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Resumo

Nés temos descrito espécies hd muito tempo € nos perguntamos sobre quantas
delas existem na Terra. Espécies sdo linhagens evolutivas e a resposta a essa pergunta
talvez ndo esteja na estimativa de riqueza, mas em quanto da arvore evolutiva ja foi
descrita. Aqui nds estudamos como tem sido o acimulo de riqueza e diversidade
filogenética desde 1758 nos Tetrdpodas e como essas duas métricas se diferem. Também
testamos se havia vieses para descricoes de espécies em determinados clados, indicando
descricdo ndo aleatdria na filogenia. N6s encontramos que Anfibios e Squamata possuem
curvas ascendentes, Mamiferos estdo comecando a estabilizar e Aves estdo estabilizando
nos ultimos 60 anos. No entanto, apesar de riqueza e diversidade filogenética serem
correlacionadas, a segunda tende a estabilizar primeiro que riqueza, devido a relagcdo
convexa entre elas, parecida com as relagdes espécie-drea. Nos também encontramos que
o processo de amostragem (descricao) ao longo da filogenia tem sido aleatdrio. Assim,
mais esfor¢os sao necessdrios para melhorarmos nossa resolucao filogenética de Anfibio,
Squamata e Mamiferos. J4& Aves, uma vez que temos grande tamanho amostral
necessitamos focar agora nas suas lacunas Darwinianas e Wallaceanas, resolvendo as
incerteza sobre a relacdo de parentesco entre as espécies, quais sdo os modelos evolutivos
que explicam a evolugdo de suas caracteristicas e onde essas espécies ocorrem. Entender
espécies como linhagens permite-nos estabilizar o nimero de espécies mais cedo e
inclusive inferir quais espécies poderiam ter sido extintas antes de descritas e quais seriam
seus impactos em conservacdo, ecologia de comunidades e funcionamento de

ecossistemas.

Palavras-chave: Diversidade filogenética, riqueza, filogenia, conhecimento da
biodiversidade.



Abstract

We have been describing species for a long time and we have been asking about
how many of them are left on the Earth. Species are evolutionary lineages and the answer
to that question maybe is not in richness estimates, but in how much of the evolutionary
tree was already described. Here, we studied how richness and phylogenetic diversity
have been accumulated in Tetrapods and how those metrics differ from each other. We
also tested if there were biases for particular clades in species describing process, it would
mean non-random description along the phylogeny. We found Amphibia and Squamata
have ascendant curves for both metrics, Mammals are beginning its stabilization and
Birds are stabilizing for about 60 years. Nonetheless, phylogenetic diversity trends to
stabilize firstly than richness, due to the convex relationship between them. We also
founde that description has been at random about clades. Thus, more efforts are necessary
to improve our phylogenetic resolution of Amphibia, Squamata and Mammals. Once we
have an ample sample size in Birds and a random sample along phylogeny, we need to
resolve Darwinian and Wallacean shortfalls, taking into consideration the phylogenetic
relationship among species, the evolutionary model of their traits and where those species
occur. Understanding species as lineages permits us to stabilize early the number of
species and to infer which species could have been extinct before description, such as
what would be their impacts in conservation, community ecology and ecosystem

function.

Keywords: Phylogenetic diversity, richness, phylogeny, biodiversity knowledge
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1. INTRODUCAO

Em 1758, Carolus Linnaeus estabeleceu as bases para a ci€ncia taxondmica no
seu Systema Naturae, no qual ele definiu uma forma hierdrquica de classificacdo dos
organismos. No seu trabalho, ele definiu as espécies como as unidades mais basicas da
natureza (Linnaeus 1758; Queiroz 2005; Richards 2010). Nesta estrutura de classificagdo,
espécies sao incluidas em classes taxondmicas pelas suas diferengas, de acordo com suas
caracteristicas ou reprodu¢do (Richards 2010). Portanto, género € um conjunto de
espécies com certo grau de similaridades, familia € um conjunto de géneros similares,
assim por diante (de Queiroz 1997; Queiroz 2005). Atualmente tais grupos hierarquicos
tem sido determinados por monofiletismo (de Queiroz 1997; Mayden 1997; Queiroz
2005; Richards 2010). Entretanto, em contraste com outros niveis taxondmicos superiores
(género, familia, etc), os quais sdo entendidos como classes mais ou menos arbitrarias,
espécies tem sido interpretadas tanto como uma categoria taxondmica, quanto como uma
entidade biologica real (Mayden 1997; Richards 2010), que surge por especiagdo,

modifica-se, extingue-se, € interage com outras espécies € ambiente.

