositório de um artigo científico publicado pelo GT de Macroecologia 
e Macroevolução. Há a disponibilização de todos os arquivos do projeto, uma descrição do 
repositório, a apresentação da sua estrutura, um glossário de arquivos e apresentação de 

financiamento.  

 

 

4.3. ATIVIDADES DE EXTENSÃO 

A página do ECBio na UFG (www.eecbio.ufg.br) tem sido utilizada com 

regularidade a fim de comunicar eventos e outras informações mais gerais do projeto, 

com destaque para as “oficinas”, além de apresentar chamadas e resultados das 

bolsas DTI de vários GTs. O facebook, por outro lado, é utilizado para uma 

comunicação mais rápida sobre os eventos do EECBio e para compartilhar 

informações relevantes na área de biodiversidade. 

A partir de 2020 não foram realizados muitos eventos em função da pandemia, 

mas cada um dos GTs realizou diversas reuniões remotas a fim de dar continuidade 

às atividades possíveis, conforme descrito na seção 3. Em termos mais amplos, o 

EECBio promoveu um ciclo de palestras ao longo de 2020 que podem ser acessados 

no canal do Youtube do EECBio (Fig. 4.9).  

O Instagram do EECBio está atualmente sendo reorganizado, de forma mais 

padronizada e profissional, com o trabalho de um bolsista DTI-C com formação técnica 

de área de comunicação e “design”, fornecendo ao final do projeto um registro 

contínuo e de alto nível das atividades desenvolvidas. 

http://www.eecbio.ufg.br/
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Fig. 4.9. Canal do Youtube do EECBio ((https://www.youtube.com/c/INCTEECBio/videos) 

 

Além disso, os membros da equipe do EECBio participaram de inúmeras lives 

e eventos online, como se tornou padrão a partir do início da pandemia. Em um 

contexto de divulgação científica, vale destacar a publicação, especialmente pela 

equipe do GT de Genética & Genômica Molecular, de diversos artigos na “Genética na 

Escola”, da Sociedade Brasileira de Genética (ver seções 4.1. e 7), com destaque para 

um artigo recente mostrando como os professores podem usar exemplos da pandemia 

para ensinar evolução (abaixo). 

https://www.youtube.com/c/INCTEECBio/videos
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4.4. “FACILITIES” 

4.4.1. Cluster de Computadores (Laboratório de Ecologia Teórica & Síntese - LETS) 

 Na proposta original do EECBio foram propostos dois “centros” de apoio geral, 

que poderiam ser definidos como “facilities” a serem utilizadas por diversos GTs ou 

pesquisadores individuais do GT e laboratórios associados.  

 Uma das facilities do EECBio é a cluster de computadores do Laboratório de 

Ecologia Teórica & Síntese (LETS) do Departamento de Ecologia da UFG. Essa 

cluster tem atendido demandas de processamento de alto desempenho de 

computação científica de pesquisadores de diversas instituições vinculadas ao INCT. 

Dentre essas instituições, além da UFG, a cluster tem processado análises de 

pesquisadores das seguintes universidades: UFS, UFSM, UFRJ, UEG e UFRGS. 

Essas análises têm sido processadas por diferentes serviços disponibilizados pela 

cluster como o portal para desenvolvimento de scripts em linguagem R usando 

RStudio (disponível em: cluster.eco.br), o acesso do ambiente UNIX via protocolos 

SSH e sFTP (para uso de programas específicos desenvolvidos para sistemas Linux) 

e o acesso ao ambiente “Windows via Remote Desktop Connection” (para uso de 
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programas específicos desenvolvidos para sistemas Windows). A manutenção da 

cluster é realizada por um dos bolsistas DTI-B do EECBio, Rhewter Nunes. 

 Em 2018, houve uma expansão dos recursos computacionais da cluster do 

LETS. Foi implementado um sistema de “counteiners”, que funcionam como máquinas 

virtuais mais leves. Esse tipo de sistema permite uma rápida reprodução e 

implantação dos softwares atualmente utilizados pelos usuários, além de facilitar a 

incorporação de novas máquinas ao sistema. Em 2019, também foram incluídos nos 

recursos computacionais da cluster um servidor de arquivos NAS que conta com oito 

discos rígidos de 10 Tb cada. A cluster atualmente atende a um total de 110 usuários 

por um período integral (sete vezes por semana e 24 horas por dia). 

 Além da cluster do LETS, em 2020, foi instalado um servidor de alta 

capacidade de processamento sob responsabilidade do Laboratório de Genética & 

Biodiversidade (LGBio; a seguir) do Departamento de Genética da UFG. Esse servidor 

tem atendido demandas de pesquisa de diversos pesquisadores do EECBio, mas 

principalmente aos vinculados ao Grupo de Trabalho de Genética e Genômica 

Evolutiva, em análises de bioinformática. O servidor em questão possui 144 threads de 

processamento, memória RAM de 1,48 Tb e oito discos rígidos de 1,8 Tb cada. 

Atualmente, esse servidor atende demandas de pesquisa de 41 pesquisadores. 

 

4.4.2. Laboratório de Genética & Biodiversidade (LGBio) 

O segundo “facility” é o Laboratório de Genética & Biodiversidade (LGBio), que 

apoia os demais GTs em termos de análises moleculares. O LGBio dispõe de uma boa 

estrutura física e de equipamentos que permitem realizar diversas metodologias e 

utilizar diferentes ferramentas da área de Genética e Biologia Molecular que podem 

ser utilizadas nos diferentes GTs do EECBio. De fato, desde 2018 a estrutura do 

LGBio proporcionou parcerias produtivas em experimentos de sequenciamento de 

DNA e genotipagem com outras instituições como PUC Goiás, UFRGS, UNIFESP, 

UNAERP e JBRJ, no contexto do EECBio.  

Um aspecto importante é que essas atividades só são possíveis porque o INCT 

disponibiliza para o LGBio um bolsista DTI-A e um bolsista DTI-C que estão dedicados 

no suporte e colaboração com as seguintes atividades: a) Gerenciamento de estoque 

e compras de insumos e material para as práticas moleculares; b) Preparo de 

soluções para uso em experimentos moleculares; c) Coordenação do centro de 
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genotipagem e sequenciamento clássico e de alto rendimento; d) Otimização dos 

protocolos de preparo de biblioteca genômica para uso no em plataformas de 

sequenciamento Illumina (Miseq e NextSeq); e) Condução dos experimentos para a 

prestação de serviços moleculares para multiusuários da plataforma de 

sequenciamento Sanger ABI 3500 e Illumina; f) Monitoramento e manutenção de 

equipamentos gerais do LGBio; e g) capacitação de novos usuários dos 

equipamentos. Com isso, dentro da estrutura em funcionamento é possível utilizar 

diferentes estratégias e metodologias para a extração de ácidos nucléicos e os 

principais equipamentos disponíveis estão listados a seguir: macerador automático, 

cubas de eletroforese horizontal e vertical, Termocicladores convencionais, PCR 

Quantitativo (em tempo Real), sistema de eletroforese em chip (Bioanalyzer, Agilent), 

Analisador genético de DNA ABI3500 Applied Biosystems (eletroforese capilar) para 

genotipagem de fragmentos (por exemplo marcadores microssatélites) e 

sequenciamento clássico (Sanger). Além disso, o laboratório conta com a plataforma 

MiSeq (Illumina) que é um equipamento de sequenciamento de DNA de segunda 

geração (next generation sequencing) com geração de leituras pequenas e com 

MinION M1KC (Nanopore) para sequenciamento de DNA por leituras maiores. A 

estrutura e os equipamentos do LGBio vêm sendo constantemente ampliada, a partir 

da sua implantação durante o projeto GENPAC da rede de pesquisa do edital Pro-

Centro-Oeste (tendo sido apoiada também por outros projetos do CNPq e CAPES e 

FAPEG). Nos últimos anos, o Laboratório de Genética & Biodiversidade (LGBio) 

continuou funcionando como uma “facility” que apoia os GTs em termos de análises 

moleculares. 

Além disso, o LGBio tem apoiado de forma intensa os trabalhos desenvolvidos 

pelos estudantes vinculados às pesquisadoras do INCT: Daniela de Melo e Silva, 

Mariana Pires de Campos Telles, Rosane Garcia Collevatti e Thannya Nascimento 

Soares, que atuam no GT em Genética e Genômica Evolutiva do INCT. Além disso, 

existe parceria com os GTs de ecologia aquática e de comunidades. Desde 2021 foi 

possível analisar cerca de 13372 amostras de marcadores microssatélites e cerca de 

11992 amostras de DNA foram sequenciadas (Sanger) para análises filogeográficas,  

de filogenia, DNA barcode e outras aplicações. A PCR em tempo real foi utilizada tanto 

para quantificar as bibliotecas preparadas para sequenciamento no MiSeq quanto 

diagnóstico molecular e análise de expressão diferencial de genes. Foram realizadas 

sequenciamento de genoma total no Miseq de cerca de 25 espécies, com o objetivo de 

caracterização parcial do genoma nuclear para o desenvolvimento de marcadores de 

marcadores microssatélites e completo do cloroplastidial.  
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Uma ação importante que continua sendo desenvolvida em parceria com o 

Centro de Triagem de Animais Silvestres (CETAS/IBAMA) de Goiânia foi a de 

desenvolvimento e padronização de ferramentas moleculares para auxiliar na 

conservação e no combate ao tráfico de animais silvestres. Além disso, a coleta de 

dados moleculares para o projeto “Núcleo de Excelência em Ecologia molecular, 

genética forense e conservação (BioEMFoCo)”, coordenado pela Dra. Mariana Pires 

de Campos Telles, e do projeto “Marcadores genéticos como subsídio para 

reintrodução de Sporophila maximiliani na Região de Cerrado no estado de Goiás”, 

coordenado pela equipe do CETAS, estão sendo todas realizadas no LGBio. Além 

disso, novos projetos envolvendo os marcadores já desenvolvidos, estão sendo 

aplicados para outras espécies de Sporophila. Os marcadores estão sendo aplicados 

para genotipar e conhecer geneticamente populações, além do desenvolvimento de 

novas ferramentas de DNA barcode para identificação molecular das espécies.  

Além disso, também foram estabelecidas parcerias com pesquisadores da área 

de nutrição animal, com pesquisadores vinculados ao ICB da UFG e à Escola de 

Zootecnia e Veterinária da UFG, assim como o envolvimento da empresa Koneksi 

Inovação Agro LTDA, incubada na UFG. Nesse contexto, foi possível a realização de 

experimentos de metabarcoding de líquido ruminal e fezes de bovinos visando analisar 

a influência de tratamentos na microbiota desses animais.  

Nos últimos anos, considerando a estrutura montada e as manutenções 

periódicas dos equipamentos que foram financiadas pelo INCT, também foi possível 

manter o atendimento de demandas externas ao projeto e à UFG para o 

sequenciamento Sanger e a genotipagem de microssatélites, oriundos de projetos 

coordenados por professores e pesquisadores do IPTSP/UFG, da EVZ/UFG, da UEG 

e da PUC Goiás.  

