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1 INTRODUCAO

1.1 Biologia de Boa constrictor Linnaeus, 1758

As serpentes do género monotipico Boa pertencem a familia Boidae
juntamente com outros quatro géneros: Chilabothrus, Corallus, Epicrates e Eunectes
(Reynolds et al., 2013).

A espécie Boa constrictor estd amplamente distribuida por toda a
regido Neotropical, desde o México até a Argentina, ocupando também varias ilhas,
tanto continentais (ex.: Ilha de Marajd, Trindade e Tobago), como oceéanicas (ex.:
llha Saboga, Santa Lucia e Dominica) (Figura 1). Ndo possuem restricdo de habitat,
ocupando dominios morfoclimaticos diversos, como florestas tropicais, campos
abertos, regifes pantanosas e semiaridas; distribuindo-se ao longo de um intervalo
de 66 graus de latitude, com registro maximo de altitude de 1.500 metros
(Henderson et al., 1995; Boback, 2005; Henderson e Powel, 2007).

S&o animais constritores dotados de forte musculatura, apresentando
médio a grande porte, geralmente com dois a trés metros de comprimento, podendo
atingir até mais de quatro metros (Pizzatto, 2006; Reed e Rodda, 2009), embora
sejam relatadando casos de nanismo nos individuos de ilhas (Green, 2011; Wright,
2012). Generalistas, podem alimentar-se de aves (Boback, 2005; Begotti e Filho,
2012; Rocha-Santos et al., 2014), anfibios (Pizzatto et al., 2009), mamiferos (Ferrari
et al., 2004; Cisneros-Heredia et al., 2005; Sorrell et al., 2011, Teixeira et al., 2016) e
répteis (Quick et al., 2005);

Estas serpentes reproduzem-se por viviparidade (Wagner, 2006) e de
maneira geral, as fémeas sdo maiores que os machos, mas estes possuem cauda
mais longa (Chiaraviglio et al., 2003; Boback, 2006; Wright, 2012).

1.2 Histérico Taxondmico

Entre os boideos, apenas Boa é considerado monotipico, composto
apenas da espécie Boa constrictor Linnaeus, 1758 (McDiarmid et al., 1999; Vences
e Glow, 2003; Burbrink, 2005; Lanza e Nistri, 2005; Henderson e Powell, 2007;
Pyron et al., 2013, 2014).

Boa constrictor apresenta consideravel variacdo nos padrbes de

coloragédo (Henderson e Hedges, 1995), os quais tém sido historicamente utilizados
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no reconhecimento de varias subespécies. O fendmeno de policromatismo, somado
a grande sobreposicdo em dados meristicos e morfométricos tornam o
reconhecimento dessas subespécies problematico. A Tabela 1, retirada e traduzida
de Bonny (2007), mostra o histérico taxondmico do género, com varias descri¢oes,
redescri¢gdes e sinonimizagoes.

Os caracteres morfométricos mais frequentemente utilizados para
descricdo das subespécies em Boa constrictor sdo obtidos a partir da contagem do
namero de escamas dorsais, ventrais, subcaudais, oculares, supralabiais,
infralabiais e relativos ao nimero e tamanho das manchas dorsais (Daudin, 1803;
Cope, 1877; Forcart, 1951; Cochran, 1946; Lazell, 1964).

Dado que cada autor utilizou diferentes critérios para o reconhecimento
dos diferentes taxons, as subespécies previamente propostas apresentam diversos
graus de aceitacdo pela comunidade cientifica (Peters, 1970; Langhammer, 1985;
Price e Russo, 1991; McDiarmid et al., 1999; Wallach et al., 2014), de modo que
alguns autores ndo reconhecem o0s taxons propostos na categoria subespecifica
(Card et al, 2016; Wilson e Meyer, 1985), enquanto Price e Russo (1991) nao
consideram o género monotipico, argumentando que ao menos as subespécies
insulares representam espécies distintas.

Kluge (1991) realizou uma analise cladistica (com base em maxima
parcimbnia) baseada em 79 caracteres morfoldgicos, na qual recuperou as espécies
dos géneros de boineos presentes em Madagascar (Sanzinia madagascariensis,
Acrantophis madagascariensis e A. dumerili) como grupo irméo de Boa constrictor,
sugerindo que tais géneros deveriam ser alocados em Boa. O clado formado por
Boa, Sanzinia e Acrantophis seria, entdo, aparentado a Corallus, Epicrates e
Eunectes (Boinae do novo mundo).

Mais de uma década depois, no estudo monografico mais completo
disponivel para o género, desenvolvido por Bonny (2007), foram reconhecidas 10
subespécies de B. constrictor. Seis subespécies estdo agregadas sob a
denominacédo de grupo Imperator: Boa constrictor imperator Daudin, 1803; Boa
constrictor sigma Smith, 1943; Boa constrictor sabogae Barbour, 1906; Boa
constrictor longicauda Price & Russo, 1991; Boa constrictor eques Eydoux &
Souleyet, 1841 e Boa constrictor ortonii Cope, 1878. Um segundo grupo,
denominado Constrictor, redne as subespécies Boa constrictor constrictor Linnaeus,

1758; Boa constrictor amarali Stull, 1932 e Boa constrictor melanogaster
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Langhammer, 1983. Além destas, o autor reconhece a subespécie Boa constrictor
occidentalis Philippi, 1873 e considera Boa nebulosa e Boa orophias como espécies
plenas. Contudo, este estudo ndo apresenta uma metodologia clara e mesmo
replicavel, fazendo com que os resultados obtidos pelo autor e sua proposta
taxondmica sejam contestados pelos autores subsequentes (e.g., Wallach et al.,
2014).

Santoyo-Brito (2007) estudou a morfologia externa de 91 exemplares
de trés subespécies descritas para o territério mexicano: B. c. imperator Daudin,
1803; B. c. mexicana Jan, 1863; e B. c. sigma Smith,1943; baseado apenas em
amostras mexicanas. O autor realizou a recontagem de dois caracteres morfol6gicos
(nimero das escamas ventrais e dorsais no meio do corpo), que foram utilizados
para descrever estas subespécies em trabalhos anteriores. Além disso, foram
realizadas contagem de mais nove caracteres meristicos e das manchas
posterolaterais presentes na cabeca, manchas presentes no dorso e lateral do
corpo, presenca ou auséncias de manchas no focinho e regido dorsal do olho. O
autor agrupou estes exemplares em seis diferentes zonas (com base nos locais de
procedéncia): Norte, Golfo, peninsula de Yucatan, Pacifico, Ilhas Maria e Central,
porém verificou que os caracteres morfologicos analisados foram similares em todos
0s exemplares e ndo permitiram segregar as referidas populacdes com base em
combinac¢des Unicas de caracteres, concluindo ndo haver diferencas significativas
entre as subespécies B. c. sigma, B. c. mexicana e B. c. imperator.

Uetz (2016), por compilacdo dos dados da literatura, reconheceu duas
espécies : Boa imperator e Boa constrictor, esta Gltima com seis subespécies: Boa c.
amarali Stull, 1932; Boa c. constrictor Linnaeus, 1758; Boa c. nebulosa Lazzel, 1964,
Boa c. occidentalis Philippi, 1873; Boa c. orophias Linnaeus, 1758 e Boa c. ortonii
Cope, 1877.

Uma vez que nenhum estudo de revisdo taxonOmica (com ampla
amostragem e cuja metodologia possa ser replicavel) foi realizado até o momento
em Boa, este trabalho adotou a abordagem mais tradicional e considerou o género
como monotipico, considerando as seguintes subespécies: B. c. amarali Stull, 1932;
B. c. constrictor Linnaeus, 1758; B. c. eques Eydoux e Souleyet, 1842; B. c.
imperator Daudin, 1803; B. c. longicauda Price e Russo, 1991; B. c. melanogaster
Langhammer, 1983; B. c. nebulosa Lazell, 1964; B. c. occidentalis Philippi, 1873; B.
c. orophias Linnaeus, 1758; B. c. ortonii Cope, 1878; B. c. sabogae Barbour, 1906 e



13

B. c. sigma Smith, 1943. No Brasil, at¢é o0 momento, foram descritas as subespécies
B. c. constrictor com ocorréncia na Floresta Amazoénia, Cerrado, Caatinga e Mata
Atlantica, e B. c. amarali no Cerrado (Peters et al., 1986; Henderson e Powell, 2007;
Costa e Bérnils, 2015).

1.3 Sisteméatica molecular do género Boa

A visdo conceitual do que se considera uma espécie mudou ao longo
do tempo, bem como as metodologias empregadas para reconhecer 0os grupos
taxondmicos. A emergéncia das técnicas moleculares, permitiu a publicacdo de uma
série de trabalhos empregando metodologias embasadas em dados de sequéncias
de DNA, com o objetivo de revisitar as propostas taxonémicas e esta abordagem
também tem ocorrido no género Boa.

Heise et al. (1995) realizaram o primeiro estudo utilizando marcadores
moleculares para Boa constrictor. Os autores investigaram as relacdes dentro da
ordem Squamata, composta pelas serpentes fossoriais (Scolecophidia), boideos
(Henophidia) e demais serpentes (Caenophidia), tuataras e lagartos, usando
sequéncias dos genes mitocondriais para as subunidades 16S e 12S de RNA
ribossomal. Henophidia (e Boidea) néo foi recuperado como um grupo monofilético,
pois Boa foi recuperado fora deste agrupamento, como 0 grupo irméo de
Caenophidia.

Posteriormente, varios autores realizaram analises utilizando
marcadores moleculares, a fim de testar a hipotese proposta por Kluge (1991) de
que Sanzinia e Acrantophis pertenciam ao género Boa. Vences et al. (2001)
desenvolveram analises empregando sequéncias de genes para as subunidades
16S e 12S do RNA ribossomal; Burbrink (2005) utilizou dados morfolégicos
associados a sequéncias do gene para o city b e Noonan e Chippindale (2006a)
fizeram uso de cinco genes nucleares: c-mos (gene para o fator de maturacao do
oocito), NFT3 (neurotrofina 3), BNDF (fator precursor neurotréfico derivado do
cérebro), RAG1 (gene ativador da recombinacéo 1) e ODC (ornitina descarboxilase).
Esses estudos refutaram a hipotese de Kluge (1991) de que os representantes de
Madagascar pertencessem ao género Boa e recuperaram Boa como grupo irmao

dos demais géneros de boineos do novo mundo (Corallus, Epicrates e Eunectes).
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Lynch e Wagner (2010), Pyron et al. (2013, 2014) e Reynolds et al.
(2013) realizaram analises empregando um numero maior de marcadores
moleculares e de representantes dos boideos, as quais também refutaram a
hip6tese proposta por Kluge (1991) e corroboraram a hipétese de Vences et al.
(2001), Burbrink (2005) e Noonan e Chippindale (2006), na qual Boa € grupo irmao
dos demais géneros de boineos Neotropicais.