Essa dualidade inerente das espécies inevitavelmente pode trazer confusdes, nao
somente na forma como entendemos evolucdo e delimitamos espécies, mas também em
aplicagdes praticas como conservagdo, controle de pragas e saude publica (Cracraft
2000). Ela também resultou em visdes céticas sobre a “realidade” das espécies e alguns
autores até as tratam como somente nomes ou classes taxondmicas hierdrquicas (Mayden
1997; Cracraft 2000; Richards 2010). Outra fonte de complicacio vem da falta de
descontinuidade entre espécies, ou limites claros entre elas. Parte disso vem da falta de
compreensdo que espécies sdo entidades dindmicas no espaco e no tempo, € da nossas
tentativas de delimitar esses continuos de especiacdo como classes imutdveis com

propriedades essenciais e suficientes (Queiroz 2005; Richards 2010).

N6s temos portanto, um problema centendrio, chamado “O Problema das
Espécies” (Mayr 1957). Em suma, alguns autores discordam se espécies sdao entidades
reais ou classes arbitrérias, se hd somente um ou vdrios tipos dessas entidades, e qual € o
critério para estabelecer seus limites (Richards 2010). Como resultado dessa incerteza, ha
aproximadamente 22 conceitos de espécies criados, cada um considerando diferentes

critérios (ecoldgicos, filogenéticos, morfolégicos, genéticos, reprodutivos) para se ajustar



ao seu escopo particular. Entretanto, quanto mais melhoramos a tecnologia para
detectarmos espécies, mais o problema aumenta, assim como o nimero de conceitos
(Mayden 1997). Atualmente hd 1,9 milhdes de espécies reconhecidas no mundo (Roskov

et al. 2013) e esse ndmero aumenta em média 17.600 por ano (IIESE 2011).

Para resolver este problema, um pluralismo hierdrquico tem sido proposto
(Mayden 1997; Queiroz 2005; Richards 2010). Por um lado, nds teriamos um conceito
principal, baseado na teoria evolucionista, no qual as espécies sdo entendidas como
linhagens evolutivas ou linhagens metapolulacionais, que estdo se diferenciando de seus
ancestrais e iniciando uma nova histéria evolutiva com novos papeis evolutivos (Mayden,
1997; Queiroz, 2005). Por outro lado, nds teriamos abaixo desse conceito principal,
conceitos operacionais (biolégico, genético, filogenético, ecologico) que nos permitiriam
avaliar a diferenciacdo morfoldgica, genética e ligar a teoria aos dados do mundo real
(Mayden 1997). Desta forma, hd somente um conceito de espécies, que significa
linhagens. Essa visdo tem base tedrica na Teoria Evolucionista, estd implicita em todos
0s conceitos j4 propostos e captura bem a ideia de determinar espécies pela sua
genealogia, presente em Linnaeus e em outros pensadores anteriores a ele (Richards

2010).

Portanto, espécies sdo linhagens evolutivas e como consequéncia disso, hd
compartilhamento de caracteristicas entre elas devido a heranca por descendéncia.
(Felsenstein 1985; Harvey & Pagel 1991; Blomberg & Garland 2002). Assim, espécies
mais filogeneticamente proximas entre si tendem a ser mais semelhantes que as distantes.
A esse padrao chamamos sinal filogenético (Blomberg & Garland 2002) e nos permite
inclusive predizer caracteristicas das espécies baseadas nas suas relacdes filogenéticas
(Guénard et al. 2013). Portanto, através de medidas de distancia filogenética (Faith 1992),
nés podemos estimar a distincdo entre elas (Faith 1992; Nee & May 1997) e
consequentemente suas redundancias. Isso tem permitido planejamentos de conservagao
que maximizem a diversidade de historia evolutiva (Rodrigues & Gaston 2002; Mace et
al. 2003; Purvis et al. 2005; Isaac et al. 2007) e o estudo de padrdes e processos
estruturando determinadas comunidades ecoldgicas (Webb et al. 2002; Cavender-Bares
et al. 2009). Entretanto, o sinal filogenético é dependente das taxas e processos evolutivos,
mas sob a suposi¢do de um modelo evolutivo Browniano, as diferencgas entre as espécies
seriam linearmente dependentes dos seus tempos de divergéncia (Diniz-Filho 2001, 2004;

Revell et al. 2008).
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Pensando assim, num contexto de descricdio de espécies, a medida que
descrevemos uma nova espécie, nds preenchemos um ramo na drvore evolutiva. No
entanto, o quanto de informacao evolutiva nova € acrescentada, € dependente das espécies
jé descritas. Portanto, nesse processo de construcdo da drvore evolutiva, a quantidade de
informacao evolutiva acrescentada por uma espécies € o comprimento de ramos total
adicionado por ela e que ainda nao tenha sido descrito por outras espécies. A esse
acréscimo dependente das outras espécies nds chamamos complementariedade (Faith

2008).