Em março de 2020, no início da pandemia, as atividades presencias foram 

suspensas no LGBio em função das notas técnicas da SMS e dos decretos das 

entidades de saúde. Todavia, como o LGBio dispõe de toda essa estrutura de 

laboratório e corpo técnico, atualmente mantida pelo INCT, a Dra. Mariana Pires de 

Campos Telles, juntamente com outros pesquisadores participaram de um edital 

emergencial da FAPEG para enfrentamento da pandemia em Goiás e aprovaram um 

recurso de custeio para mapear as variantes genéticas do coronavírus em Goiás (ver 

seção 4.1 acima). Assim, as atividades do laboratório (LGBio) retornaram em agosto 

de 2020, exclusivamente para a condução dos experimentos do projeto do 

sequenciamento do SARS-CoV-2. É importante ressaltar que isso só foi possível 

porque a estrutura física e de pessoal qualificado já existia e estava sendo mantida 
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pelo INCT. Com isso, a equipe do INCT, em colaboração com outros pesquisadores 

da UFG e bolsistas do INCT utilizou essa estrutura de laboratório e de análise de 

bioinformática para sequenciar mais de 500 amostras de pacientes de coronavírus que 

estavam circulando em Goiás, contribuindo de forma efetiva para as políticas públicas 

de combate à pandemia no estado. 

Por meio desse projeto de vigilância genômica, foram realizados 28 rodadas de 

sequenciamento na plataforma Miseq da Illumina, contribuindo de forma significativa 

para a identificação das variantes de SARS-CoV-2 que estava circulando do estado de 

Goiás, com aproximadamente 2300 amostras de pacientes provenientes dos 

municípios do estado de Goiás. As amostras foram encaminhadas pela Secretaria de 

Saúde do Estado e do Município de Goiânia, respectivamente, que formalizaram 

parceria com o projeto para realizar a vigilância genômica e a rastreabilidade das 

variantes circulantes no estado. 

Ainda com o objetivo de contribuir com a vigilância genômica do SARS-CoV-2, 

foi realizada a parceria do LGBio e INCT com a REDE SEQV-BR liderada pela Profa. 

Ester Sabino (USP/SP) com financiamento da Magazine Luiza, que envolveu 

pesquisadores de vários municípios Brasileiros a fim de monitorar os casos 

nacionalmente e expandir a capacitação de pessoas e consequentemente e 

capacidade de vigilância genômica. Nesse projeto, foi adquirido um novo equipamento 

para sequenciamento MinION M1kc o qual foi utilizado para sequenciar 488 amostras 

provenientes de Goiânia para identificação das variantes de SARS-CoV-2. O INCT 

participou da geração de dados, aquisição de alguns reagentes e investiu na 

capacitação de pesquisadores nas técnicas novas de sequenciamento. 

Com a aquisição do MinION M1kc e treinamento técnico nessa metodologia, 

foram realizados 3 projetos de sequenciamento de genoma total. O sequenciamento 

do genoma de muriqui foi realizado com reagentes adquiridos pelo INCT e 

provenientes da participação do Projeto Org.one da Nanopore para sequenciamento 

rápido de genomas de espécies que são ameaçadas de extinção. O sequenciamento 

de 3 espécies de Sporophila foi realizado em parceria com o CETAS/IBAMA e o 

sequenciamento do Pequi fez parte integrante do Projeto universal ‘Recursos 

genômicos de Caryocar brasiliense (Caryocaraceae): genes de interesse 

biotecnológico e resposta à mudança climática’, coordenado pela profa. Mariana Pires 

de Campos Telles.    

Tendo em vista a expansão da geração de dados genômicos, pesquisadores 

vinculados ao INCT utilizaram a plataforma NextSeq (Illumina) para o sequenciamento 
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do genoma do Pequi e Guariroba, dois importantes recursos genéticos do Cerrado. A 

plataforma foi utilizada com recursos técnicos e de reagentes do INCT em colaboração 

com a empresa Biovida em Goiânia que possui o equipamento. O projeto do Pequi foi 

realizado no contexto do projeto universal: ‘Recursos genômicos de Caryocar 

brasiliense (Caryocaraceae): genes de interesse biotecnológico e resposta à mudança 

climática’, coordenado pela profa. Mariana Pires de Campos Telles. Nesse projeto, foi 

padronizado a extração de RNA de tecidos de árvores de Pequi e foi realizado o 

sequenciamento visando a identificação de genes expressos e também auxiliar na 

caracterização final do genoma nuclear dessa espécie. Por outro lado, o 

sequenciamento da Guariroba, foi realizado em colaboração com prof. Lázaro José 

Chaves, da Escola de Agronomia da Universidade Federal de Goiás, um projeto 

liderado pelo Profa. Thannya Nascimento Soares. 

Além de sequenciamento genômico nuclear e cloroplastidial, está em 

desenvolvimento a metodologia de genotipagem por sequenciamento (GBS) para 

marcadoes microssatélies (SSRGBS). Para tanto, está sedo testado para algumas 

espécies o desenvolvimento de primers com a intenção de padronizar a genotipagem 

por sequenciamento de marcadores do tipo microssatélites em três espécies 

inicialmente, sendo elas: 1) Perinha (Eugenia klotzschiana) em colaboração com Prof. 

Lázaro José Chaves; 2) Muriqui em colaboração com os projetos de conservação 

Muriqui Instituto de Biodiversidade e pesquisadores do estado de Minas Gerais, com o 

Prof. Fabiano Rodrigues de Melo e, 3) peixe ornamental (Laimosemion kerovskyi) em 

colaboração com pesquisadores do Instituto Nacional de Pesquisas da Amazônia 

(INPA). 

 

4.5. AVALIAÇÃO DA EQUIPE E PRODUÇÃO CIENTÍFICA 

Um dos objetivos do EECBio é avaliar a produção científica e capacidade de 

formação de recursos humanos da equipe (metas 5 e 9). Além de permitir uma 

avaliação posterior do impacto do EECBio, as avaliações cienciométricas podem ser 

pensadas em um contexto “sociológico” mais amplo e, de fato, constituem uma linha 

de pesquisa própria. Após a finalização do projeto serão realizadas análises mais 

amplas de impacto e abrangência do EECBio, com foco nas interações criadas entre 

os pesquisadores e nos avanços em termos de redes mais efetivas de C&T gerando 

inovações e trabalhos de alto impacto. No momento, as análises estão baseadas nas 

informações enviadas pelos pesquisadores e por buscas no CV Lattes e nas bases de 

dados (SCOPUS, WoS), considerando a lista de artigos publicados pela equipe que 

incluem agradecimentos ou referência ao INCT, sendo, portanto, produtos mais diretos 
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do projeto (ver seção 7; esses números estão provavelmente subestimados, mas um 

maior esforço para compilação dos artigos será realizado para o relatório final do 

projeto). Além do número absoluto, considera-se fundamental a análise da mudança 

das estruturas de coautoria e no estabelecimento de novas redes de pesquisa 

nacionais e internacionais. 

 

 

Tabela 4.5.1. Número total de artigos publicados com agradecimentos/afiliações ao INCT 
EECBio, divididos entre números de artigos A1-A2 no Qualis da Biodiversidade (percentil 
SCOPUS > 75%) e número de artigos A (percentil SCOPUS > 50%), número de artigos com 
colaborações entre 2 ou mais pesquisadores e número de artigos com bolsistas DTI do projeto 
como autores ou coautores, por ano. 

      

Ano Total Artigos Artigos A1-A2 Artigos A Artigos 2PQ Artigos (bolsistas DTI) 

2017 18 12 18 8 9 

2018 69 43 62 35 24 

2019 60 40 56 37 27 

2020 64 40 54 34 30 

2021 69 45 60 25 31 

2022 45 23 35 19 20 

2023 44 24 41 19 32 

Total 369 227 326 177 171 

      
 

Do total de 369 artigos publicados pela equipe entre 2017 e 2023 (este último 

ano ainda parcial), ~48% incluem 2 ou mais pesquisadores do EECBio como autores, 

valor que sobe para 67% se consideradas as coautorias entre 1 único pesquisador e 

bolsistas DTI associados ao projeto. Várias dessas parcerias foram estabelecidas nos 

últimos 4-5 anos, como consequência explícita dos projetos em andamento no 

EECBio, demonstrando a efetividade do projeto na criação de parcerias. Do total de 

artigos, 47% incluem os bolsistas DTI (especialmente os bolsistas DTI-A e DTI-B) 

como autores ou coautores, relevando a importância desses bolsistas para as 

atividades de pesquisa desenvolvidas no escopo do EECBio. Essa última métrica 

tende claramente a aumentar com o tempo. 

Do total de artigos, cerca de 62% foram publicados em periódicos A1 ou A2 na 

área de Biodiversidade, a maior parte deles em periódicos com IF > 4.0. Foram 

publicados até o momento 14 artigos em periódicos internacionais de alto impacto, 

incluindo 2 artigos na Science, 1 na Nature, 4 na Nature Communication, 2 na Nature 

Ecology and Evolution e 5 no Proc. Natl. Acad. Science USA (PNAS). Na lista a seguir, 
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em ordem cronológica, os nomes em negrito indicam os pesquisadores do EECBio e 

em vermelho os bolsistas DTI vinculados ao projeto.  

Brum, F.T., Graham, C.H., Costa, G.C., Hedges, S.B., Penone, C., Radeloff, V.C., Rondinini, 
C., Loyola, R., and Davidson, A.D. (2017). Global priorities for conservation across multiple 
dimensions of mammalian diversity. Proceedings of the National Academy of Sciences, 
114 (29) 7641-7646. 

Rangel, T. F., Edwards, N.R., Holden, P.B., Diniz-Filho, J.A.F., Gosling, W.D., Coelho, M.T.P. 
Cassemiro, F.A.S., Rahbek, C. and Colwell, R.K. (2018). Modeling the ecology and 
evolution of biodiversity: Biogeographical cradles, museums, and graves. Science, 
361(6399), eaar5452. 

Menegotto, A. and Rangel, T. F. (2018). Mapping knowledge gaps in marine diversity reveals a 
latitudinal gradient of missing species richness. Nature Communications, 9(1), 4713. 

Saremi, N.F., Supple, M.A., Byrne, A., Cahill, J.A., Coutinho, L.L., Dalén, L., …, Eizirik, E., et al. 
(2019). Puma genomes from North and South America provide insights into the genomic 
consequences of inbreeding. Nature Communications, 10(1), 4769. 

De Manuel, M., Barnett, R., Sandoval-Velasco, M., Yamaguchi, N., Garrett Vieira, F., Zepeda 
Mendoza, M. L., … Eizirik, E., ... et al. (2020). The evolutionary history of extinct and living 
lions. Proceedings of the National Academy of Sciences, 117(20), 10927-10934.  

Dobson, A.P., Pimm, S.L., Hannah, L., Kaufman, L., Ahumada, J.A., Ando, A.W., … Vale, M.M. 
(2020). Ecology and economics for pandemic prevention. Science, 369, 379-381. 

Vianna, J.A., Fernandes, F.A.N., Frugone, M.J., Figueiró, H.V., Pertierra, L.R., Noll, D., … 
Eizirik, E., Nery, M.F. and Bowie, R.C.K. (2020). Genome-wide analyses reveal drivers of 
penguin diversification. Proceedings of the National Academy of Sciences, 117(36), 22303–
22310. 