1.4 Relacdes internas em Boa constrictor

O status monotipico de Boa manteve-se estavel ao longo do século XX
e inicio do século XXI, mesmo com a inclusdo de dados moleculares e outros
terminais para os boideos. Entretanto, este panorama foi modificado quando as
relacdes internas comecaram a ser investigadas.

Para as intrarelagcdes em Boa, o primeiro estudo publicado foi realizado
por Hynkova et al. (2009), no qual foram utilizadas sequéncias do gene mitocondrial
citocromo b (1114 pares de bases - pb) de 115 amostras de populacbes de Boa
constrictor, compreendendo seis subespécies: B. c. constrictor, B. c. imperator, B. c.
longicauda, B. c. sabogae, B. c. amarali e B. c. occidentalis, inclusive alguns
exemplares que, hipoteticamente, seriam “hibridos” resultantes do cruzamento de
diferentes subespécies (B. c. constrictor X B. c. imperator). As analises recuperaram
dois clados distintos (em 67 haplétipos): um na América Central e outro na América
do Sul (Figura 1), com uma divergéncia genética estimada de 5 a 7% entre os dois
grupos. De acordo com as analises, também haveria trocas genéticas em areas
limitrofes onde representantes dos dois clados teriam contato entre as populacées
mais ao norte da América do Sul, no Peru (subespécies B. c. longicauda e B. c.
ortonii), Equador (subespécie B. c. melanogaster), Colémbia e Venezuela.

Hynkova et al. (2009) sugeriram que B. c. imperator fosse elevada a
categoria de espécie plena, mas ndo formalizaram essa mudanca. Os autores
reuniram sob a denominagao de B. c. imperator (sensu lato) todas as populagdes do
clado da América Central, incluindo B. c. longicauda e B. c. sabogae. Também
destacaram B. c. occidentalis como o haplotipo mais distinto dentro do clado da
América do Sul, sendo grupo irmdo das outras subespécies neste clado, mas

enfatizaram que esta ainda deve ser considerada como subespécie. E, ainda de
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acordo com os autores nao houve suporte molecular para distinguir as amostras de
B. c. amarali dentro do clado Sul-Americano.

Reynolds et al. (2013) realizaram um amplo estudo utilizando serpentes
das familias Boidae e Pythonidae, compilando um conjunto de dados que abrangeu
127 taxons e 11 locus, totalizando até 7561 pb por tAxon. Os autores recuperaram B.
c. occidentalis como grupo irmé&o de B. c. amarali + B. c. constrictor, e B. c. imperator
irmao de Boa imperator sabogae (assim referida no trabalho). Os autores afirmaram
encontrar elevados suportes (85 em bootstrap e 89 inferéncia Baeysiana) para o
reconhecimento de B. imperator, como proposto por Hynkova et al. (2009), e
recomendaram a elevacdo de B. imperator para a categoria especifica, embora
tenham admitido a necessidade de um estudo filogenético mais amplo em toda a
distribuicdo de B. constrictor sensu lato.

Suarez-Atilano et al. (2014) empregaram sequéncias de citocromo b
(1063 pb), do intron nuclear da ornitina descarboxilase (610 pb) e 10 I6cus de
microssatélites (desenhados pelos proprios autores) para inferir a estrutura
filogeogréfica, tempos de divergéncia e demografia histérica de 149 individuos de B.
c. imperator da América Central e México. As andlises recuperaram a dicotomia
entre as amostras da América Central/México (Norte) e da América do Sul (Sul) e B.
c. occidentalis como grupo irmao das demais subespécies do clado Sul,
corroborando os resultados de Hynkova et al. (2009).

Adicionalmente, Suéarez-Atilano et al. (2014) encontraram a presenca
de duas linhagens reciprocamente monofiléticas em B. c. imperator, associadas as
principais barreiras geogréaficas encontradas na América Central e México, as quais
denominaram, respectivamente, de PAC (Mexican Pacific Coast) e GYCA (Gulf of
Mexico—Yucatan Peninsula—Central America), além de cinco agrupamentos
genéticos diferenciados geograficamente (Figura 2). Segundo os autores, estas duas
linhagens de B. c. imperator possuem 4% de divergéncia genética entre si e estao
de acordo com os critérios genéticos estabelecidos por Moritz (1994) para o
reconhecimento de unidades evolutivamente significativas (ESUs) e que, por isso,
consideram PAC e GYCA como ESUs. Os autores ressaltam ainda que, embora B.
c. imperator seja reconhecida tradicionalmente em todo o México e América Central
como uma subespécie, os resultados obtidos (duas grandes linhagens, uma regiédo

de contato secundario) fornecem evidéncias de que podem ser consideradas como
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duas espécies distintas, sob o conceito de linhagem geral de espécie proposto por
De Queiroz (2007).

Card et al. (2016), ampliando amostragem e o numero de marcadores
moleculares, analisaram as relacdes filogenéticas e estruturagdo genética em Boa
com ampla amostragem de populagbes do México, América Central e algumas
amostras da América do Sul. Foram empregadas sequéncias mitocondriais para o
citocromo b (1059 pb) e 1686 SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) para um
total de 305 individuos. Os autores utilizaram uma combinacdo de métodos de
inferéncia filogenética, andlises populacionais e de delimitacdo de espécies. As
diferentes analises suportaram a existéncia de trés clados principais: Norte, Centro e
Sul do Continente Americano (Figura 3) e corroboraram os dados descritos por
Hynkova et al. (2009), Reynolds et al. (2013) e Suérez-Atilano et al. (2014),
sugerindo a elevacdo de B. c. imperator a espécie plena e recuperando B. c.
occidentalis como o grupo irmdo de todas as outras amostras do clado Sul
(individuos do Peru, Brasil, Guiana e Suriname). Além disso, 0os autores propuseram
0 reconhecimento de Boa sigma como espécie distinta de B. imperator, onde a
primeira corresponderia ao clado da América do Norte dentro do clado norte
composto por B. imperator (Card et al., 2016).

Embora muitos trabalhos tenham sido publicados para investigar a
filogenia e estrutura populacional em Boa constrictor (Hynkova et al., 2009;
Reynolds et al.; 2013; Suérez-Atilano et al., 2014; Card et al., 2016), a maioria tem
foco nas populagdes/individuos da América Central e México, com poucos
individuos da porc¢éo sul do continente.

Assim, a compilacdo das informacdes acerca da grande variabilidade
fenotipica (sobretudo com respeito aos padrdes de coloracao), identificacdes dubias,
ampla distribuicdo e propostas filogenéticas baseadas em caracteres moleculares
gue se complementam e indicam a existéncia de linhagens distintas dentro de Boa,

faz deste grupo de serpentes excelente modelo de investigagdes filogenéticas.
1.5 Registro fossil

A familia Boidae possui registro fossilifero que data do Cretaceo
superior, com descricbes para todos 0s continentes, exceto Antartida (Rage, 2001;

2013). A maioria dos fésseis para Boidae, assim como para as serpentes em geral,
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sdo representados por vértebras pré-cloacais isoladas ou associadas (Hsiou e
Albino, 2009; Albino, 2012; Scanferla e Agnolin, 2015; Head, 2015).

O féssil de boideo mais antigo descrito até o momento para a fauna
Neotropical é de Titanoboa cerrejonensis, da Formacao Cerrejon (Colédmbia), com
idade estimada entre 60 — 58 Ma (Head et al., 2009). Embora Head e colaboradores
(2009) nao tenham fornecido uma hipotese de relacionamento para Titanoboa dentro
de Boinae, devido as similaridades morfoldgicas de elementos craniais (base do
foramem paracotilar e margem anterior do zigoésfeno convexa), esta espécie foi
considerada como estando na base da radicdo de Boinae (Head et al., 2013).

A hipotese biogeogréfica vigente para Boinae prop8e que a origem de
Boa ocorreu provavelmente na parte sul do continente americano (Burbrink, 2005;
Noonan e Chippindale, 2006 a, b). De fato, a maioria das descri¢cdes fosseis de Boa
provém da Ameérica do Sul (Albino, 1993; Albino e Carlini, 2008). O féssil mais antigo
de Boa descrito até o0 momento € da regido de Gran Barranca (Argentina), descrito
por Albino (1993), do inicio Eoceno (sem especificacdo da idade), identificado como
Boa sp.

Para a América Central, h4 somente um registro, descrito por Head et
al. (2012), para a Formacdo Las Cascadas (Panamd), do inicio do Mioceno, com
idade estimada entre 19.3 — 9.8 Ma.

Para a América do Norte, ha uma descricao feita para o condado de
Gilchrist (Florida), cuja idade do féssil também data do inicio do Mioceno, em torno
de 18.5 Ma. Este féssil foi inicialmente descrito por Vanzolini (1952) como
Neurodromicus stanolseni e Neurodromicus barbouri, sendo em seguida revisados
por Auffenberg (1963) e nomeados como Pseudoepicrates stanolseni.
Posteriormente, Kluge (1988) em uma reanalise, considerou indistinguiveis as
vértebras de Pseudoepicrates stanolseni e Boa constrictor, e a tratou como sinénimo
junior de B. constrictor, e Albino (2011) sinonimizou Pseudoepicrates stanolseni a
Boa constrictor.

Uma outra descricdo de fossil para Boa foi feita por Miller (1980),
considerada na época como género Constrictor, para Las Tunas, Baja California,
datando do Plioceno tardio (2.5 — 3.5 Ma).

A descricao foéssil mais recente para B. constrictor foi realizada por

Onary-Alves et al. (2016), para o estado de Monary, El Breal de Orocual
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(Venezuela), do Plio-Pleistoceno (5.3 — 0.01 Ma) e representa 0 registro mais ao

norte da Ameérica do Sul que se tem, como descri¢cao inequivoca de B. constrictor.
1.6 Sobre conceitos de espécie

No processo de delimitacdo de espécies, inevitavelmente incorre-se na
questao relativa a definicdo de espécie. Embora este topico do estudo ndo esteja
focado em contemplar e/ou avaliar os conceitos de espécies jA4 propostos na
literatura, faz-se necessaria uma abordagem sucinta do tema de modo a pontuar
qual o conceito de espécie serd empregado no decorrer do presente estudo (uma
revisdo mais detalhada pode ser encontrada em Mayden, 1997, 1999; De Queiroz,
1998; Hausdorf, 2011).

Espécies sdo as unidades fundamentais de referéncia em todos os
campos da biologia e, apesar disso, ainda nao existe consenso acerca do que
exatamente € uma espécie. Atualmente, existem mais de 22 conceitos de espécies
(Mayden, 1997; Mallet, 2007). Embora um conceito possa predominar durante um
certo periodo, nenhuma definicdo é universal dentro da biologia, e porque estes
conceitos sdo formulados a partir das diferentes caracteristicas biolégicas dos
organismos, fruto de processos historicos intrinsecos (De Queiroz, 1998).

Um conceito de espécie deve assinalar os critérios sob os quais um
grupo de organismos pode ser considerado uma espécie e, geralmente, 0s conceitos
referem-se a diferentes estagios do processo evolutivo. Assim, um grupo de
organismos que pode ser considerado como uma espécie sob um conceito pode nao
o0 ser sob outro. E importante destacar também que os conceitos ja propostos muitas
vezes sobrepbem-se, ndo sendo necessariamente mutuamente excludentes (De
Queiroz, 1998; 2005 a, b; 2007).