A ciéncia tem se interessado por décadas sobre quantas espécies ha no mundo ou
quantas delas nés ainda desconhecemos (May 1988; Mora et al. 2011; Costello et al.
2012). Para isso nds temos usado varias metodologias, como extrapolar medidas a partir
de valores de um grupo taxondmico, modelos mecanisticos e predicdes baseadas em
padrdes nos niveis taxonOmicos superiores (Scheffers et al. 2012). Isso tem gerado
estimativas de centenas a milhdes de espécies ainda desconhecidas (Scheffers et al. 2012;
Caley et al. 2014). No entanto, todos esses estudos consideraram espécies como unidades

equivalentes, por estimar a riqueza esperada.

May (1988) convocou os cientistas para responder esta questao e afirmou que era
necessdrio que estas estimativas fossem baseadas na teoria sobre como as espécies
surgem. Portanto, de acordo com a Teoria Evolucionista, espécies devem ser consideradas
como linhagens (Diniz-Filho et al. 2013), e além de procurarmos quantas espécies hd na

Terra, nés também deveriamos perguntar quao completa estd nossa arvore evolutiva.

Sendo assim, a medida que a ciéncia tem descrito espécies por um longo periodo
de tempo (Costello et al. 2012), nds ja poderiamos ter descrito espécies suficientes para
reproduzir a principal estrutura de variacdo da arvore filogenética de alguns grupos.
Portanto, nossa informacdo filogenética estaria se estabilizando e nossa incerteza sobre
espécies desconhecidas ndo seria mais preocupante. Isso porque estas novas espécies
apresentariam pouca diferenciacdo em relacdo aos seus ancestrais e outras espécies ja
descritas e proximas filogeneticamente a elas ja teriam adicionado a sua informacgao

compartilhada na drvore.

A estabilizac@o poderia ser atingida de duas formas. A primeira seria de uma
forma aleatdria e espécies seriam amostradas aleatoriamente e independente de quanto de
informacao evolutiva ela acrescenta. Assim, quando uma grande quantidade de espécies

jé estivesse descrita, nés conheceriamos a principal estrutura da arvore filogenética, mas
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ndo conheceriamos todas as espécies. As espécies ausentes acrescentariam pouca
informacdo pois preencheriam somente as pontas das drvores. A segunda forma seria
devido a descri¢cao redundante da espécies. Nela espécies seriam descritas na tentativa de
maximizar o conhecimento filogenético, assim no inicio teriamos grande actimulo de
informacdo, acima do que seria esperado aleatoriamente. A medida que o conhecimento
acumulasse, a informacao se estabilizaria. No entanto como nesse cendrio as espécies sao
amostradas de forma a maximizar o PD, em um dado momento conheceriamos toda a
arvore e novas espécies trariam menos informagdo que o esperado pelo acaso, indicando

que elas poderiam ser inflacdes taxondmicas. (Isaac et al. 2004).

H4 um terceiro cendrio, no qual o acimulo de conhecimento nado estaria
estabilizando. Nesse cendrio as espécies seriam primeiramente descritas dentro de clados
e depois espécies mais distintas seriam acrescentadas a drvore. Isso poderia acontecer se
taxonomistas inicialmente se preocupassem em descrever somente espécies dentro do seu
grupo de interesse. No entanto, a partir de 1950 houve um grande aumento no esforgo
taxondmico (Joppa et al. 2011; Costello et al. 2012) e como consequéncia o acimulo de
informacdo filogenética passaria a ser acima que o esperado pelo acaso. Assim nesse
cendrio nos anos iniciais o acimulo seria menor que o acaso e apds 1950 seria acima do
acaso. Todos esses cendrios sO fazem sentido se as espécies forem descritas independente
de qual clado elas pertencem, pois se houver viés para determinados clados as curvas

estabilizadas ndo garantiriam uma amostragem completa da arvore filogenética.