Rubalcaba, J. G., Gouveia, S. F., Villalobos, F., Cruz-neto, A. P., Castro, M. G., Amado, T. F., 
Martinez, P. A., Navas, C. A., Dobrovolski, R., Diniz-Filho, J. A. F., and Olalla-tárraga, 
M. A. (2022). Physical constraints on thermoregulation and flight drive morphological 
evolution in bats. Proceedings of the National Academy of Sciences 119, e2103745119.  

Cassemiro, F.A.S., Albert., J.A., Antonelli, A., Menegotto,A., Wüest, R.O., Cerezer, F.,  Coelho, 
M.T.P., Reis, R.E., Tan, M., Tagliacollo, V., Bailly, D., Silva, V.F.B., Graça, W.J., Ré, R., 
Ramos, T., Oliveira, A.G., Dias, M.S., Colwell, R.K., Rangel, T.F., Graham, C.H. (2023). 
Landscape Dynamics and Diversification of the Megadiverse South American Freshwater 
Fish Fauna. Proceedings of the National Academy of Sciences 120, e2211974120. 
https://doi.org/10.1073/pnas.2211974120. 

Coelho, MTP, Barreto E, Rangel TF, Diniz-Filho, JAF, Wuest RO, Bach, W., Skeels, A., 
McFadden IR, Roberts, DW, Pellissier, L., Zimmermann, NE & Graham, C H. (2023) The 
geography of climate and the global patterns of species diversity. Nature 
(https://doi.org/10.1038/s41586-023-06577-5) 

Pie, M.R., Divieso, R. & Caron, F.S. (2023) Clade density and the evolution of diversity-
dependent diversification. Nature Communications 14, 4576. 
https://doi.org/10.1038/s41467-023-39629-5 
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environments is correlated with recent speciation in South American freshwater fishes. 
Nature Communications, 14: 1-11 (https://doi.org/10.1038/s41467-023-41812-7). 
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Em um sentido mais geral, há muitas publicações em outros periódicos 

gerais/interdisciplinas de maior destaque (e.g., Proceedings of the Royal Society, 

Science Advances e Scientific Reports) e nos melhores periódicos de alto impacto na 

área de Ecologia, Evolução e Conservação (e.g., Trends in Ecology and Evolution, 

Ecology Letters, Ann. Rev. Ecol. Evol. Syst., Biological Reviews, Global Ecology and 

Biogeography, Ecography, Journal of Biogeography, Journal of Applied Ecology, 

Biological Conservation, Global Change Biology, Ecological Indicators, Biology Letters 

e Biological Reviews, dentre outros), além das melhores revistas (e.g., em ecologia 

aquática, por exemplo, Freshwater Biology, Science of Total Environment, 

Hydrobiologia). Como destacado anteriormente, é importante enfatizar que muitos 

destes trabalhos foram desenvolvidos por pesquisadores que não cooperavam até 

então e as coautorias foram estabelecidas em função das participações nos projetos e 

workshops desenvolvidos no escopo do EECBio (e.g., Rangel et al. 2018; Coelho et al. 

2020; Dala-Corte et al. 2020; Machado et al. 2019; Diniz-Filho et al. 2019, 2021; Vale 

et al. 2021). A publicação destes trabalhos demonstra assim a efetividade da rede de 

pesquisa que se desenvolveu a partir dos GTs. Muitos dos trabalhos já são resultados 

direto dos 15 workshops realizados entre 2017 e 2023. 

Os trabalhos publicados até agora com menção explícita ao EECBio envolvem 

um total de 76 pesquisadores (66 brasileiros e 10 estrangeiros), representando cerca 

de 50% dos pesquisadores envolvidos nas equipes dos projetos. A distribuição dos 

artigos entre esses pesquisadores é assimétrica à direita, o que é usual (com alguns 

poucos pesquisadores com muitas contribuições). A mediana foi igual a 3 artigos por 

pesquisador, com 15 pesquisadores tendo participado em 10 artigos ou mais, havendo 

mais de 687 autorias no conjunto, de modo que há basicamente dois pesquisadores 

do EECBio por artigo, em média. Em relação aos bolsistas DTI, há 35 autores (em 

geral os bolsistas DTI-A e DTI-B), alguns deles com mais de 8 autorias ou coautorias 

no período da bolsa. Dos bolsistas DTI-A ou DTI-B, cerca de 76% já participaram de 

algum dos artigos, sendo que 6 deles tiveram participação em mais de 10 artigos do 

EECBio. 

https://doi.org/10.1038/s41467-023-41812-7
https://doi.org/10.1038/s41598-023-41406-9
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Considerando a atuação dos pesquisadores de forma mais ampla, a equipe do 

EECBio (ver Anexo 1) conta atualmente com 125 pesquisadores nacionais (sediados 

em 42 instituições) e 37 internacionais (em 31 instituições em diversos países: 

Espanha, México, EUA, Canada, Alemanha, França, Itália, Inglaterra, Finlândia, 

Dinamarca, Argentina, Colômbia, Suíça, África do Sul, Australia e Holanda). Essa 

composição “a priori” foi definida principalmente em 2014, quando do envio do projeto, 

mas diversos outros participantes (cerca de 22% do total da equipe) foram 

incorporados à medida que os projetos e GTs foram sendo desenhados, 

especialmente a partir de 2018. Ao mesmo tempo, por se tratar de uma equipe 

bastante grande e heterogênea, é preciso considerar que, por diversas razões, o nível 

de envolvimento “a posteriori” com o EECBio foi bastante variável. 

Desse modo, aproveitamos a avaliação da Fase I (este relatório) e a discussão 

sobre os projetos da Fase II (desencadeada pela liberação de novos recursos da 

FAPEG em 2021 e pela possibilidade de prorrogação/refinanciamento pelo CNPq; ver 

item 4.6 a seguir), para classificar a equipe em 3 níveis de envolvimento com as 

atividades de pesquisa. Temos os pesquisadores que são coordenadores dos projetos 

propostos e aprovados pelo CG, que são considerados Pesquisadores Principais 

(“Principal Investigators”; PI). Outros pesquisadores estão participando ativamente dos 

projetos e oficinas, e/ou participando com mais frequências das publicações 

relacionadas diretamente ao EECBio, considerados assim como “Participantes” (P). 

Finalmente, temos outros pesquisadores que, por diferentes razões, possuem uma 

participação mais eventual ou não se envolveram nos projetos, mas que podem 

potencialmente ainda contribuir e estavam na equipe original ou esporadicamente 

aparecem nas publicações dos grupos, sendo considerados como “Colaboradores” 

(C) (ver lista detalhada no Anexo I).  

Considerando a classificação acima, para os pesquisadores brasileiros, temos, 

do total de 125 pesquisadores, 28 Pesquisadores Principais (PI), 63 participantes (P) e 

34 colaboradores (C). Os PI estão sediados em 15 instituições diferentes. Em relação 

à participação dos 37 pesquisadores estrangeiros, entendemos que há uma 

participação mais efetiva até o momento de 11 pesquisadores (4 PI e 11 P), sediados 

na Espanha (5), México (2), EUA (1), Itália (1), Colômbia (1) e Finlândia (1). Os 

projetos da Fase II estão prevendo uma maior participação de pesquisadores 

estrangeiros. 

 

4.6. A FASE II DO EECBIO 
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Conforme descrito detalhadamente no primeiro relatório anterior (2017-2019), 

com a liberação inicial de recursos do CNPq em 2017 e, posteriormente, de capital e 

custeio pela FAPEG (em meados de 2018), o EECBio assumiu a sua configuração 

atual em termos de GTs e realizou uma discussão sobre os projetos que seriam 

desenvolvidos no que foi chamada de “Fase I”, após aprovação pelo Conselho Gestor 

(CG). Os projetos e GTs começaram a receber recursos de capital (para os projetos 

de Goiás), custeio (com recursos da FAPEG) e bolsistas (DTI-A ou DTI-B). A ideia 

geral é que os resultados e o andamento desses projetos seriam avaliados em 

meados de 2020, para uma nova rodada de discussões e financiamento em uma 

“Fase II” (com manutenção dos projetos iniciais e/ou apresentação de novos projetos 

por mais 2 anos em cada GT, até o encerramento do projeto, em novembro de 2022). 

Entretanto, em 2019, a FAPEG comunicou que não seria possível efetivar o 

pagamento da segunda parcela, de modo que se decidiu que os projetos da Fase I 

seriam prorrogados até que houvesse novo financiamento. A bolsas do CNPq 

continuaram sendo implementadas normalmente de acordo com o planejado. Foram 

discutidas com a FAPEG outras possibilidades de apoio indireto ao EECBio por meio 

de outros projetos e editais mais articulados com o Estado de Goiás. 

Entretanto, em junho de 2021, a FAPEG comunicou à coordenação do EECBio 

que o problema dos “restos a pagar” havia sido resolvido, e que a fundação priorizou a 

liberação de recursos adicionais da ordem de R$ 1.500.000,00 para capital e custeio. 

Solicitamos que a FAPEG permitisse converter parte do custeio em bolsas, dada a 

grande demanda dos GTs, mas isso foi considerado inviável juridicamente e 

operacionalmente pela fundação. A FAPEG, entretanto, tentou apoiar o EECBio nesse 

sentido e lançou um edital de bolsas de pós-doutorado específicas para os INCTs do 

Estado. O edital foi lançado em julho e a contratação de 4 bolsistas para trabalhar nos 

projetos do EECBio está ocorrendo em outubro de 2021 (a seleção ocorreu em agosto 

de 2021, com uma comissão formada por 3 pesquisadores do EECBio externos ao 

Estado de Goiás, a Profa. Rosana Tidon (UnB), o Prof. Ricardo Dobrovolski (UFBA) e 

o Prof. Leandro Duarte (UFRGS)). De qualquer modo, só foi possível contemplar no 

edital os grupos de pesquisa sediados no Estado de Goiás. Logo em seguida, a 

coordenação do EECBio foi comunicada sobre a possibilidade de o CNPq conseguir 

aportar mais recursos e prorrogar a vigência dos processos dos INCTs, sinalização 

concretizada pelo Ofício nº 14851/2021/COAPI/CGNAC/DCOI de 3 de setembro de 

2021.  

Esses dois eventos desencadearam a discussão sobre a Fase II dos projetos 

dos GTs, que foi apresentada em um plano de trabalho enviado ao COAPI/CNPq no 
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início de outubro de 2021, com recursos liberados em meados de 2022. Para essa 

nova fase, foram propostos 24 projetos de pesquisa e workshops associados aos 8 

GTs. Estes desenvolverão suas atividades na Fase II nos próximos 2-3 anos (i.e., 

prorrogação de 2 anos dos INCTs até novembro de 2024), basicamente utilizando os 

recursos ainda disponíveis da FAPEG para novas reuniões de trabalho (workshops) 

e/ou trabalho experimental e observacional, incorporando novos bolsistas, conforme já 

discutido nos resultados dos GTs na seçao 3. Esses projetos são coordenados por 27 

pesquisadores do EECBio atuando em 14 instituições (UFG, UFBA, UFS, MNCN, 

UFRGSUFJ, UFRJ, UNIRIO, PUC-RS, PUC-GO, UEG, UFPR, UFMS e UnB). As 

equipes desses projetos incluem pelo menos 70 pesquisadores do Brasil e 15 do 

exterior. Dos 24 projetos, 13 são continuações da Fase I e foram descritos 

detalhadamente no relatório 2019 e no item 3 acima (ver também 

https://www.eecbio.ufg.br/p/20871-grupos-de-trabalho-2017). Outros 11 projetos são 

novos e estão sendo elaborados especificamente para a Fase II.  