De acordo com Coyne e Orr (2004), de maneira geral, os conceitos
podem ser baseados em: cruzamento, coesdo genética e/ou fenotipica, coeséo
evolutiva e historia evolutiva. Por conseguinte, a ado¢do de um ou outro conceito
depende, inicialmente, do problema a ser abordado (Coyne e Orr, 2004).

Alguns pesquisadores propuseram, também, uma abordagem que
reunisse 0os pontos em comum destes conceitos, unificando-os em um conceito

geral.
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Mayden (1997) alega que existe um relacionamento hierarquico entre
os diferentes conceitos de espécie, e que o “conceito evolutivo” de espécie pode ser
tomado como um conceito primario, ao qual todos os demais estariam subordinados.
De acordo com Simpson (1961), o conceito evolutivo de espécie é definido como
‘uma linhagem (uma sequéncia de ancestrais-descendentes dentro de uma
populacdo) evoluindo separadamente das outras, que possui sua propria tendéncia
evolutiva e papel histérico”. Sendo assim, Mayden (1997) considera que os demais
conceitos de espécie sao secundarios em relacao a este e que sao ferramentas e/ou
critérios operacionais que permitem reconhecer as espécies.

Por sua vez, De Queiroz (1998) argumenta que todos os conceitos de
espécie, explicita ou implicitamente, descrevem as espécies como segmentos de
linhagens de metapopulacdes que evoluem separadamente, onde, por linhagem,
entende-se uma linha direta de ancestral-descendente, propondo o Conceito de
Linhagem Geral de Espécie.

Neste trabalho, adotaremos este conceito.
1.7 Delimitacédo de espécies

Uma vez que as espécies sdo as unidades fundamentais de referéncia
em todos os campos da Biologia, um dos objetivos centrais da Biologia Evolutiva é
determinar quantas espécies existem, como elas evoluiram e elaborar conceitos e
métodos que permitam a sua identificacdo e delimitacéo.

E importante distinguir entre dois processos que, embora relacionados,
possuem objetivos diferentes: a delimitacdo de espécies e a identificacdo de
espécies. A delimitacdo de espécies € o processo de reconhecimento de unidades
biolégicas, baseado em critérios operacionais (De Queiroz, 2007). A identificacdo de
espécies € o0 processo de nhomear as entidades taxonémicas.

Sob a perspectiva de metapopulacdes, aliados ao progresso teérico em
analises filogenéticas e populacionais, novos métodos foram desenvolvidos para a
delimitacdo de espécies (Sites e Marshall, 2003; Camargo e Sites, 2013). Embora
varios tipos de fontes de dados possam ser utilizados para delimitar as espécies,
como por exemplo, caracteres morfolégicos, ecolégicos, comportamentais,
citogenéticos etc, os dados moleculares sdo cada vez mais empregados, pela

grande quantidade de caracteres que fornecem. Além disso, os dados genéticos tém
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potencial para fornecer evidéncia de divergéncia em um estagio inicial de
diversificagdo de uma linhagem (Knowles e Carstens, 2007), desempenhando um
papel cada vez mais importante na definicdo das espécies (Sites e Marshall, 2004).

A utilizacdo de dados moleculares na metodologia de delimitacdo de
espécies tem conduzido, de maneira geral, a novas propostas na caracterizacéo de
linhagens. Linhagens cripticas, normalmente ndo identificadas sem o auxilio de
dados moleculares, podem ser reconhecidas; linhagens cujos caracteres fenotipicos
ndo sao suficientemente divergentes podem ser reconhecidas; linhagens
formalmente reconhecidas séo corroboradas ou revalidadas (Leavitt et al., 2015).

Existem diversos algoritmos, metodologias e programas descritos para
delimitacdo de espécies: baseados em distancia (Puillandre et al., 2012; Brown et
al., 2012); em maxima parciménia (Templeton et al., 1992; Hart e Sunday, 2007);
maxima verossimilhanca (Pons et al.,, 2006; Monaghan et al., 2009; Carstens e
Dewey, 2010; Ence e Carstens, 2011); e estatistica Bayesiana (Yang e Ranala,
2010).

As abordagens podem ser realizadas com base em um ou multiplos
l6cus e alguns métodos podem empregar ambos. Os métodos unilécus sao
eficientes em proporcionar abordagens preliminares em grande escala, como, por
exemplo, avaliacbes de diversidade de espécies. As limitagbes incorrem,
particularmente, em linhagens de divergéncia recente onde existe retencdo de
polimorfismo ancestral ou lineage sorting, o que pode resultar em topologias que nao
refletem a histdria evolutiva do grupo (Taylor et al., 2000; Knowles e Carstens, 2007,
Heled e Drummond, 2010). Em contraste, as analises multilécus podem fornecer
hipéteses robustas de fronteiras entre as espécies com um grau elevado de
confianca, uma vez que combinam marcadores com diferentes taxas evolutivas e
qgue sofreram diferentes pressdes seletivas (Yang e Rannala, 2010; Zhang et al.,
2011; Satler et al., 2013).

Geralmente, uma filogenia contendo multiplos taxons é construida e as
espécies sao delimitadas por critérios topoldgicos, como monofilia, comprimentos
dos ramos e valores de suporte (Wiens, 2007). Outro critério comumente usado € a
concordancia entre dados de fontes independentes (como por exemplo, morfologia e
moléculas) ou quando os individuos pertencem ao mesmo clado em filogenias
baseadas em marcadores moleculares diferentes (Pons et al., 2006; O’Meara, 2010;
Ence e Carstens, 2011).



21

Dentre os métodos de delimitacdo de espécies, aqueles baseados na
teoria da coalescéncia sdo muito utilizados. A teoria da coalescéncia possui como
estratégia empregar modelos matematicos a uma amostra de n individuos de uma
geracdo e tracar sua genealogia, rastreando todos o0s alelos de
um gene compartilhados pelos membros desta populagdo até atingir uma cépia
ancestral, que representaria o ponto de unido ou coalescéncia (Tavaré et al.,1997).

Um destes métodos é o Poisson Tree Process (PTP). Esta abordagem
utiliza como modelo evolutivo o Evolutionary Placement Algorithm (EPA), que utiliza
uma sequéncia de referéncia para procurar por outras sequéncias similares e inferir
parentesco (Berger et al.,, 2011). Geralmente é utilizada em filogenias unilocus,
podendo também ser utilizada em multilécus (Cottontail et al., 2014). Neste modelo,
a delimitacdo de espécies é feita tomando por base uma arvore filogenética
enraizada, ndo ultramétrica, onde os eventos de cladogénese sdo medidos em
termos de numero de substituicbes e que os mesmos sao refletidos nos tamanhos
dos ramos da topologia. A ultrametricidade das arvores de entrada ndo € necessaria
porque as taxas de especiacdo sdo calculadas diretamente a partir do nimero de
substituicdes. Por este mesmo motivo, PTP € um método robusto e rapido. Assume-
se que cada substituicdo possui uma probabilidade minima de gerar uma
especiacdo e que cada substituicdo € independente da outra, seguindo uma
distribuicdo binominal. Para cada ramo da arvore de referéncia é retirado um
conjunto de sequéncias que sdo rearranjadas e cuja probabilidade é calculada,
sendo descartadas as sequéncias que possuem probabilidade < 0.5 (Zhang et al.,
2013).

Outro método é o modelo GMYC (Generalized Mixed Yule Coalescent),
que foi introduzido por Pons et al. (2006) e utiliza um modelo simples de evolucéao,
para um uanico lécus, assumindo que as diferencas evolutivas entre espécies e
populacdes resultam em diferentes taxas de ramificacdo em uma arvore de gene.
Esta metodologia combina o modelo coalescente com 0 modelo Yule de eventos de
especiacao intraespecificos (0 modelo de especiacdo de Yule assume uma condi¢cdo
de intercambio onde, a qualquer tempo, uma espécie existente pode originar uma
nova espécie). Assim, para uma dada topologia, um terminal & escolhido
aleatoriamente e testado como ancestral de dois novos terminais (Steel e
MacKenzie, 2001).


http://pt.wikipedia.org/wiki/Alelo
http://pt.wikipedia.org/wiki/Gene
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Para o modelo GMYC os autores assumem que 0 mesmo considera as
entidades como espécies sob o conceito proposto por De Queiroz (1998). Para PTP,
na descricao original do método, os autores basearam-se no conceito filogenético de
espécie (Phylogenetic Species Concept - PSC) para desenvolver o modelo de
especiacdo sob o qual o método PTP trabalha (Zhang et al., 2013). Como neste
trabalho assumiremos o conceito de De Queiroz (1998) de metapolulacdes, que
conforme Mayden (1997) “englobaria” também o conceito filogenético, ambos os
métodos podem ser empregados nesta abordagem.

As metodologias de delimitacdo de espécie vém sendo aplicadas na
resolucdo de incertezas taxonémicas, especialmente para taxons com linhagens
cripticas ou que possuem muitas subespécies descritas, nos mais diversos grupos
de organismos, como aranhas (Satler, 2013), |émures (Groeneveld et al., 2009),
crocodilianos (Shirley et al., 2014), lagartos (Leaché e Fujita, 2010), entre outros. Na
Subordem das Serpentes, a delimitacdo de espécies utilizando dados moleculares
em abordagens coalescentes ja foi realizada em Sistrurus (Kubatko et al., 2011),
Hydrophiinae (Ukuwela et al., 2013), Lampropeltis (Ruane et al., 2014) e Crotalus
(Bryson et al., 2014).

As serpentes do complexo Boa constrictor representam um modelo de
organismos no qual novas abordagens de delimitacdo de espécies poderdo auxiliar
na elucidacédo dos problemas taxonémicos, pois possui ampla distribuicdo na regido
Neotropical (Henderson e Powel, 2007), muitas subespécies (Bonny, 2007; Uetz e
Hallerman, 2013) e indicacdo de diversidade criptica (Hynkova et al., 2009; Reynolds
et al.; 2013; Suarez-Atilano et al., 2014; Card et al., 2016).
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Tabela 1 - Resumo das descri¢des, redescrigdes e sinonimiza¢des para Boa constrictor. Retirado de Bonny (2007).

