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INTRODUCAO

Delomys (Voss, 1993) é um género de roedor (Cricetidae, Sigmodontinae) que ocorre nas florestas
tropicais e subtropicais no sudeste e sul do Brasil. E composto por trés espécies: D. dorsalis (DDO),
com ampla distribuicdo nos estados do Rio de Janeiro, Sdo Paulo, Parand, Santa Catarina e Rio
Grande do Sul, em regies com altitudes variando de 800-2100m; D. sublineatus (DSU), com ampla
distribuicdo nos estados do Espirito Santo, Minas Gerais, Rio de Janeiro, S&o Paulo, Parana e Santa
Catarina, em areas com altitude de 850-1200m; e D. altimontanus (DAL), registrado nos Parques
Nacionais do Itatiaia (Rio de Janeiro e Minas Gerais) e do Caparad (Espirito Santo e Minas Gerais),
em regibes com altitude de 1843-2500m (Gongalves e Oliveira, 2014). Cada espécie esta distribuida
em diferentes gradientes altitudinais, com caracteres morfoldgicos, moleculares e citogenéticos bem
distintos. Os autores sugeriram que a especiacao alopatrica tenha sido determinante na diversificacao
das espécies, forgada por processos ocorridos nos periodos de expanséo e retracdo da Mata Atléantica
nas regides de altitude. O presente estudo pretendeu investigar os niveis de diversidade genética intra
e interespecifica e verificar se a altitude € uma variavel associada a diversificacdo das espécies.