Nesse estudo nés perguntamos se (1) o actimulo de informacdo filogenética tem
se estabilizado em Tetrapodas? (2) O acimulo de informagdo filogenética tem sido
redundante, minimo ou aleatdrio? (3) O padrdo de descri¢do tem sido enviesado para

determinados clados da filogenia?

2. MATERIAL E METODOS
2.1 FILOGENIAS E DATAS DE DESCRICAO

N6s utilizamos as hipdteses filogenéticas mais atuais e completas de Anfibios
(2871 espécies) (Pyron & Wiens 2011), Squamata (4161 espécies) (Pyron et al. 2013),
Mamiferos (5020 espécies) (Fritz et al. 2009) e Aves (9993 espécies) (Jetz et al. 2012).
Essas filogenias representam, respectivamente, 39-45%, 44-105%, 91-103% e 99-100%
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(AmphibiaWeb 2014, Roskov et al. 2013, Uetz & Hosek 2014, IUCN 2013) das espécies
presentes nas estimativas minimas e maximas desses grupos. Como Jetz et al. (2012)
produziram 10000 hipéteses filogenéticas de aves, nds escolhemos uma destas

aleatoriamente para ser usada nesse estudo.

O ano de descric¢do das espécies foi compilado do banco de dados da IUCN (2013)
desde 1758 até 2009 para todos os grupos, exceto Mamiferos cujo dltimo ano compilado
foi 2002. Essas datas sdo determinadas pelas espécies presentes na filogenia. Algumas
das espécies presentes na filogenia ndo estavam presentes nesse banco de dados, assim
nds as excluimos por considerarmos que eram uma porcentagem muito pequena daquelas
presentes nas filogenias. Portanto restaram-nos 2370 espécies de Anfibios, 3737
Squamatas, 4700 Mamiferos e 9819 aves. Essas espécies corresponderam

respectivamente a 32-37%, 39-94%, 85-96% e 97-98% das espécies desses grupos.

2.2 ACUMULO DE INFORMACAO FILOGENETICA

N6s usamos o comprimento dos ramos como uma medida operacional de
informag@o ou historia evolutiva (Faith 1992; Nee & May 1997). Em filogenias
moleculares, como as de Anfibios e Squamata, isso representa a quantidade de mudancas
nos nucleotideos, mudancgas evolutivas de uma espécie (Hartmann & Steel 2007). Em
filogenias datadas, os ramos representam unidades de tempo (Hartmann & Steel 2007),
mas se considerarmos que mudancgas evolutivas sdo constantes e homogéneas ao longo
da filogenia, elas sdo linearmente dependentes do tempo. Portanto, quanto mais
informacao filogenética uma espécies representa, maior serd seu comprimento de ramo

(Faith 1992).

Para capturar o padrdo de acimulo filogenético ao longo dos anos, nds calculamos
a Diversidade Filogenética (PD) (Faith 1992) da arvore em cada ano. Para isso, no
primeiro ano de descri¢do, nds podamos a drvore e deixamos somente as espécies
descritas naquele ano. Assim sucessivamente, em cada ano, nds acrescentivamos novas
espécies a medida que elas iam sendo descritas e calculavamos o PD total daquele ano

(Figura 1).

Para buscarmos diferencas entre o acimulo de informacao filogenética e riqueza,
noés calculamos a porcentagem de informacgao (PD ou riqueza) total presente em cada ano.

Depois nés subtraimos essa porcentagem de informac@o de um ano pela do ano anterior.

11



Isso permitiu-nos estimar as diferencas na taxas de acimulo dessas duas medidas de

diversidade. Usamos porcentagem para permitir comparagdo entre elas.

Filogenias e Datas de
Descricao

Aleatoriacao das
datas de descricao

'

Acumulo de PD Acumulo de PD
observado aleatorio

Probabilidade de PD
observado (t) dado o PD (t)
aleatério

|

Aplicacao da Taxa de Falsas
Descobertas para correcao
de multiplos testes

Figura 1: Fluxograma do teste de aleatoriedade para o acimulo de PD por ano.