NO
1564

1734

1758

1768

1801
1803
1841
1843
1844
1863
1873
1878
1882

1883

1901

1901

a
1950
1910

1924
1929
1929

1932
1935

1945

1943

1951

1964

1969

1983

1991

1991

AUTOR
Laudonniere

Sebas

Linnaeus

Laurenti

Schneide

Daudin

Eydoux e Souleyet
Fitzinger

Dumeril e Bibron
Jan

Philipi

Cope

Duméril e Bocourt

Garman

Stejneger

lhering

Barbour e Amaral
Amaral

Barbour e Loveridge

Stull

Stull

Smith

Schmidt e Walker

Forcart

Lazell

Stimson

Langhammer

Price e Russo

Kluge

DESCRICAO
Primeiro registro de Boa

Registros/desenhos de Boa, em "Lo cumpletissimi Rerum Naturalium Thesauri"

Publicacdo da 10? edicdo de "Systema Naturae". Muitas espécies reunidas dentro do género Boa (ex.:
Boa canina, Boa cenchria, Boa constrictor, Boa murina)

Publicacdo de "Reptilium”, com descri¢éo de varias serpentes sob o género Constrictor: C. formossimus,
C. rexserpentum, C. auspex, C. diviniloquus, C. orophia (= sinbnimos de Boa constrictor Linnaeus, 1758)

Boa constrictor

Boa imperator

Boa eques

Atribuicdo de Boa constrictor como espécie tipo do género Boa,

Boa diviniloqua

Boa diviniloquax var. mexicana

Boa occidentalis

Boa ortonii

Boa mexicana

Boa constrictor var. isthmica

Atribuicdo (ap6s revisdo da obra de Laurenti) de Boa canina como espécie tipo do género Boa e
revalidacéo do género Constrictor, inclusio das espécies descritas até 0 momento dentro do género Boa

Reconhecimento do género Constrictor por varios herpetologistas

Constrictor constrictor imperator, Constrictor constrictor occidentalis
Constrictor constrictor constrictor

Constrictor constrictor orophias

Epicrates sabogae Barbour, 1906 (= Constrictor constrictor sabogae)

Constrictor constrictor amarali (subesp. nov)

Checklist da Familia Boidae , com as seguintes espécies e subespécies do género Constrictor: C.
constrictor constrictor , C. c. amarali , C. c. imperator, C. c.r mexicanus , C. c. occidentalis , C. c.

sabogae, C. c. orophias

Constrictor constrictor sigma (subesp. nov)
Constrictor constrictor ortonii

Revalidacdodo género Boa (ap6s revisdo de Fitzinger, 1843), de acordo com o cédigo internacional de
nomenclatura. De acordo com Forcart (1951), as espécies e subespécies do género passaram a ser:
Boa constrictor constrictor Linnaeus, 1758; Boa constrictor amarali Stull, 1932; Boa constrictor imperator
Daudin, 1803; Boa constrictor occidentalis Philippi, 1873; Boa constrictor sabogae Barbour, 1929; Boa
orophias Linnaeus, 1758. Mesmo assim, o0 nome Constrictor para o género ainda foi mantido por muito
tempo em algumas descricdes.

Constrictor constrictor nebulosus (subesp. nov); Constrictor constrictor orophias.

Publicacéo de “ Liste der rezenten Amphibien und Reptilien”, onde Boa € monotipico, com as seguintes
subespécies: Boa constrictor constrictor Linnaeus, 1758; Boa constrictor amarali Stull, 1932; Boa
constrictor imperator Daudin, 1803; Boa constrictor nebulosa Lazell, 1964; Boa constrictor occidentalis
Philippi, 1873; Boa constrictor ortonii Cope, 1878; Boa constrictor orophias Linnaeus, 1758; Boa
constrictor sabogae Barbour, 1906.

Boa constrictor melanogaster (subesp. nov)

Boa constrictor longicauda (subesp. nov)

Prop6e a sinonimizagdo das espécies de boideos de Madagascar em Boa: Acrantophis

madagascariensis = Boa madagascariensis; Acrantophis dumerili = Boa dumerili e Sanzinia

madagascariensis = Boa manditra.
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Figura 1 - Topologia obtida a partir de Maxima Parcimdnia com base no gene Cyth, mostrando dois
grupos recuperados, um clado na América do Sul e outro na América Central. A direita, mapa
mostrando a distribuicdo dos haplétipos. Os nimeros dentro dos circulos brancos e pretos referem-se
aos grupos de haplétipos e correspondem aos nimeros ao longo da barra vertical na arvore a
esquerda. Figura retirada e modificada de Hynkova et al. (2009).
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Figura 2 - a) Filogenia com datacdo molecular mostrando dois clados principais e 10 haplogrupos
recuperados dentro de B. c. imperator procedentes do México e América Central: Costa Mexicana do
Pacifico, PAC (grupos A-DGolfo do México- Peninsula de Yucatan da América Central, GYCA (grupos
E-J). A escala de tempo é mostrada na parte inferior (em milhdes de anos - Ma). b) Delimitagédo
espacial de cinco agrupamentos genéticos, representados por quadrados coloridos, nomeados com
relagdo a localizagdo geogréafica. ¢) Mapa mostrando a localizagdo geografica das amostras
agrupadas nas duas principais linhagens recuperadas na filogenia PAC, representada por tridngulos e
GYCA, representada por circulos.As linhas coloridas delimitam os cinco agrupamentos genéticos
descritos em (b). As linhas sélidas pretas representam as principais barreiras geogréficas
consideradas no trabalho: (1) Cinturdo Vulcanico Trans-Mexicano; (2) Serra Madre do Sul; (3) Istmo
de Tehuantepec; (4) Serra Norte de Oaxaca; (5) Sistema de falhas Motagua-Polochic-Jocot; (6)
sistema de Chagres Rio e Canal do Panama. Retirado e modificado de Suarez-Atilano et al., (2014).
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Figura 3 - Relacdes filogenéticas de Boa, inferidos com base em SNPs. Cladograma inferido
utilizando o modelo de nascimento-morte no RAXML. Os ramos foram coloridos de acordo com a
distribuicdo geogréfica dos clados: América do Norte (azul), América Central (preto), América do Sul
(laranja). Os nés estéo coloridos de acordo com o suporte (probabilidade posterior): preto = > 95%,
cinza = entre 75% e 95%, branco = entre 50% e 75%, e sem simbolos nos nés= < 50%. Retirado e
modificado de Card et al. (2016).
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2 OBJETIVOS

Este projeto tem como objetivo realizar investigacdes acerca das
relacdes filogenéticas e historia evolutiva do complexo de Boa constrictor.

Especificamente, pretende-se:

(1) investigar as relacdes filogenéticas entre subespécies de B.
constrictor;

(2) investigar a existéncia de suporte genético para os téxons
recuperados na filogenia dentro do complexo B. constrictor, utilizando-se a
metodologia de delimitacdo de espécie com base em modelo de coalescéncia;

(3) correlacionar os dados moleculares com a distribuicdo espacial do
grupo, em busca de um padrdo biogeografico e compara-lo aqueles de outros

grupos de organismos descritos nas literatura.

3 MATERIAL E METODOS

3.1 Material

Ao total, foram utilizadas amostras de 217 exemplares de Boa
constrictor, procedentes de 162 localidades distribuidas ao longo da regido
Neotropical, incluindo Brasil, Equador, Venezuela, Trindade e Tobago, Bahamas, El
Salvador, Costa Rica, México, Nicaragua, Belize, Argentina, Peru, Guatemala,
Panama, Honduras, Guiana e Suriname. A maioria das amostras possuiam
identificacdo apenas ao nivel de espécie. As identificacbes seguiram os vouchers
dos museus, a partir dos quais as amostras foram cedidas, ou a identificacdo da
sequéncia no caso das amostras do GenBank.

Na auséncia dessas informacdes, foi mantido apenas o nome da
espécie. Registros fotograficos foram obtidos de exemplares coletados em campo ou
em criadouros para identificacdo. Ao todo, 59 individuos possuiam identificacdo (34
obtidos neste trabalho e 25 do GenBank), englobando 10 subespécies: Boa c.
amarali, Boa c. constrictor, Boa c. imperator, Boa c. longicauda, Boa c.
melanogaster, Boa c. occidentalis, Boa c. orophias, Boa c. ortonii, Boa c. nebulosa e
Boa c. sabogae (Tabelas 2 e 3, Figura 4).

Neste trabalho, foram produzidas 344 sequéncias para 121 exemplares

de Boa constrictor, sendo 34 exemplares identificados ao nivel de subespécies,
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onde: sete sdo de B. c. amarali, 11 B. c. constrictor, nove B. c. imperator, uma B. c.
longicauda, uma B. c. melanogaster, quatro B. c. occidentalis, e uma B. c. ortonii
(Tabela 2). Os demais 87 individuos possuem identificacdo somente até o nivel
especifico.

Adicionalmente, foram utilizadas sequéncias procedentes do GenBank
de 96 individuos, onde: sete sdo de B. c. constrictor, quatro de B. c. imperator, duas
de B. c. longicauda, trés de B. c. nebulosa, duas de B. c. occidentalis, trés de B. c.
orophias, uma de B. c.ortonii, trés de B. c. sabogae, e 71 identificados apenas ao
nivel de espécie, totalizando 122 sequéncias (Tabela 3).

Foram empregadas 10 sequéncias das seguintes espécies de Boidae
como grupo-externo: Charina bottae, Corallus batesii, Corallus caninus,Corallus
hortulanus, Epicrates cenchria, Eunectes murinus e Eunectes notaeus, e 0

enraizamento das arvores foi feito em Charina bottae (Tabela 3).
3.1.2 Esclarecimentos sobre amostras

A amostra CORBIDI3790 de Tumbes, Peru (Tabela 2) foi cedida para a
realizacdo deste estudo pelo Centro de Ornitologia e Biodiversidad (Lima, Peru) e
estava identificada, na amostra, como B. c. imperator, mas no voucher do museu,
como B. c. ortonii.

As amostras provenientes do Equador, QCZAR5636 (ElI Mango, parte
do pacifico) e QCZAR6476 (Orellana, porcao amazébnica) ndo foram identificadas ao
nivel subespecifico (Tabela 2), porém as populacfes trans-Andinas de B. constrictor,
até o momento, sao referentes a B. c. imperator; e na América do Sul, as duas
subespécies propostas sdo B. c. ortonii e B. c. longicauda, enquanto que para o
extremo oeste amazbnico, a subespécie reconhecida € B. c. melanogaster. Assim,
considerando-se que os morfétipos das subespécies sdo associadas as suas
localidades de origem, as amostras trans-Andinas do Peru e do Pacifico equatoriano
serdao aqui chamadas de B. c. longicauda (CORBIDI3790) e B. c. ortonii
(QCZAR5636), respectivamente; e a amostra procedente da amazoénia equatoriana
(QCZAR6476) de B. c. melanogaster, dada a proximidade das respectivas
localidades-tipo (Paulo Passos, comunicacéo pessoal) (Tabela 2).