METODOLOGIA

Foram utilizadas 231 sequéncias do gene mitocondrial Citocromo-b (Cit-b, 801 pb), sendo 102
sequéncias (101 de D. altimontanus; uma D. sublineatus) geradas com os primers MVZ05-MVZ16
(Smith e Patton, 1993) e 130 sequéncias (14 de D. altimontanus, 29 de D. sublineatus e 87 de D.
dorsalis) obtidas no Genbank® (www.nchi.nlm.nih.gov/genbank/). A analise, edi¢do das sequéncias
e o alinhamento da matriz de dados foi realizada no programa Geneious® 7.1.3. O ndmero,
diversidade e frequéncia de hapl6tipos foram estimados com o programa DNAsp (Rozas et al.,
2017). Para a Inferéncia Bayesiana utilizou-se o programa MrBayes (Ronquist e Huelsenbeck, 2003),
com defini¢cdo dos modelos evolutivos para cada posicao de leitura do gene definidos no programa
PartitionFinder (Lanfear et al., 2016). As sequéncias de Chelemys macronyx e Notiomys edwardsii
foram utilizados como grupo externo, seguindo Gongalves e Oliveira (2014). A distancia genética
par-a-par intra e inter clados foi calculada através do programa MEGA (Kumar et al., 2018). Para
avaliar a estruturacdo genética das populagdes, a rede de haplotipos Median-Joining foi gerada
através do programa PopArt (Bandelt et al., 1999). Para testar a significancia da altitude na
separacao intra e interespecifica, foi confeccionado um gréafico BoxPlot e, dada a ndo normalidade
dos dados, foi realizada uma Analise de Variancia (ANOVA Kruskal-Wallis). Alem disso, anélises
geogréficas foi realizada pelo QGis, versao 3.22.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As 231 sequéncias recuperaram 83 hapldtipos espécie-especificos (Tabela 1). De modo geral, os
haplotipos sdo espécie-especificos e exclusivos de suas localidades, com pouco compartilhamento.
Dentre os 115 individuos de DAL recuperou-se 13 haplétipos, com 13 sitios variaveis e diversidade
haplotipica Hd=0,7117 e nos 29 individuos de DSU observou-se 19 haplotipos, com 39 sitios
variaveis (Hd=0,9680). D. dorsalis (n=89) revelou-se 51 haplétipos, com 93 sitios variaveis
(Hd=0,9969), e trés agrupamentos: Serra da Mantiqueira (13 hapl6tipos, Hd=0,9444), Sul (19
haplotipos, Hd=0,9581) e Serra do Mar (19 haplotipos, Hd=0,9747), sendo 9 haplétipos (Hd=0,9455)
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em SP e 10 haplétipos (Hd=0,9532) no RJ. A reconstrugdo filogenética (Figura 1) confirmou cada
espécie como monofilética, assim como os haplogrupos de DDO, com alto suporte. Adicionalmente,
a rede de haplétipos (Figura 2a) confirmou forte estruturacdo das espécies e dos haplogrupos de
DDO, além da organizacdo de DAL em dois haplogrupos, com haplétipos exclusivos: PARNA
Caparad/MG-ES (PNC/MG-ES) com 8 haplétipos (n=108, H20-H22/H28-H32); e PARNA
Itatiaia/RJ (PNI/RJ), com 5 haplétipos (n=7, H23-H27). No presente estudo houve adicdo de
exemplares do ES na amostra de DAL, até entdo contando apenas com individuos de MG para PNC
(Gongalves & Oliveira 2014), além de calcular indices de diversidade haplotipica. Nosso estudo
abrangente mostrou que dos 8 hapl6tipos de PNC, cinco sdo novos e trés sdo compartilhados entre
MG-ES, confirmando a separagdo de PNI e PNC.Os trés haplogrupos de DDO (Fig. 2) ja tinham sido
verificados em estudos prévios (Gongalves e Oliveira, 2014). A amostra analisada no presente estudo
alterou a organizacdo dos grupos ja descritos, assim como o numero de haplétipos. A rede de
haplétipo recuperou 19 haplétipos (H65-H83, n=29, Hd=0,9581) para o haplogrupo Sul. O
haplogrupo Serra da Mantiqueira/MG-RJ recuperou 13 hapl6tipos (n=28, H33-H45, Hd=0,9444) e o
haplogrupo Serra do Mar mostrou 19 haplétipos (n=30, H46-H64, Hd=0,9747). Verificou-se
disting&o entre os espécimes de Sdo Paulo (H46-H49, H54-H57 e H62-H64) e Rio de Janeiro (H47,
H48, H50-H53 e H58-H61), sem compartilhamento de hapldtipo. Dentre os 29 individuos de DSU
foram recuperados 19 haplétipos (H1-H19, Hd=0,9680), com compartilhamento de trés haplétipos:
H2 (MG/ES), H8 (SP/ES/SC) e H15 (SP/RJ). A rede de hapldtipo mostrou uma estrutura genética
para os espécimes do Rio de Janeiro (H3-H6), com cinco passos mutacionais separando a linhagem,
ainda que haja um haplétipo H15 distante e compartilhado com outra localidade. Em relagéo a
diferenca de altitude, uma distribuicdo em Boxplot (Figura 2b) mostrou que ha diferenca para as trés
espécies e, entre o subclado Serra da Mantiqueira e Sul e entre os haplogrupos da Serra do Mar em
DDO. D. altimontanus esté restrita a altas altitudes (1843-2700m); D. dorsalis em areas com maior
amplitude geogréfica e altitudinal no sudeste e sul do Brasil (800-2100m) e D. sublineatus, por sua
vez, ocorre no sudeste em areas de altitudes mais baixas (800-1200m). Essa diferenca tem suporte
estatistico ANOVA-Kruskal-Wallis, com p<0.001 (Tabela 3), sugerindo que a altitude tem papel
relevante na separacdo de espécies e populagdes no género (Figura 2b). Dentre os subgrupos de
DDO, ha diferencga significativa de altitude dos individuos da Serra da Mantiqueira (850-2100m) e
do Sul (850-1700m). No subgrupo Serra do Mar, somente foi significativa a distingdo por altitude
entre SP (800-1400m) e RJ (1000-2040m). Podemos destacar, no entanto, que dois subgrupos de
DDO mostram-se distintos, apesar de ocuparem a mesma faixa altitudinal (800-2100m). Populacdes
da Serra do Mar e da Serra da Mantiqueira distam entre si cerca de 30 km, e sdo separadas pelo Vale
do rio Paraiba do Sul, com altitude média de apenas 550 metros do nivel do mar. Nossos dados
revelam que a altitude desempenha um papel relevante na distingdo dos grupos no género Delomys.
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Tabela 01. indices de diversidade genéfica (Hd), cit B. N = n® de espécimes; h = n® de haplatipos. Hd =
indice de diversidade haplotipica.