 

https://www.eecbio.ufg.br/p/20871-grupos-de-trabalho-2017
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5. SÍNTESE DE OBJETIVOS E METAS ALCANÇADOS ATÉ 2023 

A partir das descrições apresentadas acima, é possível avaliar de forma 

positiva os resultados alcançados pelo EECBio em meados de 2023, mesmo 

considerando que os recursos da FAPEG para o projeto começaram a ser distribuídos 

efetivamente apenas a partir de agosto de 2018, que houve a pandemia da COVID-19 

e que a segunda parcela de recursos da FAPEG só foi depositada há poucos meses 

(em meados de 2021). Entende-se que cada um dos objetivos e metas deve ser 

avaliado anualmente e devem ser cumpridos gradualmente ao longo dos 6,5 anos de 

duração do EECBio até o momento.  

Em 2023, do total de 15 metas reorganizadas (ver seção 2.2), 13 foram 

cumpridas de forma integral e outras 2 foram cumpridas parcialmente (Tabela 5.1). Em 

relação ao último relatório, entendemos que as metas 4 e 6 de internacionalização 

foram alcançadas, tanto pela vinda de mais pesquisadores internacionais (inclusive 

coordenando 2 “workshops”) quanto pela participação em eventos remotos. Ao mesmo 

tempo, há claramente um aumento da internacionalização da produção científica e em 

periódicos de maior impacto, que já incluem 13 artigos na Science, Nature, Nature 

Ecology & Evolution, Nature Communications, PNAS, dentre outras revistas de alto 

impacto mais específicas da área de Ecologia, Evolução e Conservação (incluindo 

TREE, Ecology Letters, Global Ecology and Biogeography, Ecography, Journal fof 

Biogeography, Biological Conservation, Biological Reviews, Freshwater Biology, 

Hydrobiologia, Bioscience, Current Biology, dentre outras) (ver seção 4.5). Novas 

análises cienciométricas (meta 5) mais detalhadas deverão ser realizadas nos 

próximos dois anos para dar maior sustentação a esses pontos.  

Em relação às duas metas não alcançadas integralmente, havia um plano de 

retomar as disciplinas integradas em 2020, mas este foi frustrado pela pandemia. 

Agora estuda-se uma nova alternativa, via remota e envolvendo os bolsistas da Fase II 

do EECBio (caso o CNPq aprove a restauração dos recursos). É preciso continuar 

investindo em artigos de divulgação e ensino, a despeito do aumento que ocorreu 

desde 2019. Em relação à meta 15 (produção de livros), diversos potenciais autores 

da equipe do EECBio já começaram a trabalhar no material, mas por outro lado a 

montagem do GITHUB do EECBio (atendendo plenamente à meta 11) pode em parte 

substituir as primeiras ideias sobre os livros, devendo haver uma rediscussão sobre o 

perfil desses livros. De qualquer modo, um livro texto sobre macroecologia (“The 

Macroecological Perspective”) está no prelo pela Springer NY, devendo ser publicado 

até o final de 2023. 
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Tabela 5.1. Objetivos e metas do EECBio em 2021, definidos como alcançados integralmente 

(I), parcialmente (P) ou não-alcançados (N). 

Objetivo Meta 2019 

1 1 I 

 2 I 

2 3 I 

3 4 I 

4 5 I 

 6 I 

5 7 I 

 8 I 

6 9 I 

 10 P 

7 11 I 

 12 I 

 13 I 

8 14 I 

 15 P 
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6. MOVIMENTAÇÃO FINANCEIRA E BOLSAS 

6.1. CONSELHO NACIONAL DE DESENVOLVIMENTO CIENTÍFICO E TECNOLÓGICO 

(CNPQ) 

O CNPq concedeu até o momento (novembro/2023), um total de 

R$1.254.885,31 de recursos financeiros para o projeto INCT/EECBio, sendo 

R$1.006.235,31 destinados para gastos com custeio e R$248.650,00 destinados para 

a compra de bens materiais permanentes (capital). Com relação à verba destinada 

para custeio, no ano de 2022 foi gasto um total de R$ 67.107,38 e no ano de 2023, até 

o presente momento, o gasto foi de R$ 82.902,43. Com relação à verba destinada 

para capital, no ano de 2022 foi gasto um total R$130.618,00 e no ano de 2023, até 

novembro de 2023, o valor gasto foi de R$105.599,39.  

Durante o ano de 2022, o recurso financeiro de custeio foi destinado, 

principalmente, para a compra de materiais de consumo (R$62.390,40), enquanto que 

em 2023, a movimentação financeira foi maior entre as rubricas de Serviço de Terceiro 

Pessoa Jurídica (R$64.302,43) e de Diárias (R$16.400,00), uma vez que este último 

ano foi marcado por um aumento do número de eventos científicos realizados pelo 

projeto, assim como pelo aumento de expedições de coleta de dados científicos, 

conforme demonstrado na Tabela 6.1.1. Para capital, foram adquiridos os seguintes 

bens materiais, descritos na Tabela 6.1.2. 

 

Tabela 6.1.1. Itens de despesas do INCT/EECBio durante o último bienal (2022-2023), usando 

os recursos financeiros de custeio provenientes do Conselho Nacional de Desenvolvimento 

Científico e Tecnológico (CNPq). 

ANO DE 2022 
  

Rúbrica Itens de despesas Valor (R$) 

Materiais de 
consumo 

Produtos adquiridos para uso em laboratório(s) e/ou em 
trabalho(s) de campo. 

R$ 62.390,40 

Diárias Diárias para pesquisadores e bolsistas do INCT em eventos e/ou 
cursos e/ou reuniões dos grupos de trabalho 

R$ 640,00 

 
Diárias para membros da equipe INCT para trabalho em campo R$ 2.880,00 

Serviços de Terceiros Renovação de serviços para ambiente virtual R$ 1.196,98 

TOTAL   R$ 67.107,38 

   

ANO DE 2023 
  

Rúbrica Itens de despesas Valor (R$) 
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Diárias Diárias para pesquisadores e bolsistas do INCT em eventos e/ou 
cursos e/ou reuniões dos grupos de trabalho 

R$ 11.600,00 

 
Diárias para membros da equipe INCT para trabalho em campo R$ 4.800,00 

Serviços de Terceiros Passagens aéreas aos membros da equipe e bolsistas do INCT 
para a participação de eventos e/ou reuniões de trabalho e/ou 
colaborações científicas 

R$ 35.634,29 

 
Serviços diversos para a produção de materiais usados em coleta R$ 1.900,00 

 
Serviços diversos para a manutenção e/ou conserto de 
equipamentos usados para as pesquisas do INCT/EECBio 

R$ 5.100,00 

 
Publicação de artigo científico R$ 21.668,14 

Reembolso Inscrição de pesquisadores e/ou bolsistas do INCT em evento(s) 
científico(s) 

R$ 2.200,00 

TOTAL   R$ 82.902,43 

 

 

Tabela 6.1.2. Itens de despesas do INCT/EECBio durante o último bienal (2022-2023), usando 

os recursos financeiros de capital, provenientes do Conselho Nacional de Desenvolvimento 

Científico e Tecnológico (CNPq). 

Ano de Compra Material/Bem Permanente Valor (R$) 

2022 Container para a Casa de Vegetação da UFG R$ 5.608,00 
 

Sonda de oxigênio R$ 76.263,00 
 

Kit monitoramento de água R$ 48.747,00 

2023 Bomba a vácuo R$ 3.066,13 
 

Equipamentos Data show R$ 14.400,00 
 

Equipamentos Ar-Condicionados Split Midea 30.000 BTUs  R$ 19.119,00 

  Computadores e Notebook Dell R$ 69.014,26 

TOTAL   R$ 236.217,39 

 

Em resumo, do recurso total repassado pelo CNPq ao EECBio, foi utilizado o 

valor total de R$ 681.383,43, durante os sete anos de duração do projeto (entre os 

anos de 2017 a 2023). Até o presente momento (novembro de 2023), fechamos este 

relatório financeiro do INCT/CNPq com um saldo de custeio no valor de R$561.069,27 

e de capital no valor de R$12.432,61, para serem usados no(s) próximo(s) ano(s) de 

execução do projeto EECBio. Ressaltamos que ainda há algumas inconsistências 

entre o limite utilizado do recurso financeiro, apresentado atualmente nos extratos 

bancários, com o valor real utilizado pelo beneficiário do recurso, e que precisam ser 

resolvidas com o Banco do Brasil.  
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6.2. FUNDAÇÃO DE AMPARO À PESQUISA DO ESTADO DE GOIÁS (FAPEG) 

 

O recurso financeiro total aprovado pela FAPEG para o EECBio foi de R$ 

3.502.128,65, sendo R$ 1.500.000,00 para capital e R$ 2.002.128,65 para custeio. 

Todo este recurso já foi repassado para o beneficiário.  Com relação à verba destinada 

para custeio, no ano de 2022 foi gasto um total de R$185.246,57, e no ano de 2023, 

até o presente momento, o gasto foi de R$487.794,19. Com relação à verba destinada 

para capital, no ano de 2022 foi gasto um total R$208.928,64 e no ano de 2023, até 

novembro de 2023, o valor gasto foi de R$69.975,78.  

Durante o ano de 2022, o recurso financeiro de custeio foi destinado, 

principalmente, para a contratação de serviços de terceiros pessoa jurídica 

(R$138.255,00), seguido da compra de materiais de consumo (R$40.699,85) e de 

diárias (R$5.360,00), enquanto que em 2023, a movimentação financeira foi maior 

para a compra de materiais de consumo (R$285.786,05), seguida pela contratação de 

serviços de terceiros pessoas jurídicas e físicas, e de diárias (R$ 60.720,00), conforme 

demonstrado na Tabela 6.2.1. Para capital, foram adquiridos os seguintes bens 

materiais, descritos na Tabela 6.2.2. 

 

Tabela 6.2.1. Itens de despesas do INCT/EECBio durante o último bienio (2022-2023), usando 

os recursos financeiros de custeio provenientes da FAPEG. 

ANO DE 2022 
  

Rúbrica Itens de despesas Valor (R$) 

Materiais de 
consumo 

Produtos adquiridos para uso em laboratório(s) e/ou em 
trabalho(s) de campo. 