2.3 CENARIOS DE DESCRICAO

PD € uma métrica correlacionada com riqueza (Tucker & Cadotte 2013). Assim

para testarmos em qual cendrio o acimulo de PD se encaixa, nés usamos teste de
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aleatorizacdo. Desta forma, nds pudemos testar para cada ano se o ganho de PD ¢€ igual,
maior, ou menor que que o esperado dado uma certa riqueza. Para isso foram criadas 999
curvas de acumulagdo filogenética, nessas curvas nés mantivemos o nimero de espécies
em cada ano como o observado, mas as espécies eram descritas aleatoriamente. A medida
que uma espécie era descrita, ela era retirada do nosso pool de amostragem. NOs
calculdvamos o PD de cada ano nessas curvas aleatdrias. Depois, nds calculamos a
probabilidade do PD observado ser encontrado nessas curvas nulas. Isso foi feito por
dividirmos o nimero de PD maiores ou menores que o observado por 1000. Como o teste
de hipédtese € feito para cada data de descricdo, o erro tipo 1 total € inflado. Para
corrigirmos o nivel de significancia, n6és usamos a Taxa de Falsas Descobertas (Benjamini
& Yosef 1995). O novo nivel de significancia € calculado por ordenar crescentemente os
p encontrados nos multiplos testes. Em seguida, de forma decrescente, aquele rank que
satisfaz primeiro a equagdo: p<=ka/m € escolhido como o nivel correto de significancia.
Onde p € a probabilidade naquele rank, k é o rank, a é o nivel de significancia inicial
(0.05) e m € o ndmero de testes. Este procedimento € menos conservativo que o teste de

Bonferroni (Garcia 2004).

2.4 VIESES DE DESCRICAO NOS CLADOS

Nés criamos correlogramas de Moran (Moran 1950; Gittleman & Kot 1990) dos
anos de descri¢do das espécies, para testarmos se o ano de descri¢do das espécies era
dependente da sua relagdo de parentesco. Isso significa testarmos sinal filogenético nos
anos de descri¢do. Para determinarmos quantas classes de distancia deveria haver nos
correlogramas, nés usamos a regra de Sturges (Sturges 1926): C = 1 + 3.322log10(m),
onde m € o nimero de espécies (Sturges 1926). A regra determinou 19 classes para
Anfibios, 24 para Mamiferos e Squamata e 26 para Aves. Para verificar a sensibilidade
dos correlogramas ao nimero e tipo de classes (equidistante ou numero igual de
amostras), nos criamos trés correlogramas com 19, 26 e 30 classes para cada grupo e para
cada tipo de classe. Como os valores de I de Moran ndo variam entre -1 e 1, nés dividimos
seus valores pelo maximo (I max) esperado para aquela classe. Todas as andlises foram

realizadas no PAM (Rangel et al. 2013) e no software R (R Core Team 2013).

3. RESULTADOS



3.1 ACUMULO DE INFORMACAO FILOGENETICA

N6s encontramos padrdes diferentes para cada grupo. Anfibios e Squamata
apresentaram curvas ascendentes, Mamiferos apresentaram um inicio de estabilizacdo e

Aves estdo se estabilizando nos tltimos 60 anos (Figura 1).

Anfibios tiveram dois grandes picos de descricdo de espécies. O primeiro entre
1838 e 1882, com média de 11 espécies ao ano e o segundo atualmente com 17 espécies
ao ano (Figura 2). No entanto, apesar destes serem os periodos de maiores taxas de
descricdo de espécies, as maiores taxas de acimulo de PD foram aproximadamente entre
1850 e 1880. Squamata apresentaram padrdes semelhantes aos de Anfibios, com picos
entre 1820 e 1889. Nesse periodo a taxa média de descric¢do foi de 23 espécies ao ano. Ao
contrério de Anfibios, esse periodo também correspondeu aos maiores ganhos de PD. No
entanto, essas taxas diminuiram até 1950, quando voltaram a aumentar, mas mantiveram-
se inferiores ao século 19, com 17 espécies ao ano (Figura 2). Mamiferos tiveram dois
picos de descri¢do de espécies e esses também correspondem aos periodos de maiores
ganhos de PD. O primeiro entre 1822 e 1848, com uma média de 30 espécies por ano. O
segundo entre 1887 e 1916 com uma média de 47 espécies ao ano. No entanto, desde
1950 essa taxa tem diminuido para 10 espécies ao ano. Aves tiveram os maiores picos de
descricdo de espécies, sendo que em 1758 12% do PD total havia sido descrito. Isso
corresponde hd uma descri¢do de 435 espécies. No pico de descri¢do entre 1817 e 1850,
a média de espécies descritas foi de 100, o que representava uma taxa de 0,009% de PD
ao ano. Porém, o periodo de maior descri¢dao de PD foi antes de 1800. Ap6s o declinio na
descricdo de espécies, o nimero médio desde 1950 tem sido de 4 espécies ao ano o que

representa 0,0002% de PD ao ano.