Para B. c. occidentalis, apesar de os exemplares ndo possuirem

localidade de origem especificada, foram identificados dessa forma por profissionais
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experientes na taxonomia do grupo - Valdir Germano (técnico responsavel pela
Colecéo Herpetologica do Laboratério Especial de Cole¢Bes Zodlogicas do Instituto
Butantan) e Dr. Paulo Passos (Museu Nacional). Desta forma, as sequéncias aqui
geradas para estes exemplares representam registros inequivocos (Tabela 2).
Referente as amostras obtidas do GenBank (Tabela 3), EU273629
(Guiana) e EU273630 (Suriname), procedentes do trabalho de Hynkova et al. (2009),
possuem identificacdo como Boa constrictor constrictor no trabalho publicado, mas
estdo catalogadas como Boa constrictor imperator no GenBank. Uma vez que nao
ha descricdo de B. c. imperator para a parte cis-andina, optou-se por utilizar a
identificacdo da publicacdo de Boa constrictor constrictor para estas duas amostras.
A amostra EU273612 de B. c. longicauda (Hynkova et al., 2009), ndo
possui localidade exata descrita. As amostras KF576703 de B. c. longicauda,
KF57673, KF576698 e KF576699 de B. c. nebulosa KF576701, KF576703 e
KF576734, de B. c. orophias; KF576739 de B. c. ortonii e KF576714, KF576715 de
B. c. sabogae, estdo depositadas no GenBank, mas nao foram publicadas. Apesar
disso, essas sequéncias foram utilizadas no presente estudo por representarem
subespécies para as quais ndo possuiamos amostras. Para as subespécies B. c.
nebulosa, B. c. orophias e B. c. sabogae, uma vez que ndo possuem localidade
exata e que sdo endémicas de ilhas, empregou-se a localidade tipo destas

subespécies para plota-las no mapa de amostras (Figura 4).
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Tabela 2 - Informagdes sobre as amostras utilizadas no presente trabalho para as quais foram produzidas sequéncias inéditas, contendo morfétipo,

voucher ou numero de coleta no campo, localidade, unidade federativa (UF disponiveis apenas para o Brasil), pais de origem e coordenadas

geogréficas. Relacdo dos genes amplificados para cada amostra: Cytb = citocromo b; ND4 = NADH desidrogenase subunidade 4; NTF3 = neurotrofina

3; ODC = ornitina descarboxilase. A Ultima coluna refere-se ao numero da localidade plotada no mapa de amostras (Figura 4).

Espécie/Morfétipo

Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor

Boa constrictor

Voucher
LCBL1

LCBL3

LCBL2

LCBL4
MTR19406
MNRJ17942
MTR18710
LCBL12
LCBL13
LCBL14
CHBEZ42
MTR20065
MTR23015
CHUNB49612
MJJS226
MJJS270
CHUNB40660
IBSP84445
CHUNB52157
CHUNB52158
ESTR00015

Localidade
Rio Branco

Rio Branco

Senador Guiomard

Senador Guiomard

Aruma
Itacoatiara
Lago Chaviana
Manaus
Manaus
Manaus

Rio Largo
Mucugé
Sincora
Brasilia
Jandaia
Parauna
Luziania
Niquelandia
Carolina
Carolina

Carolina

UF

AC
AC
AC
AC
AM
AM
AM
AM
AM
AM
AL

BA
BA
DF
GO
GO
GO
GO
MA
MA
MA

Pais

Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil

Brasil

Latitude
-99560
-99560
-100696
-100696
-47340
-313287
-44070
-30038
-30038
-30038
-94819
-130081
-1375871
-158131
-169520
-169.680
-162435
-144627
-73354
-73354
-73354

Longitude
-678670
-678670
-676091
-676091
-621501
-5843864
-599434
-599187
-599187
-599187
-358394
-413712
-4104262
-477657
-504465
-583.416
-479301
-484482
-474640
-474640
-474640

Cytb ND4 NTF3

X

X

X

X

X

X

X

OoDC N°
X 124
124
X 138
X 138
X 11
76
X 84
92
X 92
92
X 126
X 100
X 142
X 25
X 79
X 112
89
X 103
X 35
X 35
X 35



Espécie/Morfétipo

Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor

Boa constrictor

Voucher
CHUNB44537
MTR19522
MNRJ20989
MHO334
RHO1022
RVSS33
UFA223
UFA308
UFA359
ALT256
CTMZ06043
CTMZ05754
CTMZ06126
MPEG24472
MPEG24581
MPEG22195
MPEG24334
MPEG24428
MPEG21584
MPEG22304
MNRJ16818
MIGUEL5677
FIT1

FIT10

FIT4

FITS

FIT6

Localidade
Buritizeiro
PARNA Serra do Cip6
Corumbé
Araputanga
Jauru

Nova Ubiraté
Paranaita
Paranaita
Paranaita

Alta Floresta
Barra do Garca
Guiratinga
Itatiba

Belém

Belém

Canad dos Carajas
Juriti

Juriti

Melgago
Oriximina

Porto Trombetas
Porto Trombetas
Santarém
Santarém
Santarém
Santarém

Santarém

UF

MG
MG
MS
MT
MT
MT
MT
MT
MT
MT
MT
MT
MT
PA
PA
PA
PA
PA
PA
PA
PA
PA
PA
PA
PA
PA
PA

Pais

Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil

Brasil

Latitude
-173598
-193490
-1900793
-154706
-153446
-130357
-96731
-96731
-96731
-119287
-15853496
-163463
-110080
-14436
-14436
-65300
-360632
-360632
-179775
-17615
-145493
-145493
-24406
-24406
-24406
-24406
-24406

Longitude
-449731
-436194
-5765197
-583555
-588741
-552599
-564714
-564714
-564714
-619829
52270447
-537561
-552427
-484410
-484410
-498532
-5647303
-5647303
-5073858
-558565
-5638186
-5638186
-547349
-547349
-547349
-547349
-547349
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Cytb ND4 NTF3 ODC N°

X

X

X

X

X

X

X

X

X

X

X

X

27
113
43
9
80
106
111
111
111

19
65
77
21
21
32
82
82
97
108
120
120
135
135
135
135
135



Espécie/Morfétipo

Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor

Boa constrictor

Voucher

FIT8

FIT9

BMO090
BM326
CHUNB61848
IBSP79522
MNRJ22936
MNRJ24860
MNRJ19412
MNRJ19564
MNRJ19740
MNRJ23144
MNRJ20700
CHBEZ1196
CHBEZ1254
CHUNB53038
H1293
CHUNB22028
HJ0547
HJ0203
CTMZ04345
CTMZ04373
CTMZ04377
CTMZ04426
CTMZ00603
LCBL15
LCBL16

Localidade
Santarém
Santarém

UHE Belo Monte
Vitéria do Xingu
Piripiri

Piripiri

Cabo Frio

Nova Iguagu

Rio de Janeiro
Rio de Janeiro
Rio de Janeiro
Rio de Janeiro
Teresopolis
Caico

Serra Negra do Norte
Alta Floresta d'Oeste
Porto Velho
Guajara-Mirim
Mutum-Parana
UHE Jirau
Brotas

Brotas

Brotas

Brotas

Paulinia
Piracicaba

Piracicaba

UF
PA
PA
PA
PA
Pl
Pl
RJ
RJ
RJ
RJ
RJ
RJ
RJ
RN
RN
RO
RO
RO
RO
RO
SP
SP
SP
SP
SP
SP
SP

Pais

Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil

Brasil

Latitude
-24406
-24406
-31150
-31277
-42757
-42757
-229218
-227550
-229784
-229784
-229784
-229784
-224161
-64669
-66624
-119287

-107741
-92868
-92582
-2227979
-2227979
-2227979
-2227979
-227650
-227275
-227275

Longitude
-547349
-547349
-517026
-517003
-417717
-417717
-420412
-434622
-433050
-433050
-433050
-433050
-429812
-370856
-373961
-619829

-653368
-645488
-646498
-4812559
-4812559
-4812559
-4812559
-471489
-476622
-476622

Cytb ND4 NTF3

X

X

X

X

X
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OoDC N°
X 135
X 135
X 155
X 160
177
X 177
X 28
X 105
X 125
X 125
X 125
X 125
149
X 31
X 139
X 3
X 121
X 62
X 101
X 156
26
X 26
X 26
X 26
X 114
X 116
X 116



Espécie/Morfétipo

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor amarali
Boa constrictor amarali
Boa constrictor amarali
Boa constrictor amarali
Boa constrictor amarali
Boa constrictor amarali
Boa constrictor amarali
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor

Boa constrictor constrictor

Voucher
LCBL17
LCBL10
LCBL8
LCBL9
MRT7189
MRT4377
CTMZ00167
CTMZ00744
CTMZ00798
CTMZ00855
LCBL20
MNRJ
IBSP79064
IBSP84579
IBSP84580
IBSP84578
IBSP84577
IBSP84595
MTR7659
IBSP79087
IBSP79088
IBSP79089
IBSP79086
IBSP79031
IBSP79032
IBSP79063
MBIB5605

Localidade
Piracicaba

Séo Carlos

Sé&o Carlos

Sé&o Carlos

Guarai

Parana

Lajeado

UHE Peixe-Angical
UHE Peixe-Angical
UHE Peixe-Angical
Xambioa

Falcon (ESTADO)
Esmeraldas
Fortaleza de Minas
Sacramento
Cabretva
Guarulhos

Ita

Babaculandia
Feira de Santana
Feira de Santana
Feira de Santana
Itacaré

Salvador

Salvador
Cachoeiro do Itapemirim

Joao Pessoa

UF
SP
SP
SP
SP
TO
TO
TO
TO
TO
TO
TO

MG
MG
MG
SP
SP
SP
TO
BA
BA
BA
BA
BA
BA
ES
PB

Pais
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Venezuela
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil
Brasil

Brasil

Latitude
-227275
-219896
-219896
-219896
-88358
-126153
-972146
-122.333
-122.333
-122.333
-641300
-110850
-198072
-208484
-198704
-233051
-234259
-232653
-72031
-122581
-122581
-122581
-142816
-1297319
-1297319
-208616
-71355

Longitude
-476622
-478850
-478850
-478850
-485139
-478760
-4835991
-4.836.666
-4.836.666
-4.836.666
-485351
-6978402
-441800
-467085
-474383
-471362
-465376
-472870
-477608
-389597
-389597
-389597
-389981
-3848711
-3848711
-411285
-348388

Cytb ND4 NTF3

X
X
X
X X
X X X
X X X
X
X X
X
X X
X X X
X
X X X
X X X
X X X
X X X
X X X
X X X
X X X
X
X
X
X X X
X
X X X
X X

34

OoDC N°
116
X 137
X 137
X 137
X 63
X 110
X 87
X 157
X 157
X 157
X 161
X 58
X 57
X 61
X 130
X 29
X 64
X 78
X 15
X 59
X 59
X 59
X 75
X 131
X 131
X 30
X 81



Espécie/Morfétipo

Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor imperator
Boa constrictor imperator
Boa constrictor imperator
Boa constrictor imperator
Boa constrictor imperator
Boa constrictor imperator
Boa constrictor imperator
Boa constrictor imperator
Boa constrictor imperator
Boa constrictor longicauda
Boa constrictor melanogaster
*Boa constrictor occidentalis
*Boa constrictor occidentalis
*Boa constrictor occidentalis
*Boa constrictor occidentalis

Boa constrictor ortonii

Voucher Localidade
MBIB4038 Teresina

MTR7733 Babaculandia
UvM42

UVM53 Hog Island

UVM54 Hog Island

UVM51

UVM52

UVM57 Sierra Tharumara
UVM59

UVM60

UVM76

UvVM77

CORBIDI3790 Tumbes, El Tutumo
QCZAR6476  Orellana (provincia)
IBSP83333

LCBL21

LCBL23

LCBL25

QCZAR5636 El Mango (regiéo)