R$ 40.699,85 

Diárias Diárias para pesquisadores e bolsistas do INCT em eventos e/ou 
cursos e/ou reuniões dos grupos de trabalho e/ou para trabalho 
de campo 

R$ 5.360,00 

Serviços de 
Terceiros 

Passagens aéreas aos membros da equipe e bolsistas do INCT para 
a participação de eventos e/ou reuniões de trabalho e/ou 
colaborações científicas 

R$ 931,72 

 
Serviços diversos para a manutenção e/ou conserto de 
equipamentos usados para as pesquisas do INCT/EECBio 

R$ 16.680,00 

 
Serviços diversos para a produção de materiais usados em coleta 
e/ou em laboratório 

R$ 1.728,00 

 
Serviços de adequação de espaço físico de laboratório(s) R$ 23.240,00 

 
Serviço de locação de veículos automotivos e/ou marítmos R$ 75.000,00 

 
Serviços Especializados Pessoa Jurídica R$ 21.607,00 

TOTAL   R$ 185.246,57 



222 
 
   

ANO DE 2023 
  

Rúbrica Itens de despesas Valor (R$) 

Materiais de 
Consumo 

Produtos adquiridos para uso em laboratório(s) e/ou em 
trabalho(s) de campo 

R$ 285.786,05 

Diárias Diárias para pesquisadores e bolsistas do INCT em eventos e/ou 
cursos e/ou reuniões dos grupos de trabalho e/ou para trabalho 
de campo 

R$ 60.720,00 

Serviços de 
Terceiros 

Passagens aéreas aos membros da equipe e bolsistas do INCT para 
a participação de eventos e/ou reuniões de trabalho e/ou 
colaborações científicas 

R$ 25.122,84 

 
Serviços diversos para a manutenção e/ou conserto de 
equipamentos usados para as pesquisas do INCT/EECBio 

R$ 70.755,30 

 
Serviço de locação de veículos automotivos e/ou marítmos R$ 15.330,00 

 
Serviços para Hospedagem R$ 10.080,00 

 
Serviço Pessoa Física de especificidade profissional R$ 20.000,00 

TOTAL   R$ 487.794,19 

 

Tabela 6.2.2. Itens de despesas do INCT/EECBio durante o último bienal (2022-2023), usando 

os recursos financeiros de capital provenientes da Fundação de Amparo à Pesquisa do Estado 

de Goiás (FAPEG). 

Ano de Compra Material/Bem Permanente Valor (R$) 

2023 Baterias para o Nobreak do MiSeq R$ 2.280,00 
 

Notebooks Dell R$ 9.178,28 
 

Storage para o LGBio R$ 49.000,00 
 

Monitores Dell R$ 9.517,50 

TOTAL   R$ 69.975,78 

 

Em resumo, do recurso total repassado pela FAPEG ao EECBio, foi utilizado o 

valor total de R$2.427.670,98, durante os seis anos de duração do projeto (entre os anos 

de 2018 a 2023). Até o presente momento (novembro de 2023), fechamos este relatório 

financeiro do INCT/FAPEG com um saldo de R$1.074.457,02, sendo R$547.051,09 

disponíveis para custeio e R$527.405,93 disponíveis para gastos com capital. 

Ressaltamos que ainda há algumas inconsistências entre o limite utilizado do recurso 

financeiro, apresentado atualmente nos extratos bancários, com o valor real utilizado 

pelo beneficiário do recurso, e que precisam ser resolvidas com a FAPEG e com o 

Banco do Brasil.  
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6.3. UTILIZAÇÃO DA COTA DE BOLSAS DO CNPQ 

Definiu-se inicialmente que os GT teriam uma ou duas cotas de bolsa DTI-B ou 

DTI-C por 48 meses, que poderiam eventualmente ser convertidas em DTI-A 

respeitando-se o total de recursos de cada uma dessas cotas. As bolsas DTI-C estão 

sendo destinadas principalmente ao apoio das subcoordenações e eventualmente aos 

GTs que não possuem trabalhos mais específicos que poderiam ser efetuados com 

bolsas DTI-C. Os dois “facilities” (LGBIO e LETs – “Cluster”) e a coordenação da UFG 

receberam também cotas independentes de bolsas DTI-A ou B, e AT-NM e AT-NS 

para sua manutenção. Bolsistas DTI-C foram também alocados no laboratório 

multiusuário de Ecologia Aquática/Limnologia. Com a aprovação de recursos 

adicionais do CNPq para bolsas a partir de 2022, as bolsas foram alocadas em 

projetos mais específicos de cada um dos GTs, mas de modo geral mantendo-se mais 

ou menos o mesmo padrão. Uma novidade nesse caso foi a alocação de bolsas para 

divulgação científica e mídias digitais.  

Desde dezembro de 2016 já foram implementadas 151 cotas de bolsas DTI-A 

(25), DTI-B (63), DTI-C (34), AT-NS (14) e AT-NM (21), para um total de 145 

estudantes/pesquisadores (algumas cotas foram implementadas por 1 ano, e 

renovadas com novo plano de trabalho ou seleção, e alguns bolsistas mudaram de 

nível) (Tabela 6.8). Esses planos de trabalho foram supervisionados por um total de 40 

pesquisadores da equipe do EECBio, de um total de 16 instituições (UFG, UFJ, UFS, 

UFRJ, UFRGS, UFPR, UFBA, UEG, PUC-RS, PUC-GO, JBRJ, IFG, MNCN, UFMG, 

UNIRIO e UnB). Atualmente – em setembro de 2023 - 33 bolsistas no EECBio estão 

ativos, e mais algumas implementações devem ocorrer nos próximos 2-3 meses até a 

vigência final do projeto. Alguns bolsistas DTI são estudantes de mestrado ou 

doutorado e seus trabalhos (dissertações e teses) estão intimamente ligados aos 

objetivos do EECBio. 

Até o momento, em setembro de 2023, considerando o total de bolsas 

implementadas desde dezembro de 2016, já foram utilizados ~92,5% do valor total 

destinado às bolsas (cerca de R$ 5.000.000,00, considerando os recursos alocados 

originalmente e os adicionados pelo CNPq em 2022), com um saldo de R$ 461.360,00 

para implementar novas bolsas e com algumas das bolsas atuais se encerrando até o 

final da vigência do projeto, em novembro de 2024. 
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Tabela 6.8. Bolsistas DTI e AT do EECBio, incluindo o nome do bolsista, supervisor, grupo / GT e IES, a modalidade de bolsa, o número total de meses 

efetivados para a bolsa e status atual (ATIVO, ou Finalizado (FIN)/Cancelado (CAN). 

 

id Bolsista 

Processo 

CNPq Supervisor Grupo IES bolsa Inicio 

Meses 

Utilizados Status 

1 Vinnicius de O. Campagnuci 380031/2017-5 Cleomar Rocha MEDIALAB UFG DTI-B jan/17 7 FIN/CAN 

2 Renato de Paula Mesquita 380032/2017-1 Cleomar Rocha MEDIALAB UFG DTI-C jan/17 2 FIN/CAN 

3 Cintia P T A Brito 382226/2016-0 Mariana Telles GEN UFG DTI-A dez/16 12 FIN/CAN 

4 Luciana Oliveira Barateli 374353/2016-6 Mariana Telles LGBIO UFG AT-NS dez/16 3 FIN/CAN 

5 Maurivan Vaz Ribeiro 370175/2017-4 Mariana Telles LGBIO UFG AT-NS jan/17 2 FIN/CAN 

6 Caroline Turchetto 380033/2017-8 Loreta Freitas LGBIO UFRGS DTI-B jan/17 3 FIN/CAN 

7 Cristian de Sales Dambros 380004/2017-8 Thiago Rangel CLUSTER UFG DTI-A jan/17 3 FIN/CAN 

8 Roniel Freitas de Oliveira 380261/2017-0 Levi Carina Terribile COORD PESQ UFJ DTI-C fev/17 12 FIN/CAN 

9 Rodrigo Scarton Bergamin 380365/2017-0 Leandro Duarte COMUNIDADES UFRGS DTI-B mar/17 24 FIN/CAN 

10 Vanessa Guimarães Lopes  380369/2017-6 Luis Mauricio Bini ECOL AQUATICA UFG DTI-C mar/17 9 FIN/CAN 

11 Adriana Antunes 380368/2017-0 Mariana Telles LGBIO UFG DTI-B mar/17 5 FIN/CAN 

12 Isaac Trindade dos Santos 380379/2017-1 Sidney Gouveia MACROECOLOGIA UFS DTI-C mar/17 12 FIN/CAN 

13 Bruno Bittar 370770/2017-0 William Vaz CEPB PUC-GO AT-NS mar/17 7 FIN/CAN 

14 Eloá Augusta Ribeiro 380467/2017-8 Cleomar Rocha MEDIALAB UFG DTI-C abr/17 4 FIN/CAN 

15 Kelly da Silva Souza 380466/2017-1 José Alexandre  LETS UFG DTI-C abr/17 9 FIN/CAN 

16 Alice B Rosa 465610/2014-5 Loreta Freitas GEN UFRGS DTI-B abr/17 24 FIN/CAN 

17 Felipe Cito 380552/2017-5 Eduardo Arcoverde MACRO/COMUM UFRJ DTI-B abr/17 12 FIN/CAN 

18 Thatyane Almeida 465610/2014-5 Fabricio Teresa ECOL AQUATICA UEG DTI-C abr/17 24 FIN/CAN 

19 Evandro Carrijo 380690/2017-9 Thiago Rangel CLUSTER UFG DTI-B abr/17 0 FIN/CAN 

20 Rodrigo Baggio  380707/2017-9 Valerio Pillar DIV FUNC UFRGS DTI-B mai/17 9 FIN/CAN 

21 Fernando Landa Sobral 380709/2017-1 Marcus Cianciaruso COMUNIDADES UFG DTI-B mai/17 11 FIN/CAN 
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22 Carolina Emília dos Santos 380710/2017-0 Alessandro Moraes ANFIBIOS IF DTI-C mai/17 10 FIN/CAN 