3.2 CENARIOS DE DESCRICAO

N6s conseguimos, através do modelo nulo, identificar os anos nos quais o
acumulo de PD se diferenciou da expectativa nula (Figura 1). Anfibios tiveram acimulos
de PD acima do acaso em sete anos, de 1937 a 1941 e 1977. Em Squamata esse periodo
de descricdo foi mais longo, iniciando em 1926 a 1947, 1952-1954 e 1959-1984.
Mamiferos apresentaram todo seu periodo de descricio de um forma aleatéria, ja& Aves
tiveram o periodo mais longo de ganho de PD acima do acaso, de 1824 a 1942, depois

em 1952-1976 e 1994-1996. Em todos os grupos, a descri¢do de histéria evolutiva no
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século 21 foi aleatdria, e nenhum grupo teve um periodo de descricao abaixo do esperado

pelo acaso.
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Figura 2: Curvas de acimulo de conhecimento ao longo do tempo. (A) € Anfibios,
(B) Squamata, (C) Mamiferos e (D) Aves. A curva tracejada € do actimulo de
espécies e a continua € de acimulo de PD. Regides em azul sdo valores de PD
maiores que o acaso. Em preto igual ao acaso. Nenhum valor foi abaixo do acaso.

3.3 VIESES DE DESCRICAO NOS CLADOS

O ndmero ou tipo de classes nao influenciaram nossos resultados, assim optamos
por usar 26 classes de distancias equidistantes. Anfibios tiveram I de Moran positivo em

trés classes de distancia, mas os valores foram baixos, inferiores a 0,23 (Figura 3).
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Somente uma classe intermedidria apresentou correlagdo, sendo essa negativa e com
baixo tamanho de efeito (-0,12). Squamata tiveram sete classes iniciais com correlagdes
positivas, no entanto todas inferiores a 0,23 (Figura 3). Uma classe intermedidria € uma
terminal apresentaram baixas correlacdes negativas, inferiores a -0,13. Mamiferos
apresentaram correlacdes positivas em 8 classes de distancias, mas novamente seus
valores foram baixos entre 0,1-0,2 (Figura 3). Em 5 classes intermedidrias apresentaram
valores positivos e negativos, no entanto todos inferiores ou iguais a 0,16. Aves tiveram
3 classes iniciais com correlagdo positiva (Figura 3). Nas classes intermedidrias somente

uma apresentou correlacao, sendo positiva e de 0,11.
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Figura 3: Diferencas nas taxas de acimulo de PD e riqueza ao longo dos anos. (A) é
Anfibios, (B) Squamata, (C) Mamiferos e (D) Aves. A linha vermelha indica 0. As taxas
sdo expressas em porcentagem de mudancga para que possam ser comparaveis.

4. DISCUSSAO

Apesar de estarmos passando pelo periodo de aumento no esforco de descrig¢do de
espécies, ou seja, estamos tendo um aumento ascendente no nimero de taxonomistas
(Joppa et al. 2011; Costello et al. 2012), como nds encontramos, isso ndo reflete
igualmente no nimero de espécies descritas por grupo. Assim, Anfibios estdo passando

pelo seu maior periodo de descricdo, Squamata estdo no segundo maior periodo de



descricdo, ja Mamiferos e Aves apresentam diminui¢ao em suas taxas. Portanto, saturagao

de conhecimento parece seguir grupos carismdticos (Bonnet et al. 2002).
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Figura 4: Correlogramas de Moran dos anos de descricdo. (A) Anfibios, (B)
Squamata, (C) Mamiferos e (D) Aves.

Outros estudos tem mostrado tendéncias semelhantes, entre 1992 e 2003, 85,7 %
dos Anfibios descobertos foram novas espécies, ausentes em museus e colecdes, que
foram encontradas devido a amostragens em novas areas de regides megadiversas (Kohler
et al. 2005). Ao contrario, 37 % dos novos Mamiferos entre as duas ultimas revisdes, em
1982 e 1993, foram novos morfotipos (Medellin & Soberén 1999) e em Aves essas novas
espécies representaram 25% das descritas entre 1950 e 2009 (Sangster 2014). Isso mostra-

nos que grupos menos conhecidos estdao sendo encontrados no campo, enquanto os bem



conhecidos surgem de revisdes taxondmicas de espécies ja conhecidas. Além disso, na
ultima década a ciéncia tem descrito 1194 Anfibios, 999 Squamatas, 359 Mamiferos e 73
aves (IISE 2011), tudo isso corrobora a acumulacio ascendente nos primeiros grupos e a

saturacdo em Mamiferos e Aves.