UF
Pl
TO

Pais Latitude
Brasil -51026
Brasil -720057
Trinidad

Longitude
-427809
-4775901

Bahamas

Bahamas

El Salvador

Costa Rica

México

Nicaragua
Nicaragua

Belize

Belize

Peru -369682
-65826

-8025573
Equador -7719865
Argentina?
Argentina?
Argentina?
Argentina?
-245232

Equador -7962156
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Cytb ND4 NTF3 ODC N°

X

X

X

X

X

X

X

148
15
151
67
67
54
44
140
102
102
22
22
152
107
10
10
10
10
51

IBSP = Instituto Butantan (Sdo Paulo, SP, Brasil); CHUNB = Colecédo Herpetoldgica da Universidade de Brasilia (Brasilia, Brasil); CHBEZ = Cole¢do Herpetoldgica do Departamento de
Boténica, Ecologia e Zoologia da UFRN (Natal, Rio Grande do Norte, Brasil); CORBIDI = Centro de Ornitologia e Biodiversidad (Lima, Peru); FIT = Faculdades Integradas do Tapajés
(Santarém, PA, Brasil); MBIB = Museu Biologico do Instituto Butantan (S&o Paulo, SP, Brasil); MNRJ = Museu Nacional (Rio de Janeiro, RJ, Brasil); MPEG = Museu Paraense Emilio Goeldi
(Belém, PA, Brasil); QCZAR = Museo de Zoologia, Pontificia Universidad Catdlica del Ecuador; UVM =Universidade de Medicina Veterinaria (Viena, Austria). MJJS = amostras do banco de
tecidos da pesquisadora Maria José de Jesus Silva. As amostras enumeradas como LCBL foram retiradas ou coletadas pessoalmente pela aluna Lorena Corina Bezerra de Lima. As
amostras IBSP83333, LCBL21, LCBL23 e LCBL25, embora ndo possuam localidade de origem, foram cedidas pelo Instituto Butantan e pelo Criadouro Jibéias Brasil, e pertecem a animais
que seguramente foram identificados como sendo da subespécie B.c.occidentalis.* Coordenadas aproximadas.



Tabela 3 -
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Sequéncias retiradas do GenBank: identificagdo do morfétipo, voucher ou nimero de coleta no campo, localidade, pais de origem,

coordenadas geograficas. Relacdo dos genes amplificados para cada amostra: Cytb = citocromo b; ND4 = NADH desidrogenase subunidade 4; NTF3
= neurotrofina 3; ODC = ornitina descarboxilase. A Ultima coluna refere-se ao niumero da localidade plotada no mapa de amostras (Figura 4).
Referéncia das amostras: EU, GQ = Hynkova et al., 2009; KJ = Suarez-Altilano et al., 2014; KX = Card et al., 2016. * Grupos externos . ** Dados
depositados no GenBank mas né&o publicados.

Espécie/Morfétipo

Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor

Boa constrictor

Voucher

KJ621415
KJ621416
KJ621417
KJ621419
KJ621420
KJ621422
KJ621423
KJ621426
KJ621431
KJ621432
KJ621433
KJ621435
KJ621436
KJ621438
KJ621439
KJ621442
KJ621444
KJ621445
KJ621448
KJ621452
KJ621453
KJ621454
KJ621459

Localidade
Rondbnia
Alamos
Beldiraguato
Acaponeta

El Naranjo
Manzanillo
Puerto Vallarta
Puerto Vallarta
Mascota

La Huerta

El Lim6n

Aquila
Apatzingan

Playa Azul
Coalcoman
Ayutla

Atoyac

Puerto Escondido
Huatulco

San Juan de los Cues
San Agustin Loxicha
Tlachicén

Pinotepa Nacional

UF

Nova Brasilia
"Sonora"
Sinaloa
Sinaloa
Colima
Colima
Jalisco
Jalisco
Jalisco
Jalisco
Jalisco
Michoacan
Michoacan
Michoacan
Michoacan
Guerrero
Guerrero
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca

Oaxaca

Pais
Brazil
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico

Mexico

Latitude

-11150
29212
25221
22351
19159
19101
20676
20733
18436
19593
19807
18585
19206
18195
18396
17142
17369
15898
16650
18068
15700
15724
16239

Longitude

-61.57
-110136
-107610
-103314
-104269
-104295
-105239
-105295
-103531
-105041
-104918
-103.558
-102.614
-103.053
-103.509
-99.540
-100.200
-97.063
-98.669
-98.068
-96.5
-96.637
-97.792

Cytb ND4 NTF3 ODC N°

X

X

X

104
2

1

1
52
93
123
123
95
86
50

119
40
14
13
122
69
134
132
150
115



Espécie/Morfétipo
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor
Boa constrictor

Boa constrictor

Voucher

KJ621461
KJ621464
KJ621465
KJ621467
KJ621468
KJ621470
KJ621473
KJ621474
KJ621475
KJ621477
KJ621478
KJ621490
KJ621494
KJ621496
KJ621507
KJ621509
KJ621510
KJ621518
KJ621519
KJ621520
KJ621522
KJ621523
KJ621524
KJ621525
KJ621526
KJ621527
KJ621528
KJ621529

Localidade
Santiago Jamiltepec

El Camarén

Sto. Domingo Tehuantepec

Sierra Mazateca
Teotitlan del Camino
Huautla

El Cielo

Barra del Tordo
Ejido la Concepcion
Los Chimalapas
Boca del Rio
Centla

Cd. Del Carmen
Cuxtal

Cuxtal

Piste

Mérida

Felipe Carrillo Puerto
El Triunfo

Antigua

Asuncion Mita

El Rosario
Escuintla

Antigua

Bocas del Toro
Canal Zone

Barro Colorado

Paraiso

UF

Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca
Oaxaca
Morelos
Tamaulipas
Tamaulipas
San Luis Potosi
Veracruz
Veracruz
Tabasco
Campeche
Yucatan
Yucatan
Yucatan
Yucatan
Quintana Roo
Chiapas
Guatemala
Guatemala
Zacapa
Izabal
Guatemala
Panama
Panama
Panama

Panama

Pais
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Mexico
Guatemala
Guatemala
Guatemala
Guatemala
Guatemala
Panama
Panama
Panama

Panama

Latitude
15961
16400
16383
18221
18247
18448
23045
22913
21688
17159
19106
18413
18227
20911
20911
20719
20964
20.14
15354
16048
15962
14972
15738
14616
9237
9101
9333
9031

Longitude
-97.376
-95.650
-95.268
-96.687
-97.155
-98.987
-99.229
-97.949
-98.800
—94.229
-96.115
-92.919
-91.829
—-89.611
-89.611
-88.610
-89.616
-88.301
-92.589
-90.066
-88.618
-89.526
-88.579
-90.567
-82.342
-79.699
-79.912
-79.610
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Cytb ND4 NTF3 ODC Ne°

X

X

X

X

136
48
143
141
147
70
49
18
47
88
23
39
38
46
46
118
08
60
56

12
53
56

24
33
20
109



Espécie/Morfétipo

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor

Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor
Boa constrictor constrictor

Boa constrictor imperator

Voucher
KJ621530
KJ621531
KJ621534
KJ621535
KJ621536
KJ621537
KX150374
KX150375
KX150377
KX150378
KX150381
KX150385
KX150399
KX150402
KX150403
KX150409
KX150410
KX150413
KX150417
KX150428
EU273628
EU273635
EU273654
GQ300896
GQ300902
EU273629
EU273630
EU273616

Localidade

Cayos Cochino Pequefio

Isla De Roatan

San Francisco Menéndez

Arambala
Rio Tortuguero

Rio Tortuguero

Malacaton, Finca San Ignacio

Road from Comala toMinatitlan

Iquitos
Tarapoto
Marajé
Iquitos

Cancun

UF

Islas de la Bahia
Islas de la Bahia
Ahuachapéan
Morazéan

Limén

Limén
Venezuela
Cayo

Crawl Cay
Huehuetenango
Baja Verapaz
Lagoon Cay
Honduras
Nicaragua

El Salvador
Costa Rica
Cayos Cochinos
San Marcos
Sonora

Colima

Loreto

San Martin
Para

Guyana

Loreto

Guyana
Surinam

Quintana Roo

Pais
Honduras
Honduras
El Salvador
El Salvador
Costa Rica
Costa Rica
Venezuela
Belize
Belize
Guatemala
Guatemala
Belize
Honduras
Nicaragua
El Salvador
Costa Rica
Honduras
Guatemala
Mexico
Mexico
Peru

Peru

Brazil
Guyana
Peru
Guyana
Surinam

Mexico

Latitude
15958
16315
13867
13767
10583
10572
6.423749*
1715428
16599068
15.587991*
15.07875*
16631967
15199999
12865416
13.794185*
9748917
15.97212**
1494583
29.297226*
1931468
-6.496*
-0.898*
4.872*
4.872*
4.058*
21.157*

Longitude
-86.464
-86.537
-89.983
-88.129
-83.517
-83.517
-66.58973*
-8867733
-88219541
-91.67607*
-90.41252*
-8820894
-86241905
-85207229
-88.89653*
-83753428
-86.4756**
-92025
-110.3309*
-10384741
-76.37*
-49.801*
-58.951*
-58.951*
-55.885*
-86.886*
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Cytb ND4 NTF3 ODC Ne°

X

X

X

37
74

133

127
127
159
36
45
71
17
85
68
102
54
44
36
90
140
41
73
146
94
66
73
66
144
34



Espécie/Morfétipo

Boa constrictor imperator
Boa constrictor imperator
Boa constrictor imperator
Boa constrictor longicauda
Boa constrictor longicauda
Boa constrictor nebulosa
Boa constrictor nebulosa
Boa constrictor nebulosa
Boa constrictor occidentalis
Boa constrictor occidentalis
Boa constrictor orophias
Boa constrictor orophias
Boa constrictor orophias
Boa constrictor ortonii

Boa constrictor sabogae
Boa constrictor sabogae
Boa constrictor sabogae
Charina bottae*

Charina bottae*

Corallus batesii*

Corallus caninus*

Corallus hortulanus*
Epicrates cenchria*
Epicrates cenchria*
Eunectes murinus*
Eunectes murinus*

Eunectes notaeus*

Voucher
EU273618
EU273619
GQ300935
EU273612
KF576703**
KF57673**
KF576699**
KF576698**
EU273651
GQ300916
KF576734**
KF576703**
KF576701**
KF576739**
EU273665
KF576715**
KF576714**
AF302975
AY099986
KC750019
JX576183
HM348868
HQ399501
KC329975
JX576187
U69808
JN967416

Localidade UF
- Utila
Tuxtla de Gutiérrez Chiapas

Cancun Quintana Roo

- Argentina

== Argentina

== Saboga Island

Pais
Honduras
Mexico

Mexico

Argentina

Argentina

Panama

Latitude

16.76*
21.157*

-34.999*
-34.999*

8.622**

Longitude

-93.105*
-86.886*

-64.923*
-64.923*

-79.06**
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Cytb ND4 NTF3 ODC Ne°

X 158
X 153
X 34
X
X
X
X
X
X 10
X 10
X
X
X
X
X 129
X
X
X
X
X
X
X
X
X
X
X
X
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3.2 Métodos
3.2.1 Extracdo de DNA

O DNA gendmico total foi extraido de fragmentos de figado, escama ou
muda das serpentes, segundo o método descrito por Walsh et al. (1991), com
adaptacdes, utilizando Chelex 5%.