23 João Fabricio Mota Rodrigues 380759/2017-9 José Alexandre  MACROECOLOGIA UFG DTI-A mai/17 18 FIN/CAN 

24 Davi Melo Crescente Alves 380733/2017-0 Sidney Gouveia MACROECOLOGIA UFS DTI-B mai/17 24 FIN/CAN 

25 Taina Rocha 381045/2017-0 Mariana Vale ENMs & MC UFRJ DTI-B ago/17 24 FIN/CAN 

26 Ueric José Borges de Souza 381066/2017-7 Mariana Telles LGBIO UFG DTI-B ago/17 6 FIN/CAN 

27 Fernanda Bruum 381106/2017-9 Rafael Loyola CONSERV UFG DTI-A ago/17 7 FIN/CAN 

28 Kelly Isadora de Oliveira Correa 381107/2017-5 Sid Gouveia MACROECOLOGIA UFBA DTI-C ago/17 6 FIN/CAN 

29 Elismara Ribeiro de Araujo 372643/2017-5 William Vaz CEPB PUC-GO AT-NS out/17 12 FIN/CAN 

30 Gisele Regina Winck 381247/2017-1 Carlos Grelle MACROECOLOGIA UFRJ DTI-B out/17 9 FIN/CAN 

31 Cintia P T A Brito 381373/2017-7 Mariana Telles GEN UFG DTI-A dez/17 12 FIN/CAN 

32 Rafaela Silva 381395/2017-0 Rafael Loyola CONSERV UFG DTI-B dez/17 12 FIN/CAN 

33 Fernanda A da S. Cassemiro 381414/2017-5 Adriano Melo ECOL AQUATICA UFG DTI-B dez/17 12 FIN/CAN 

34 Felícia Miranda Fischer 380186/2018-7 Valerio Pillar DIV FUNC UFG DTI-A fev/18 2 FIN/CAN 

35 Roniel Freitas de Oliveira 380218/2018-6 Levi Carina Terribile ENMs & MC UFJ DTI-C fev/18 12 FIN/CAN 

36 Ueric José Borges de Souza 380219/2018-2 Mariana Telles LGBIO UFG DTI-B fev/18 12 FIN/CAN 

37 Vinnicius Guerra Batista 380320/2018-5 Rogerio Pereira Bastos ANFIBIOS UFG DTI-B mar/18 24 FIN/CAN 

38 Lucas L Caldas Zanini Jardim 380362/2018-0 José Alexandre  MACROECOLOGIA UFG DTI-B mar/18 12 FIN/CAN 

39 Rejane Santos da Silva  380379/2018-0 Ricardo Dobrovolski  MACROECOLOGIA UFBA DTI-C mar/18 12 FIN/CAN 

40 Felícia Miranda Fischer 380487/2018-7 Valerio Pillar DIV FUNC UFG DTI-A abr/18 26 FIN/CAN 

41 Aryanny Irene D de Oliveira 370953/2018-5 Thannya Soares GEN UFG AT-NS mar/18 12 FIN/CAN 

42 Henrique Figueiró 380509/2018-0 Eduardo Eizirik GEN PUC-RS DTI-A abr/18 24 FIN/CAN 

43 Jordana Gontijo Fernandes 371411/2018-1 Thannya Soares GEN UFG AT-NM mai/18 12 FIN/CAN 

44 Jacqueline de Souza Lima 380651/2018-1 Leandro Duarte COMUN/LGBIO URFGS DTI-B mai/18 24 FIN/CAN 

45 Mateus Freitas 380552/2018-8 Thiago Rangel CLUSTER UFG DTI-B mai/18 6 FIN/CAN 

46 Rhewter Nunes 380653/2018-4 Thiago Rangel CLUSTER UFG DTI-B mai/18 19 FIN/CAN 

47 Fernando de Moura Resende 380674/2018-1 Rafael Loyola CONSERV UFG DTI-A mai/18 12 FIN/CAN 

http://efomento.cnpq.br/efomento/contrato/indicacaoBolsista.do
http://efomento.cnpq.br/efomento/contrato/indicacaoBolsista.do?acao=paginar&codigoSolicitacao=4278284&d-625122-p=3&codigoProcesso=20144656105
http://efomento.cnpq.br/efomento/contrato/indicacaoBolsista.do?acao=paginar&codigoSolicitacao=4278284&codigoProcesso=20144656105&d-625122-p=3
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48 Marco Guimarães Antunes 380748/2018-5 Marinez Siqueira ENMs & MC JBRJ DTI-C jun/18 12 FIN/CAN 

49 Gisele dos Santos Moraes 380874/2018-0 Claudio Carvalho MACROECOLOGIA UFPR DTI-C jun/18 10 FIN/CAN 

50 Eline Martins 380980/2018-5 Rafael Loyola CONSERV UFG DTI-A ago/18 6 FIN/CAN 

51 André Rangel Nascimento 380986/2018-3 Mario Almeida Neto COMUNIDADES UFG DTI-B ago/18 24 FIN/CAN 

52 Maxwell Souza Silveira 380989/2018-2 Sidney Gouveia MACROECOLOGIA UFS DTI-C ago/18 12 FIN/CAN 

53 Felícia Miranda Fischer 381154/2018-1 Valerio Pillar DIV FUNC UFG DTI-A set/18 1 FIN/CAN 

54 João Gabriel Silva Fernandes 372159/2018-4 Thiago Rangel CLUSTER UFG AT-NM set/18 12 FIN/CAN 

55 Frederico A. M. V. Faleiro  381285/2018-9 Levi Carina Terribile ENMs & MC UFJ DTI-B out/18 12 FIN/CAN 

56 Leila Meyer 381391/2018-3 José Alexandre / Hortal  MACROECOLOGIA UFG DTI-B nov/18 8 FIN/CAN 

57 Luciana Menezes 381392/2018-0 Valerio Pillar DIV FUNC UFRGS DTI-A nov/18 13 FIN/CAN 

58 Mateus Freitas 381393/2018-6 Thiago Rangel CLUSTER UFG DTI-B nov/18 6 FIN/CAN 

59 Elismara Ribeiro de Araujo 372603/2018-1 William Vaz CEPB PUC-GO AT-NS nov/18 4 FIN/CAN 

60 Cintia P T A Brito 381490/2018-1 Mariana Telles GEN UFG DTI-A dez/18 12 FIN/CAN 

61 Rafaela Silva 381489/2018-3 Rafael Loyola CONSERV UFG DTI-B dez/18 3 FIN/CAN 

62 Barbara Freire Ribeiro Rocha 381491/2018-8 José Alexandre/Thannya COORD EXTENSÃO UFG DTI-C dez/18 2 FIN/CAN 

63 Hugo Bampst 380167/2019-0 Matheus Ribeiro MACRO/ENM UFJ DTI-C fev/19 12 FIN/CAN 

64 Karine Machado Borges 380171/2019-8 João Carlos Nabout ECOL AQUATICA UEG DTI-B fev/19 12 ATIVO 

65 Rilquer Mascarenhas da Silva 380211/2019-0 Ricardo Dobrovolski  MACROECOLOGIA UFBA DTI-C fev/19 6 FIN/CAN 

66 Rafaela Silva 3814892018-3 Rafael Loyola CONSERV UFG DTI-A mar/19 5 FIN/CAN 

67 Nayala Etina F Santos 370906/2019-5 William Vaz CEPB PUC-GO AT-NS mar/19 9 FIN/CAN 

68 Rodrigo Scarton Bergamin 380364/2019-0 Leandro Duarte COMUNIDADES UFRGS DTI-B mar/19 24 FIN/CAN 

69 Lucas L Caldas Zanini Jardim 380363/2019-4 José Alexandre  MACROECOLOGIA UFG DTI-B mar/19 12 FIN/CAN 

70 Aryanny Irene D de Oliveira 3709052019-9 Thannya Soares GEN UFG AT-NS mar/19 12 FIN/CAN 

71 Cleiber Cintra Moraes 380405/2019-9 João Carlos Nabout/Priscilla ECOL AQUATICA UEG/UFG DTI-C mar/19 24 FIN/CAN 

71 Thais Araujo 371117/2019-4 José Alexandre  MACROECOLOGIA UFG AT-NM mar/19 4 FIN/CAN 

72 Aline Tedesco 380557/2019-3 Priscilla de Carvalho ECOL AQUATICA UFG DTI-C abr/19 13 FIN/CAN 

http://efomento.cnpq.br/efomento/contrato/indicacaoBolsista.do
http://efomento.cnpq.br/efomento/contrato/indicacaoBolsista.do?acao=paginar&codigoSolicitacao=4278284&codigoProcesso=20144656105&d-625122-p=3
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73 Luisa Urtiaga 380601/2019-2 Ricardo Dobrovolski  MACROECOLOGIA UFBA DTI-B abr/19 12 FIN/CAN 

74 Jordana Gontijo Fernandes 372054/2019-6 Thannya Soares GEN UFG AT-NM mai/19 9 FIN/CAN 

75 Fernanda Braga 372207/2019-7 LGBIO/Rosane Collevatti LGBIO UFG AT-NS mai/19 12 FIN/CAN 

76 Ramilla Braga 380774/2019-4 Mariana Telles LGBio UFG DTI-A jun/19 36 FIN/CAN 

77 Gabriel Nakamura de Souza 380830/2019-1 Leandro Duarte COMUNIDADES UFRGS DTI-B jun/19 12 FIN/CAN 

78 Joyce Beatriz 372298/2019-2 Jose Alexandre LETS  UFG AT-NM jun/19 12 FIN/CAN 

79 Marco Guimarães Antunes 3810772019-5 Marinez Siqueira ENMs & MC JBRJ DTI-C ago/19 12 FIN/CAN 

80 Camila Maria R Silva Filha 372634/2019-2 Mariana Telles LGBIO UFG ATP-B ago/19 18 FIN/CAN 

81 Bruna Caroline de Oliveira 381234/2019-3 Rogerio Pereira Bastos ANFIBIOS UFG DTI-C ago/21 24 FIN/CAN 

82 Murilo dos Santos Silva 381227/2019-7 Rogerio Pereira Bastos ANFIBIOS UFG DTI-C ago/21 24 FIN/CAN 

83 Danilo Fortunato 381337/2019-7 José Alexandre  MACROECOLOGIA UFG DTI-C out/21 4 FIN/CAN 

84 Rhewter Nunes 381530/2019-1 Thiago Rangel/Mariana CLUSTER UFG DTI-B mai/18 36 FIN/CAN 

85 Lucas L Caldas Zanini Jardim 381529/2019-3 José Alexandre  MACROECOLOGIA UFG DTI-B mar/19 12 FIN/CAN 

86 Aryane Rosa Gonçalves 381531/2019-8 Mariana LGBio UFG DTI-C dez/19 12 FIN/CAN 

87 Patrick Menezes 370062/2020-5 Luisa Carvalheiro COMUNIDADES UFG ATNM jan/20 4 FIN/CAN 

88 Alice F Nogueira Gonzaga 380108/2020-8 Thiago Rangel MACROECOLOGIA UFG DTI-B jan/20 12 FIN/CAN 

83 Danilo Fortunato 380298/2020-1 José Alexandre  MACROECOLOGIA UFG DTI-B fev/20 12 FIN/CAN 

84 Anderson Medina 380317/2020-6 Ricardo Dobrovolski  MACROECOLOGIA UFBA DTI-B fev/20 12 FIN/CAN 

85 Daisy Jorge 380570/2020-3 José Alexandre MACROECOLOGIA UFG DTI-C mar/20 12 FIN/CAN 

86 Elisa Barreto 372097/2020-0 Thiago Rangel MACROECOLOGIA UFG ATNM ago/20 4 FIN/CAN 

87 Luiz Guilherme Ribas 380802/2020-1  Luis Mauricio Bini ECOL AQUATICA UFG DTI-A mai/20 24 FIN/CAN 

88 Fernando Ricardo Vieira Lopes  380752/2020-4  Sandro Bonato GEN PUC-RS DTI-A abr/20 12 FIN/CAN 

89 Rodrigo Baggio  380910/2020-9  Valerio Pillar DIV FUNC UFRGS DTI-B mai/20 12 FIN/CAN 

90 Victória Borges Albernaz  380912/2020-1  Thannya Soares GEN UFG DTI-C mai/20 8 FIN/CAN 

91 Gabriel Nakamura de Souza 381020/2020-7  Leandro Duarte COMUNIDADES UFRGS DTI-B jun/20 12 FIN/CAN 

92 Danilo Fortunato 380419/2021-1  José Alexandre  MACROECOLOGIA UFG DTI-B fev/21 6 FIN/CAN 

http://efomento.cnpq.br/efomento/contrato/indicacaoBolsista.do?acao=paginar&codigoSolicitacao=4278284&codigoProcesso=20144656105&d-625122-p=3
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93 Ricardina M L Trindade 372097/2020-0 Jasciele Bortolini ECOL AQUATICA UFG ATNM ago/20 12 FIN/CAN 