No entanto, como esses padroes de descricao de espécies representam a descri¢ao
de linhagens evolutivas? As curvas de acumulacdo de PD seguiram as acumulacdes de
riqueza, pois estas métricas sdo correlacionadas (Safi et al. 2011; Tucker & Cadotte
2013). No entanto, as taxas de actimulo de PD tenderam a diminuir para todos os grupos,
a medida que riqueza aumentavam, mesmo sob amostragem aleatdria de espécies. Isso
pode ser explicado devido a relacdo convexa entre PD e riqueza, a qual se assemelha a
uma relagio Espécies-Area (Faith 2008; Morlon et al. 2011) e mesmo em processos de
amostragem de diversidade em comunidades, PD tende a se estabilizar que riqueza
(Cardoso et al. 2014). Ja o momento de troca de acimulo de conhecimento encontrado
por nds, quando as taxas de riqueza passam a serem maiores que as de PD, possam
representar a descricdo completa do suporte principal da arvore filogenética. Assim a
partir daquele ponto pode representar a descri¢ao de ramos internos menos basais. Devido
aos periodos de ganho de PD acima do esperado devido a riqueza, Aves e Squamata
tendem a estabilizar suas curvas ainda mais rdpido que esperariamos devido a descri¢do

aleatoria.

Nossos resultados também indicam que ndo hé sinal filogenético nos anos de
descricdo das espécies, pois apesar de haver correlagdo em algumas classes, seus sinais
foram fracos, portanto tanto espécies proximas quanto distantes na filogenia podem ser
descritas num dados ano. Extensdo geografica tem sido proposta com o principal fator
determinando o ano de descri¢cdo de espécies (Gaston & Blackburn 1994; Collen et al.
2004; Blackburn & Gaston 2013). Como geralmente ha auséncia ou fraco sinal
filogenético em extensdo geografica (Diniz-Filho & Torres 2002; Webb & Gaston 2003),
apesar de haver um viés para descri¢do de espécies maiores e com distribuicdo geografica
maiores, esse viés ndo € reproduzido na probabilidade de um clado ser descrito. Massa
corporal também tem sido reconhecido como uma importante fator na sele¢do de espécies
descritas (Gaston & Blackburn 1994; Collen et al. 2004; Blackburn & Gaston 2013), no
entanto esse pode nao ser um fator influenciando na escolha de quais espécies estarao nas
filogenias, uma vez que o fator determinante dessas pode ser a disponibilidade de material

genético (Pearse & Purvis 2013; Diniz-Filho et al. 2013).



A medida que filogenias tornam-se mais usadas em ecologia e biologia evolutiva,
estimativas de tempo de divergéncia, reconstru¢do de estado ancestral, taxas de
diversificacdo, topologia e comprimento dos ramos podem ser mal inferidos devido a
baixo tamanho amostral de espécies relativo a toda arvore real (Heath et al. 2008b, 2008a)
e a desvios de uma amostragem aleatdria dessas espécies ao longo da filogenia (Ricklefs
2007; Cusimano & Renner 2010; FitzJohn et al. 2010; Cusimano et al. 2012). Portanto, o
processo de descricdo aleatério em nosso estudo permite que clados sejam amostrados
proporcionalmente a sua quantidade de espécies e essa fonte de viés estd ausente nessas
filogenias. Entretanto, em Anfibios e Squamata somente 40 % das espécies descritas estao
presentes na filogenia, assim nossas conclusdes podem ser confundidas. No entanto
outros estudos tem mostrado tendéncias semelhantes (Mora et al. 2011; Joppa et al. 2011).
Mamiferos tiveram uma alta representatividade na filogenia das espécies descritas, mas
suas curvas de PD ainda ndo estabilizaram, assim espécies importantes ainda necessitam
ser descritas para esse grupo, e isso tem sido feito, como por exemplo as recentes espécies
Bassaricyon neblina (Helgen et al. 2013) e o Inia araguaiaensis (Hrbek et al. 2014).
Entretanto sua filogenia possui muitas politomias, as quais podem aumentar a inclina¢ao

na relacdo Espécies-PD, o que atrasaria a sua estabilizacdo de PD.