Para isso, os tecidos preservados em alcool foram retirados e
pressionados em papel absorvente até secar completamente. Depois, um pedaco
pequeno do tecido foi retirado e depositado em tubos eppendorfs de 1,8 ml contendo
500 pL de uma solugdo composta por 2,25 g Chelex em 45 ml de agua destilada.
Em seguida, foram adicionados 10 pl de proteinase K (20 mg/mL) em cada tubo.
Entre a retirada de uma amostra de tecido e outro, os instrumentos foram limpos em
formol, mergulhados em acool e flambados em lamparina para esterilizar.

Os tubos foram colocados em plataforma com agitador em estufa por
24 horas para figado e 48 horas para escama, a temperatura de 56°C. Apds
decorrido este periodo, os tubos foram retirados da estufa e agitados delicadamente
por aproximadamente 15 segundos. Em seguida, os tubos foram aquecidos a 95-
100°C em banho seco por 15 minutos. Apos esse tempo, 0s tubos foram
centrifugados a 13.000 rpm (centrifuga Tomy MRX152) por 5 minutos. Apds a
precipitacdo do Chelex, cerca de 200 a 300 ul do sobrenadante forma retirados e
transferidos para novos tubos de 1,5 ml identificados com o0s numeros das
respectivas amostras. Apos a extracdo, a quantidade DNA foi mensurada utilizando-
se 0 equipamento Nanodrop (Nano Drop ND-2000c acoplado ao programa ND-2000
v. 3.3.0).

3.2.2 Amplificagéo de fragmentos dos genes de interesse

Neste trabalho, ao todo, foram utilizados quatro marcadores para
analises, sendo dois mitocondriais, gene para o citocromo b oxidase (Cytb) e para o
NADH desidrogenase subunidade 4 (ND4); e dois marcadores nucleares, gene para
a neurotrofina 3 (NTF3) e intron do gene para a ornitina decarboxilase (ODC), cujos
primers utilizados para amplificacdo estdo listados na Tabela 4. Os tamanhos

esperados dos fragmentos eram de aproximadamente 1000 pb para o Cytbh, 640 pb
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para 0 ND4, 590 pb para o NTF3 e 500 pb para ODC. Os reagentes e suas
respectivas quantidades e concentracdes para as reacdes em cadeia da polimerase
(PCR) estéo listados na Tabela 5.

Para a amplificacdo dos fragmentos de interesse, foram empregados
protocolos diferentes para Cytb, ND4, ODC e NTF3. A amplificacdo dos fragmentos
dos genes mitocondriais foi realizada em termociclador Eppendorf AG 22331
Hamburg. Os regimes de temperatura e ciclos empregados estdo sumarizados na
Tabela 6.

A verificagdo da qualidade dos produtos de PCR e tamanho das
bandas amplificadas foi feita em gel de agarose 1% (0,3 g de agarose em 30 ml de
TAE), fundida em forno microondas com poténcia alta por 60 segundos. A solucéo
do gel foi depositada na forma ainda liquida no suporte da cuba de eletroforese.
Apébs a solidificacdo, deu-se o prosseguimento de aplicacdo de 1 pl de cada uma
das amostras misturadas com 1 pl de solucdo de azul de bromofenol, BlueJuice
(Invitrogen) e 1 ul de gel red (Biotium) diluido (1:500). O marcador de peso
molecular utilizado foi o Low DNA Mass Ladder (Invitrogen). A eletroforese foi
realizada a 60 V, 150 mA, por 30 minutos. O gel foi analisado em transiluminador
ultravioleta Alpha Innotech e sistema de captura de imagem Alpha DigiDoc RT2.

A purificacdo dos produtos de PCR foi realizada com 0,5 pyL da enzima
Exonuclease | de E. coli (Exo0), 20 U/uL, e 1,0 yL de Fosfatase Alcalina de Camaréo
(SAP), 1 U/uL (Fermentas), para cada 13 uL de produto de PCR, a 37°C por 15
minutos e 80°C por 15 minutos. Para cada amostra a ser sequenciada, Sao
incluidos: 6 puL da amostra de DNA a 20 ng/uL; 1 yL de primer a 2,5 uM; 3 uL de
tampéo (200 mM TrisHCI pH 9.0 com 5mM MgCl,); 1 yL de “Big Dye V3. 1”7 (Big Dye
Terminator Cycle Sequencing Standart - Applied Biosystems).

Os sequenciamentos foram realizados parte no Centro de
Biotecnologia do Instituto Butantan, em sequenciador automatico (3100 Genetic
Analyzer - Applied Biosystems) e outra parte na empresa MACROGEN (3730XL
Genetic Analyzer - Applied Biosystems) (Seul, Coréia).



Tabela 4 - Primers utilizados para amplificacdo dos fragmentos do Cytb, ND4, NTF3, ODC.
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Gene | Primer Cadeia | Sequéncia Referéncia

Cytb | L14910 L GACCTGTGATMTGAAAACCAYCGTTGT Burbrink et al.(2000)

Cytb H15149 H CTTTGGTTTACAAGAACAATGCTTTA Burbrink et al.(2000)

ND4 | ND4 L CACCTATGACTACCAAAAGCTCATGTAGAAGC | Arévalo et al.(1994)

ND4 LEU H CATTACTTTTACTTGGATTTGGACCA Arévalo et al.(1994)

NTF3 | NTF3F3 | L ATATTTCTGGCTTTTCTCTGTGGC Noonan e Chippindale(2006a)
NTF3 | NTF3R4 | H GCGTTTCATAAAAATATTGTTTGACCGG Noonan e Chippindale(2006a)
ODC | ODCF L GACTCCAAAGCAGTTTGTCGTCTCAGTGT Noonan e Chippindale(2006a)
ODC | ODCR H TCTTCAGAGCCAGGGAAGCCACCACCAAT Noonan e Chippindale(2006a)

Tabela 5: Reagentes utilizados na amplificacdo dos fragmentos de interesse e suas respectivas

quantidades (concentragBes entre parénteses). dNTPs =

dexorribonucleotideos, mM =

milimolar,

MgCIl, = Cloreto de Magnésio, Taq = Taq polimerase Platiun, U/uL = unidades por microlitro, VF =

Volume final.
GENE REAGENTES
dNTPs | Tampé&o primerl | primer 2 Taq
(A0mM) | — MgCl» MgCl, (5mM) (5mM) (5U/uL) | H2O | DNA | VF
Cytb 0,5uL 25puL | 3pL (50 mM) 4 pL 4 uL 0,2 13,8 2 30
ND4 0,5 pL 2pL | 2,5pL (25mM) | 0,6 pL 0,6 pL 0,2 15,6 3 25
NTF3 0,5 pL 1,4puL |2,5uL (50mM)| 0,6 pL 0,6 pL 0,2 165 | 3 25
oDC 0,5 uL 2puL | 2,5pL (50mM) | 0,6 pL 0,6 pL 0,2 15,6 3 25

Tabela 6: Regimes de temperatura

e ciclos empregados para a

amplificagdo dos fragmentos de

interesse.
GENE Desngtgragéo Desnaturacéo Hibridagdo Extens&o Extgnséo
Inicial Final
ND4 94°C/3min | 40 x 94°C/3s  48°C/45s 72°C/30s | 72°C/10min
NT3 94°C/3min | 40x 94°C/3s  46°C/45s 72°C/30s | 72°C/10min
5x 94°C/30s 62°C/30s 72°C/90s
Cytb 10x 94°C/30s 58°C/30s 72°C/90s | 72°C/10min
94°C/2,5min | 20x 94°C/30s 55°C/30s 72°C/90s
5x 94°C/30s 62°C/30s 72°C/90s
OoDC 10x 94°C/30s 58°C/30s 72°C/90s | 72°C/10min
94°C/2,5min | 20x 94°C/30s 55°C/30s 72°C/90s
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3.2.3 Andlise e edicdo das sequéncias

Os arquivos gerados pelo sequenciador, contendo as sequéncias e
seus respectivos eletroferogramas, foram analisados no programa CodonCode
Aligner 6.0.2 (LI-COR Inc). A pesquisa comparativa de similaridade foi realizada por
Blastn (Nucleotide Basic Local Alignment Search Tool) para conferir se o0s
fragmentos em questdo correspondem, de fato, a sequéncia alvo e se néo
ocorreram eventuais contaminagoes.

Os alinhamentos multiplos das sequéncias geradas juntamente com as
sequéncias disponiveis nos bancos de dados foram realizados online no programa
MAFFT (Multiple Alignment with Fast Fourier Transform) versdo 7 (disponivel em:
http://mafft.cbrc.jp/alignment/server/) (Katoh & Standley, 2013) e depois conferidos
visualmente. Para os genes codificantes, foi conferida a tradug¢do dos cédons em
aminoacidos para checagem de eventuais altera¢cées no quadro de leitura ou cédons

de parada.
3.2.4 Construcao das matrizes

Foram construidas oito matrizes ao total, sendo quatro formadas pelos
genes individuais e quatro formadas por concatenacdes. A Tabela 7 resume as
diferentes combinacdes realizadas, o nimero de individuos presentes em cada uma
das matrizes e o nimero de pares de bases. Essas matrizes foram utilizadas para a
realizacdo das analises filogenéticas e de delimitacdo de espécies. Os alinhamentos

foram editados de modo a eliminar ou reduzir ao maximo a quantidade de gaps.
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Tabela 7: Matrizes construidas para a realizacdo das analises filogenéticas. A primeira coluna indica
o(s) gene(s), a segunda coluna indica o nimero de sequéncias presentes na matriz e a terceira

coluna ,0 nimero de pares de bases. Sitios conservaos, variantes e informativos sao também

mostrados
NeSitios NeSitios Ne°Sitios
MATRIZ N° seq N° pb conservados variantes informativos
CYTB 151 744 441 303 196
ND4 82 600 405 195 128
NTF3 78 506 457 49 28
oDC 114 508 447 61 38
CYTB/ND4 61 1261 938 323 183
CYTB/ODC 81 1266 952 314 198
NTF3/0DC 66 1050 989 61 30
4GENES 54 2305 1976 329 184

3.2.5 Andlises Filogenéticas

As analises filogenéticas foram realizadas utilizando-se os métodos de
Maxima Parciménia (MP), Maxima Verossimilhanca (MV) e Inferéncia Bayesiana
(I1B).

As analises de MP foram conduzidas no programa TNT 1.1 (Goloboff et
al., 2008) (disponivel em http://www.phylogeny.fr/index.cgi), com new technology
search com os seguintes algoritmos: Random Sectorial Searches, Consensus-Based
Sectorial Searches e Treefusing (modo padrdo), com 1000 réplicas de bootstrap.