) Sitios
Espécie {] HAPLOTIPOS h Hd Variaveis
DsU 29 H1-H19 19 09680 39
DDO a7 H33-H83 21 00,9969 93
DAL 15 H20-H32 13 0, 7117 13

Tabela 02. indices de distdncia genética calculados par-a-par (p-distincia) interespecifica, intraespecifica e

entre sub-clados.

DAL DSU DDO DDOS.Mar DDO S. Mantiqueira DDO Sul
DAL 0,002

DSU 0,083 0.0

DDO D064 D084 0,03

5. Mar 0,065 0,084 0,007

5. Mantigueira 0,064 0,093 0,047 0,006

Sul 0,063 0,077 0,038 0,037 0,01

Tabela 03. Comparages par a par Dwass-Steel-Critchlow-Fligner da Anglise de Vardncia [ANOVA

Kruskal-Wallis). Abaixo, valores de W e acima valores de p.

DDO_Subclados DOO - Serra do Mar
Serra da Serra do
DAL DsSU  DDO  Mantiqueira Sul Mar HapG_SP HapG_R.J
DAL - <.001 <001 <.001 <001 <001 <.001 = 005
Dsu -13.019 - <.001 <.001 0.204 0.426 0055 <.001
oDo -14 518 5500 - 0.095 0.590 0.993 <.001 0.465
5. Mantiqueira -9.652 B8101 35962 - < 001 0.269 <.001 1.000
Sul -13023 3506 -2607 -6.192 - 1.000 0.002 0031
SemadoMar -B642 2946 -1.144 -3318 0.385 - 0055 0.429
HapG_SP -8.753 4244 5985 -5.535 -SE2T 4242 - <001
HapG_R.J -5.244 T0O29 2864 0.155 4508 24939 6147 -
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Figura 1. Reconstrucdo filogenética Bayesiana baseada no CITB do género Delomys: D. sublineatus, D.
altimontanos e D. dorsalis. Foi estimada a probabilidade posterior (preto) e distancia genética intraclado (azul)
e intercalado (preto-negrito). Chelemys macronyx e Notiomys edwardsii foram utilizados como grupo externo

para melhor enraizar a arvore filogenética.
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Figura 2. A) Rede de haplotipo (topo) descrevendo arranjo genético do género Delomys: D. sublineatus, D.
altimontanos e D. dorsalis. O tamanho dos circulos corresponde ao nimero de individuos para o haplétipo e as
cores representam as localidades: azul (RJ), laranja (SP), amarelo (MG), verde (ES), vermelho (CSUL) e rosa
(PNI). Os circulos pretos representam os vetores médios e 0 comprimento dos ramos é proporcional ao nimero
de passos mutacionais. B) Grafico Boxplot representando a separagdo das espécies e populagdes conforme a
altitude.

CONSIDERACOES FINAIS

Neste estudo pudemos verificar que houve diferenca significativa entre a amplitude altimétrica de
ocupacdo para estruturagdo interespecifica das trés espécies e intraespecifica em D. dorsalis. Essas
evidéncias estdo de acordo com os dados preliminares que mostram que as espécies sao bem
caracterizadas morfologicamente e citogeneticamente. Por se tratar de uma ampliag&o representativa
de amostra, principalmente para D. altimontanus, novos estudos devem ser realizados para se
entender melhor os processos de diversificagdo no grupo.

Palavras-chave: Diversidade haplotipica. Rede de haplétipo. Delomys altimontanus. Parque Nacional do
Caparao.
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