94 Thais Guimarães Castro 373218/2020-6  Mariana Telles/Jose Alexandre LGBIO UFG AT-NS out/20 36 ATIVO 

95 Camila Maria R Silva Filha 372634/2019-2 Mariana Telles/Jose Alexandre LGBIO UFG DTI-C ago/19 9 FIN/CAN 

96 Juliana Akie Shimoda  371140/2021-8  Luisa Carvalheiro COMUNIDADES UFG AT-NM abr/21 4 FIN/CAN 

97 Bruno Ferreira Marques 373800/2020-7 Luisa Carvalheiro COMUNIDADES UFG AT-NM dez/20 8 FIN/CAN 

98 João Fabricio Mota Rodrigues 381234/2021-5 José Alexandre  MACROECOLOGIA UFG DTI-A jun/21 12 FIN/CAN 

99 Frederico Cerbino de Jesus 372401/2021-0 Luisa Carvalheiro COMUNIDADES UFG AT-NM out/21 12 FIN/CAN 

100 Ariany Rosa Guimarães 382137/2021-3 Mariana Telles LGBIO UFG DTI-B out/21 12 FIN/CAN 

101 Marcelo Henrique Schwade 372830/2021-8 Leandro Duarte Comunidades UFRGS AT-NS nov/21 12 FIN 

102 Kelly da Silva Souza 380055/2022-8 José Alexandre  LETS UFG DTI-B jan/22 11 FIN/CAN 

103 Rafaela Granzotti 380640/2022-8 Luis Mauricio Bini ECOL AQUAT UFG DTI-A mar/22 32 ATIVO 

104 Eduardo V da Silva Oliveira  381278/2022-0 Sidney Gouveia Macroecologia UFS DTI-B mai/22 24 CAN 

105 José Luiz M. M. Sugai 381280/2022-5 Rogerio Bastos/Larissa ANFIBIOS UFG DTI-B mai/22 24 ATIVO 

106 Zander A Spigoloni Vilaça 381281/2022-1 Diego Llusia/Rogerio ANFIBIOS UFG DTI-B mai/22 24 CAN 

107 Priscilla G Gambale 381282/2022-8 Rogerio P Bastos DIVULGAÇÃO UFG DTI-B  mai/22 24 ATIVO 

108 Sarah J Costa 371429/2022-6 Rogerio P Bastos DIVULGAÇÃO UFG AT-NS mai/22 24 CAN 

109 Isadora M Silva 371430/2022-4 Rogerio P Bastos DIVULGAÇÃO UFG AT-NM mai/22 24 CAN 

110 Rodrigo Baggio 381371/2022-0 Valerio Pillar Ecossistemas UFRGS DTI-A mai/22 12 FIN 

111 Stella Manes da Silva Moreira  381882/2022-5 Mariana Vale ENMs & MC UFRJ DTI-B jul/22 24 CAN 

112 João Carlos Pires de Oliveira 381883/2022-1 Matheus Ribeiro ENMs & MC UFJ DTI-B jul/22 12 ATIVO 

113 Gabriel Barbosa 382198/2022-0 Leandro Duarte Comunidades UFRGS DTI-B ago/22 24 ATIVO 

114 Jocilaine Santos de Jesus 382300/2022-0 Thannya N. Soares GEN UFG DTI-C ago/22 1 CAN 

115 Kauane Maiara Bordin 382487/2022-2 Sandra Muller/ Comunidades UFRGS DTI-B set/22 12 ATIVO 

116 Haylla Aparecida O, Santos 382488/2022-9 João Nabout Ecologia Aquatica UEG DTI-C set/22 24 ATIVO 

117 Carmen Helena Ruiz 382516/2022-2 Mariana Telles GEN UFG DTI-C set/22 24 ATIVO 

118 Walter Rosa 382518/2022-5 Mariana Telles GEN UFG DTI-C set/22 24 ATIVO 
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119 Flavia Breseghelo 372364/2022-5 José Alex Macroecologia UFG AT-NM set/22 12 FIN/CAN 

120 Maurício Brandão Vecchi 382742/2022-2 Mariana Vale ENMs & MC UFRJ DTI-B out/22 22 ATIVO 

121 Tiago Souto Martins Teixeira  382743/2022-9 Maria Lucia Lorini ENMs & MC UNIRIO DTI-B out/22 12 CAN 

122 Mariel Damasio Mariano 382788/2022-2 Jascieli Bertolini Ecologia Aquatica UFG DTI-C out/22 24 CAN 

123 Geiziane Tessarolo 382809/2022-0 Jose Alexandre Macroecologia UFG DTI-B out/22 24 ATIVO 

124 Thais Castro 372795/2022-6 José Alexandre / Mariana Telles INCT Geral UFG AT-NS dez/22 36 ATIVO 

125 Juliana K. Belisário 380009/2023-4 Geraldo W Fernandes GT Ecosistemas UFMG DTI-A jan/23 12 ATIVO 

126 Vinicius Guerra 380073/2023-4 Diego Llusia/Rogerio GT anfibios UFG/Madri DTI-B jan/23 12 ATIVO 

127 Kelly Silva Souza  380466/2023-6 José Alexandre   GT Macro UFG DTI-A fev/23 14 CAN 

128 Gabriel Nakamura 380468/2023-9 José Alexandre/Joaquin Hortal GTMacro/Com UFG DTI-B fev/23 12 ATIVO 

129 Emily Pereira de Oliveira 370231/2023-6 Rogerio/Priscilla DIVULGAÇÃO UFG AT-NM fev/23 12 CAN 

130 Danielle Goeldner Pereira  380467/2023-2 Priscilla de Carvalho Ecologia Aquatica UFG DTI-B fev/23 18 ATIVO 

131 Lara Queiroz Mendes 370266/2023-4 Mariana Telles LGBIO UFG AT-NM fev/23 12 ATIVO 

132 Delubio Pereira Gonçalves Filho 370267/2023-0 Mariana Telles LGBIO UFG AT-NM fev/23 12 ATIVO 

133 Fernanda de Jesus Trindade 380529/2023-8 Eduardo Eizirik GEN PUC-RS DTI-A fev/23 12 CAN 

134 Kassia Marques Correa 380532/2023-9 Thannya Nascimento Soares GEN UFG DTI-B fev/23 12 ATIVO 

135 Poliana Pereira de Menezes 370514/2023-8 Luisa Carvalheiro Comunidades UFG AT-NM mar/23 6 CAN 

136 Cleiber Cintra Morais 381761/2023-1 Joao / Priscilla Ecologia Aquatica UFG/UEG DTI-B abr/23 9 ATIVO 

137 Helon Simões Oliveira 381763/2023-4 Sidney Gouveia Macroecologia UFS DTI-B abr/23 12 ATIVO 

138 Gabriel Pio Couto 381789/2023-3 Alex/Mariana Geral (Divulgação) UFG DTI-C abr/23 20 ATIVO 

139 Amanda Kessler 381828/2023-9 Eduardo Eizirik GEN PUC-RS DTI-A abr/23 18 ATIVO 

140 Ana Caroline A M Gomes 381829/2023-5 Ludgero Vieira Ecologia Aquatica UnB DTI-B abr/23 18 ATIVO 

141 Edgar Luiz de Lima 382389/2023-9 Mario Almeida Neto Comunidades UFG DTI-B mai/23 12 ATIVO 

142 Laura Barreto 383113/2023-7 José Alex/Murilo Dias Macroecologia UFG/UnB DTI-B jul/23 12 ATIVO 

143 Fernanda da Paixão Alves 371141/2021-4 Joaquin Hortal / Leila Meyer Macroecologia UFMG AT abr/21 .. ATIVO 

144 Gedimar Barbbosa 383543/2023-1 André padial Ecologia Aquatica UFPR DTI-B ago/23 12 ATIVO 
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145 Roniel Freitas de Oliveira 383542/2023-5 Levi Carina Terribile ENMs & MC UFG_Jatai DTI-A ago/23 12 ATIVO 

146 Laura Barreto de Paula Souza 383113/2023-7 José Alexandre / Murilo Dias Ecologia Aquatica UFG/UnB DTI-B ago/23 12 ATIVO 

147 Viviane Tedesco de Salles 372202/2023-3 Leandro Duarte Comunidades UFRGS AT_NM set/23 12 ATIVO 

148 Lucas Andrade 383971/2023-3 André padial Ecologia Aquatica UFPR DTI-C ago/23 12 ATIVO 

149 Hector A A Romao 372251/2023-4 Mariana Telles / Renata Dias GEN UFG AT-NS set/23 12 ATIVO 

150 Phillip Telles 383974/2023-2 João Nabout / Diniz Fo. / Bini Macroecologia UEG DTI-B Set/23 12 ATIVO 

151 Eyshila De Souza Tomaz 372329/2023-3 Mariana Telles GEN UFG AT-NM set/23 12 ATIVO 
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7. PUBLICAÇÕES DO EECBio 

Embora o EECBio tenha sido formalmente aprovado no final de 2016/início de 

2017, em 17 trabalhos já aparece uma contextualização da afiliação/agradecimento ao 

EECBio pelos pesquisadores. Em 2018, o número total aumentou consideravelmente, 

tendo sido registrado um total de 69 artigos com agradecimentos explícitos ao 

EECBio. Em 2019, esse número reduziu um pouco, para 60 artigos, e voltou em 2020 

ao patamar próximo a 2018, com 64 artigos. Em 2021 o valor subiu para 69 artigos, 

mas em 2022 e 2023 se reduziu para 45 e 44 (mas este último ainda parcial) (ver 

Tabela 4.5.1).   

Já temos, até setembro de 2023, um total de 369 artigos com agradecimentos 

e/ou referência explícita ao CNPq, denotando apoio aos GTs, projetos ou laboratórios. 

Mais detalhes em termos de qualidade dos periódicos, padrões de coautoria, atuação 

dos bolsistas DTI e envolvimento da equipe encontram-se na seção 4.5. Na lista 

abaixo, entre os autores, membros da equipe do EECBio aparecem em negrito e os 

nomes dos bolsistas DTI associados do EECBio estão destacados em vermelho. 

 

2017 

Cabral, A.F., Buosi, P.R.B., Segóvia, B.T., Velho, L.F.M. and Bini, L.M. (2017). Taxonomic 
sufficiency in detecting hydrological changes and reproducing ordination patterns: A test 
using planktonic ciliates. Ecological Indicators, 82: 227-232. 

Costa, C.F., Collevatti, R.G., Chaves, L.J., Lima, J.S., Soares, T.N., and Telles, M.P.C. 
(2017). Genetic diversity and fine-scale genetic structure in Hancornia speciosa Gomes 
(Apocynaceae). Biochemical Systematics and Ecology, 72: 63-67. 

Diniz-Filho, J.A.F. and Raia, P. (2017). Island rule, quantitative genetics and brain-body size 
evolution in Homo floresiensis. Proc. R. Soc. B, 284: 20171065. 