Assim, mais esfor¢os sdo necessdrios para ajustar a quantidade de espécies
descritas com as presentes nas filogenias. Existem na literatura variadas formas de
resolver esse problema, seja através de super-arvores (Bininda-Emonds 2004), ou criagdo
de politomias (FitzJohn 2012). Mais recentemente tem havido a inclusdo de espécies
baseadas em informacdes taxonOmicas, € a incerteza dessas drvores sdo estimadas por
inferéncias bayesianas ou Monte Carlo (Martins et al. 2013; Thomas et al. 2013). No
entanto, mesmo a adi¢do dessas espécies pode trazer vieses de amostragem nao aleatoria,
uma vez que as espécies descritas e que devem ser acrescentadas a filogenia podem ser
enviesadas para determinados clados. Portanto, nés poderiamos priorizar espécies que
tragam maiores ganhos de PD, mas que ndo enviesem os clados, garantindo a auséncia de
sinal filogenética nos anos de descri¢do. Da mesma forma como tem sido proposto para
priorizacdo de espécies para sequenciamento gendmico (Pardi & Goldman 2005), isso
poderia ser feito com algoritmos como aqueles que tentam resolver o problema da Arca
de Noé (Hartmann & Steel 2006; Pardi & Goldman 2007), os quais maximizam PD,
considerando o custo de determinada espécies, mas no nosso caso mantendo a presenca

de sinal filogenético como um custo. Isso pode ser feito com espécies que possuem



sequencias genéticas  ja  disponiveis, por  exemplo no GenBank
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank). Assim dado as diferencas nos pares de bases
entre essas espécies, nds poderiamos estimar as suas distancias genéticas por meio alguma
métrica de distincia presentes na literatura (Felsenstein 2004). Portanto o ganho de PD
adquirido pela inclusdo dela na drvore pode ser grosseiramente estimado por essa medida
de distancia. No entanto se espécies ndo possuem dado genético disponivel, o acimulo
de PD poderia ser medido como distancia entre nodos da filogenia (Faith 1992). Se a
espécies adicionada ndo introduzisse correlagdo filogenética das datas de descricdo, ela

seria mantida, caso contrario ela seria eliminada.

Aves vem diminuindo sua descricdo de espécies por um século e meio, seu
acimulo de PD tem sido acima do acaso por quase todo seu tempo de descri¢do e esta
proximo de uma assintota por aproximadamente 60 anos. Esse € o grupo com menos
espécies Deficientes de Dados na IUCN (2013) e com maior informacao de distribui¢do
geografica no GBIF (2012). Assim nds concluimos que a lacuna Linneana (Brown &
Lomolino 1998) pode ndo ser mais um problema para estudos ecoldgicos e evolutivos
com esse grupo. Apesar disso, descricdo de espécies ainda € importante, para resolver
incertezas numa escala taxondmica fina. Novas espécies, principalmente nas ultimas
décadas ndo tem apresentado um padrio agrupado e assim tanto espécies distintas quanto
semelhantes podem ser descritas. Isso nos permite refutar a hipétese de Inflacdo
taxondmica (Isaac et al. 2004) anteriormente proposta para esse grupo € corroborar a
hipétese de progresso taxondmico (Sangster 2009, 2014), assim como para 0s outros
grupos estudados aqui. NOs agora precisamos resolver outros tipos de lacunas, a
Wallaceana e Darwiniana (Diniz-Filho et al. 2013), melhorando o nosso conhecimento
de distribui¢ao das espécies e as nossas inferéncias sobre a atual hipotese filogenética e
modelos evolutivos para esse grupo. Isso € possivel, pois tamanho amostral e amostragem

aleatdria dessas espécies ja tem sido garantidos.

5. CONCLUSAO

Uma das questdes mais intrigantes da ci€éncia € quantas espécies hd no mundo, e
a principal justificativa para a respondermos € a atual crise de perda de biodiversidade.
Assim, espécies importantes poderiam ser perdidas mesmo antes de que as conhegamos.

Costello et al. 2013 afirmaram que ndés podemos nomear todas as espécies em
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aproximadamente 100 anos, dada as taxas atuais de descricao. Entretanto, se o processo
de descri¢do continuar aumentando a histéria evolutiva acima ou como esperado ao acaso
e ndo haja vieses de clados nessas descri¢cdes, nds conseguiremos estabilizar a informacgao
filogenética antes da riqueza. Consequentemente se as espécies desconhecidas forem
perdidas, elas significardo perda de parcelas redundantes de histéria evolutiva.
Garantindo tamanho amostral e aleatoriedade na descri¢do, permite-nos estimar melhores
arvores filogenéticas, processos evolutivos e inclusive predizer como seriam essas

possiveis perdas.
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