Duarte, L.D.S., Debastiani, V.J., Carlucci, M.B., and Diniz-Filho, J.A.F. (2017). Analyzing 
community-weighted trait means across environmental gradients: should phylogeny stay or 
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Além disso, é importante destacar que os diversos pesquisadores, 

especialmente os PIs dos GTs, têm colocado sua afiliação ao EECBio e apresentado a 

marca do projeto em diversas palestras, mesas redondas em eventos, cursos e outras 

reuniões cientificas em todo o Brasil. 
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ANEXO 1 

 

Tabela S1 – Equipe do EECBio, originalmente enviada ao CNPq (O) e incorporando novos pesquisadores a partir de 2018 (N), do Brasil e do Exterior, até 

outubro de 2021). Os pesquisadores estão classificados como Pesquisadores Principais (PI), Participantes (P) e Colaboradores (C) (ver item 4.5 para 

detalhes). 

      
Equipe Pais Nome completo Instituição ESTADO Pesq 

O BR André Victor Lucci Freitas UNICAMP SP P 

O BR Arthur Angelo Bisco de Oliveira UFG GO C 

O BR Carlos Eduardo de Viveiros Grelle UFRJ RJ P 

O BR Eduardo Arcoverde de Mattos UFRJ RJ C 

O BR Erich Arnold Fischer UFMS MS C 

O BR Leandro da Silva Duarte UFRGS RS PI 

O BR Leonor Patricia Morelato UNESP SP P 

N BR Luisa Mafalda Gigante Rodrigues Carvalheiro UFG GO P 

O BR Marcus Vinicius Cianciaruso UFG GO PI 

O BR Mário Almeida Neto UFG GO PI 

O BR Paulo Roberto Guimarães Junior USP SP P 

O BR Rodrigo Damasco Daud UFG GO C 

O BR Thomas Michael Lewinsohn UNICAMP SP P 

N BR Marcos Bergmann Carlucci UFPR PR P 

O BR Daniel de Brito Candido da Silva UFG GO C 

O BR Fabiano Rodrigues de Melo UFG GO P 

O BR Jean Paul Walter Metzger USP SP C 

O BR Milton Cezar Ribeiro UNESP SP P 

O BR Natália Mundim Tôrres UFU MG P 
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O BR Rafael Dias Loyola UFG GO PI 

O BR Rogério Parentoni Martins UFC MG C 

O BR Alessandra Tomaselli Fidelis UNESP SP P 

O BR Cristiano Agra Iserhard UFPel RS P 

O BR Enio Egon Sosinski Júnior Embrapa RS P 

O BR Fernando Luiz Ferreira de Quadros UFSM MS P 

O BR Geraldo Wilson Afonso Fernandes UFMG MG P 

O BR Gerhard Ernst Overbeck UFRGS RS P 

O BR José Pedro Pereira Trindade EMBRAPA RS P 

O BR Sandra Cristina Müller UFRGS RS PI 

O BR Valério De Patta Pillar UFRGS RS PI 

N BR Ricardo Ribeiro de Castro Solar UFMG MG P 

N BR Giselda Durigan IFSP SP P 

O BR Adriano Sanches Melo UFG GO PI 

O BR Alexandre Schiavetti UESC BA C 

O BR André Andrian Padial UFPR PR PI 

O BR Dilermando Pereira Lima Junior UFMT MT P 

O BR Fabio de Oliveira Roque UFMS MS PI 

O BR Fabrício Barreto Teresa UEG GO PI 

O BR Joao Carlos Nabout UEG GO PI 

O BR Ludgero Cardoso Galli Vieira UnB DF PI 

O BR Luis Mauricio Bini UFG GO PI 

O BR Miguel Petrere Jr. UNISANTA SP C 

N BR Murilo Sversut Dias UnB DF P 

O BR Priscilla de Carvalho UFG GO P 

O BR Roger Paulo Mormul UEM PR C 

O BR Sidinei Magela Thomaz UEM PR P 

O BR Tadeu de Siqueira Barros UNESP SP PI 
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O BR Victor Lemes Landeiro UFMT MT P 

O BR Leandro Juen UFPA PA C 

N BR Jascieli Carla Bortolini UFG GO PI 

O BR Alexandre Siqueira Guedes Coelho UFG GO C 

O BR Aline Pedroso Lorenz Lemke UFMS MS C 

O BR Ana Clara de Oliveira Ferraz Barbosa IFG GO C 

O BR Ana Maria Soares Pereira UNAERP SP P 

O BR Bianca Waleria Bertoni UNAERP SP P 

O BR Daniela de Melo e Silva UFG GO C 

O BR Edesio Fialho UFG GO C 

O BR Eduardo Eizirik PUCRS RS PI 

O BR Evandro Novaes UFG GO C 

O BR Lázaro José Chaves UFG GO P 

O BR Loreta Brandão de Freitas UFRGS RS P 

O BR Marcos José da Silva UFG GO C 

O BR Mariana Pires de Campos Telles UFG GO PI 

N BR Rafaela Campostrini Forzza JBRJ RJ C 

O BR Rosane Garcia Collevatti UFG GO P 

O BR Sandro Luis Bonatto PUCRS RS P 

O BR Thales Renato Ochotorena de Freitas UFRGS RS C 

O BR Thannya Nascimento Soares UFG GO PI 

N BR Vidal Mansano JBRJ RJ C 

O BR Maria Emilia Machado Telles Walter UNB DF P 

O BR Maristela Terto de Holanda UnB DF C 

O BR Fernanda Lima UnB DF C 

O BR Claudio José Barros de Carvalho UFPR PR P 

N BR Cristian de Sales Dambros UFSM RS C 

O BR Glauco Machado USP-SP SP C 
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O BR José Alexandre Felizola Diniz Filho UFG GO PI 

O BR Lúcia Garcez Lohmann USP SP P 

O BR Marcio Pie UFPR PR P 

O BR Mauricio Moura UFPR PR C 

O BR Mauro Galetti Rodrigues UNESP SP C 

N BR Pablo Ariel Martinez UFS SE P 

N BR Peter Lowenberg Neto UNILA PR P 

O BR Ricardo Dobrovolski UFBA BA PI 

O BR Sidney Feitosa Gouveia UFS SE PI 

O BR Thiago Fernando L. V. B. Rangel UFG GO PI 

O BR Tiago Bosisio Quental USP SP C 

N BR Ariovaldo P Cruz-Neto UNESP SP P 

O BR Rosana Tidon  UnB DF P 

N BR Bruno Vilela de Moraes e Silva UFBA BA PI 

N BR Leandro Rabelo Monteiro UENF RJ C 

N BR Vanessa Graziele Staggemeier UFRN RN P 

O BR Carlos Arturo Navas Iannini IB-USP SP P 

O BR Alessandro Ribeiro de Morais IF Goiano Rio Verde GO P 

O BR Fausto Nomura UFG GO P 

O BR Franco Leandro de Souza UFMS MS P 

O BR José Perez Pombal Júnior UFRJ RJ P 

O BR Luciana Barreto Nascimento PUC Minas MG P 

N BR Luis Felipe de Toledo Ramos Pereira UNICAMP SP P 

O BR Mirco Solé Kienle UESC BA P 

O BR Natan Medeiros Maciel UFG GO P 

N BR Paulo Christiano de Anchietta Garcia UFMG MG P 

O BR Rodrigo Lingnau UTFPR PR P 

O BR Rogerio Pereira Bastos UFG GO P 
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N BR Selvino Neckel de Oliveira UFSC SC P 

O BR Wilian Vaz Silva PUC Goiás GO P 

N BR Rodrigo Barbosa Ferreira UFES ES P 

N BR Liliana Piati UFMS MS P 

N BR Geraldo Jorge B. de Moura UFRPE PE P 

N BR Gleomar Fabiano Maschio UFPA PA P 

N BR Moacir Santos Tinoco UCSAL BA P 

N BR Marina Henriques Lage Duarte PUC MG MG P 

O BR Daniel de Paiva Silva IFG GO C 

O BR Fernando Ribeiro Gomes IB/USP SP C 

O BR Frederico Augusto Guimarães Guilherme UFJ GO C 

O BR Guilherme de Oliveira UFRB BA P 

O BR Lazaro Luiz Mattos Laut UNIRIO RJ C 

O BR Levi Carina Terribile UFJ GO PI 

O BR Maria Lucia Lorini UNIRIO RJ PI 

O BR Mariana Moncassim Vale UFRJ RJ PI 

N BR Marinez Ferreira de Siqueira JBRJ RJ PI 

O BR Marlon Zortea UFJ GO C 

O BR Matheus de Souza Lima Ribeiro UFJ GO PI 

O BR Nelson Jorge da Silva Jr PUC Goiás GO P 

O BR Paulo De Marco Júnior UFG GO P 

N BR Wellington Hannibal Lopes UEG GO P 

O Espanha Miguel Rodriguez A. Fernandez University of Alcalá (UAH)  C 

O Portugal Rafael Ignacio M. M. de Orense MNCN/CSIC  C 

O USA A. Townsend Peterson Kansa University  P 

O Espanha Ana Margarida Coelho dos Santos Univ. Autonoma Madri  PI 

O França Sandra Lavorel Université Joseph Fourier  C 
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O USA Matias Kirst University of Florida  C 

O Alemanha Helge Bruelheide (ou 14) University Halle-Wittenberg  C 

O Espanha Miguel Ángel Olalla Tárraga Universidad Rey Juan Carlos  P 

O Holanda Karl Cottenie University of Guelph  C 

O Argentina Adriana Ruggiero Universidad Nacional del Comahue   C 

O USA Bradford A. Hawkins University of California  C 

O Espanha Sara Varela Charles University  P 

O Finlandia Jani Heino Finnish Environmental Institute  P 

O Espanha Joaquín Hortal MNCN/CSIC  PI 

O Portugal Paulo Alexandre M. Marques Universidade do Minho   C 

O Canada Pedro Peres Neto University of Concordia  C 

O Argentino Ramiro Logares  Institute of Marine Sciences  C 

O Africa do Sul David Mark Richardson Stellenbosch University  C 

O Dinamarca Carsten Rahbek Universidade da Dinamarca/CMEC  C 

O Espanha David Nogués-Bravo Universidade da Dinamarca/CMEC  C 

O Suiça Helene H. Wagner Universidade de Toronto  C 

O Canada Marie-Josée Fortin Universidade de Toronto  C 

O Portugal Miguel Araujo Imperial College  C 

O Australia Hugh Possigham University of Queensland  C 

O Australia Robert Pressey James Cook University  C 

O Espanha Jorge Lobo MNCN/CSIC  C 

O USA Robert K Colwell University of Connecticut  C 

O USA Stuart Pimm University of Duke  C 

N Italia Pasquale Raia Università di Napoli Federico II  P 

N Mexico Fabricio Villalobos Instituto de Ecologia  P 

N Espanha Diego Llusia Univ. Autonoma Madri  PI 
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N UK Neil R. Edwards The Open University  C 

N UK Philip B. Holden The Open University  C 

N USA Ana Carolina Carnaval City College of New York  C 

N Spain Francesco de Bello CSIC Valencia  C 

N Mexico Larissa Sayuri Moreira Sugai UNAM  PI 

N Colombia Juan Sebastian Ulloa Instituto de Investigación de RB Humboldt   P 
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