As andlises de MV e o teste de bootstrap foram
realizadas online no programa RaxML (Stamatakis, 2014), na plataforma CIPRES
(Cyberstructure for Phylogenetic Research) (https://www.phylo.org), empregando o
modelo de evolucdo GTRCAT para as analises individuais de cada marcador, com
1000 réplicas de bootstrap. Este modelo foi escolhido porque requer menor tempo
computacional (Izquierdo-Carrasco et al., 2011; Frazdo et al., 2015; Selvatti et al.,
2015).

Para a realizacdo das analises de IB, inicialmente foi feita uma busca
do melhor modelo de substituicdo para os marcadores, realizada no programa
MEGA v.7.0 (Kumar et al., 2016). Foram testados 24 modelos, para os quais foram
calculados: BIC (Critério de Informac&o Bayesiano), AlCc (Critério de Inormacéo de
Akaike, corrigido), InL (valor de Maxima Verossimilhanca) sendo escolhido o modelo

de menor valor de BIC e de maior valor de verossimilhanca. Os modelos indicados
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como melhores para cada gene foram, respectivamente: Cytb = GTR+G+l; ND4 =
HKY+G+l; NTF3 =T92+G e ODC = T92.

Cada analise de IB foi executada online na plataforma CIPRES
(https://www.phylo.org), utilizando simultaneamente duas corridas com quatro
cadeias de dez milhdes de geracdes cada. As cadeias de Markov (MCMC) foram
amostradas a intervalos de 1.000 geracdes e ao final descartadas 25% das
primeiras arvores geradas. As probabilidades posteriores foram determinadas com
base na topologia consenso de 50% das arvores geradas, apdés confirmada a
convergéncia das cadeias. No caso das matrizes concatenadas, o conjunto de
dados foi particionado para a atribuicdo do modelo respectivo para cada marcador.

3.2.6 Andlise de Delimitacdo de Espécies (ADE)

Para a andlise de delimitacdo de espécies foram empregados dois
métodos: por bPTP (Bayesian implementation of the Poisson Tree Process) (Zhang
et al.,, 2013) e GMYC (Generalized Mixed Yule Coalescent) (Pons et al., 2006).
Ambos empregam a delimitacdo a posteriori de grupos e utilizam uma arvore de
entrada enraizada, sendo que no bPTP a arvore pode ndo ser ultramétrica e no
GMYC a arvore tem que ser ultramétrica e totalmente bifurcada.

Estes métodos calculam os eventos de especiacdo com base no
namero de substituicbes, dada a topologia da arvore de entrada.

Desde que os comprimentos dos ramos representem substituicdes por
sitio, qualquer arvore filogenética pode ser utilizada como arvore de entrada. Nesse
caso, somente as arvores construidas por Maxima Verossimilhanca e Inferéncia
Bayesiana puderam ser utilizadas. As topologias obtidas por Parcimdnia foram
descartadas.

Para bPTP, embora tenham sido construidas 8 matrizes (Tabela 7),
uma vez que a arvores de Cytb foi a mais resolutiva e a de 4Genes engloba
individuos contemplados neste trabalho, foram escolhidas para serem as arvores de
entrada em bPTP, sendo duas de Cytb (MV e IB) e duas de 4Genes (MV e IB),
totalizando quatro arvores de entrada.

A metodologia bPTP, foi inicialmente descrita para analises unilocus,
mas neste trabalho foi utilizada também para as matrizes multilécus, uma vez que ha

emprego semelhante na literatura (Cottontail et al., 2014). A andlise de bPTP foi
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realizada no servidor do programa, disponivel em http://species.h-its.org/ptp/, sob os
seguintes parametros: 500.000 gerac6es de MCMC (numero limite de geracdes que
podem ser calculadas pelo servidor), corte a cada 100 geracdes e descarte de 25%
das arvores iniciais.

Para de GMYC, foi utilizada a arvore obtida através da andlise de
tempo de divergéncia (referente ao marcador Cytb) como arvore de entrada, e a
analise foi conduzida no servidor do programa, disponivel em http://species.h-

its.org/ptp/, sob o parametro de single threshold.
3.2.7 Estimativa dos Tempos de Divergéncia

A estimativa dos tempos de divergéncia foi calculada utilizando-se o
programa BEAST 1.8.2 (Drummond et al, 2012) no portal CIPRES
(https://lwww.phylo.org). O arquivo com os dados e comandos foi criado através da
interface grafica BEAUTiI 1.8.2 (Drummond et al., 2012). A matriz de Cytb foi
escolhida por ser aguela com o maior niumero de amostras e para a qual
possuiamos taxa de mutacdo conhecida (0.0124 mutacdes por sitio por milhdes de
anos, empregada por Suarez-Altilano et al., 2014). O modelo empregado foi
GTR+G+I, com relégio molecular relaxado e com taxas normal ndo relacionadas.
N&o foi utilizada arvore guia e foram feitas 50.000.000 geracBes, com 10% de

descarte das arvores iniciais.
3.2.7.1 Pontos de Calibracéo

Foram utilizados cinco pontos de calibracdo, escolhidos a priori de
acordo com a filogenia obtida para o marcador, empregando distribuicdo lognormal.
Nesses pontos, foram utilizados fésseis conhecidos para o grupo. Os fosseis
utilizados para calibrar os pontos 3, 4 e 5 nédo tiveram idades especificas descritas,
de modo que empregamos a meédia do periodo do estrato onde o féssil foi
encontrado.

1) A raiz; para este ponto foi utilizado o féssil de Titanoboa (Head et al.,
2009), com média de 60 Ma e desvio padréo = 1.2;

2) Um ponto no grupo externo representado por Corallus, baseado no
ponto de calibracdo descrito por Head et al. (2015), com média de 58.1 Ma e desvio

padréo = 3.6;
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3) O ponto para o inicio da diversificacdo de Boa, representado pelo
féssil descrito por Albino (1993), com média de 44.95 Ma (Eoceno, 56 - 33.9 Ma) e
desvio padréo = 6.8;

4) O ponto que representa a linhagem do México, empregando-se o
féssil descrito por Miller (1980), com média de 3.05 Ma (Plioceno tardio, 3.6 — 2.5
Ma) e desvio padrao = 0.3;

5) O ponto que separa a linhagem de Boa constrictor occidentalis e as
outras amostras da América do Sul, para este ponto foi incluido o fossil da
Patagbnia, descrito por Albino & Carlini (2008), com média de 0.4 Ma (Pleistoceno
tardio, 0.8 — 0.011 ka) e desvio padréo = 0.18.
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4 RESULTADOS

O presente trabalho apresenta a cobertura mais abrangente em termos
de numero de localidades e dominios morfocliméaticos para a regido neotropical,
englobando 9 dos 10 dominios morfoclimaticos descritos por Morrone (2014) (Tabela
2, Figura 4).

4.1 Anédlises Filogenéticas

Boa constrictor foi recuperada como um grupo monofilético com
elevados valores de suporte (MP = 100, MV = 100, IB = 1) nas analises utilizando
sequéncias do Cytb (Figuras 5 a 7), ND4 (Figuras 8 a 10), Cytb + ND4 (Anexos 1 a
3), Cytb + ODC (Anexos 4 a 6) e 4Genes (Cytb + ND4 + ODC + NTF3
concatenados) (Figuras 11 a 13), com excecao de MP para ND4 (Figura 8), uma vez
que Corallus batesii, Eunectes notaeus e E. murinus, representantes do grupo
externo, foram recuperados juntamente com Boa.

As andlises individuais dos genes NTF3 e ODC, bem como ODC +
NTF3 ndo se mostraram resolutivas, devido a quantidade de politomias recuperadas
(dados nédo mostrados).

A arvore de Cytb foi a mais resolutiva, pois o sinal filogenético do Cytb
foi o melhor para o grupo e além disso, a sua matriz € composta pelo maior nimero
de individuos e maior representatividade em termos de distribuicdo espacial do
género Boa. A arvore 4Genes apresenta representantes exclusivamente sul-
americanos, no entanto com a maior quantide de pares de bases.

Dessa forma, nas andlises do marcador Cytb em MP, MV e IB foram
recuperados 9 grupos, nomeados de A a |, além do grupo externo, embora nem
todos os grupos tenham apresentado valores de suporte significativos (bootstrap >70
e probabilidade posterior >95).

O clado A engloba exclusivamente individuos do México (MP = 90, MV
=82, IB = 1). Neste grupo foi recuperado um individuo identificado como pertencente
ao morfétipo de B. c. imperator (Cancun, México), o restante dos individuos deste
clado ndo foram identificados ao nivel de subespécie.

O clado B, que reune individuos do México, América Central e costa
pacifica da América do Sul (MP = 75, MV =79, IB = 0,99), englobando individuos



49

identificados como pertencentes aos morfétipos B. c. imperator (Cancun, México;
Utila, Honduras; Tuxtla de Gutierrez, México), B. c. longicauda (Tumbes, Peru e
EU273612), B. c. sabogae (Ilha Saboga, Panamd), B. c. ortonii (El Mango, Equador,
e KF576739) e Boa constrictor.

Os clados C e D foram recuperados como irmaos (MP = 22, MV = 65,
IB =0,96). O clado C (MP =71, MV =93, IB = 1) compreende individuos distribuidos
na regido amazonica, representados pelo do morfétipo de B. c. constrictor (Iquitos e
Tarapoto do Peru, Guiana e Suriname) e animais da Venezuela identificados até o
nivel de espécie.

O clado D (MP = 44, MV = 88, IB = 0,96), é formado pelos subclados
D1 e D2, onde D1 recupera individuos de B. constrictor de Nova Brasilia (RO),
Vitéria do Xingu, Melgaco e Belém (PA), além de B. c. constrictor da Ilha de Marajo,
também no Para; D2 recupera individuos de Porto Trombetas (PA), Lago Chaviana e
Aruma (AM) e UHE Jirau (RO), além de um individuo de B. c. constrictor de Iquitos,
Peru (GQ300902) e B. c. melanogaster de Orellana, Equador (QCZARG476).

O clado E (MP = 36, MV = 48, IB = 0,79) representa 0 maior
agrupamento da porcdo sul do continente americano, englobando, além de
exemplares identificados apenas como Boa constrictor, distribuidos por todo o
territério brasileiro (nos Estados de Rondobnia, Para, Sao Paulo, Mato Grosso,
Tocantins, Minas Gerais, Acre, Brasilia e Goias), individuos identificados com os
morfétipos de B. c. amarali (de Sdo Paulo e Minas Gerais) e B. c. constrictor (do
Maranhdo, Mato Grosso e da Guiana). O individuo LCBL12 (Manaus, AM), foi
recuperado no clado E nas andlises de MV e IB, ao passo que em MP foi
recuperado fora deste grupo.

O clado F (MP = 17, MV = 82, IB = 0,59) reune individuos distribuidos
do Rio Grande do Norte, Bahia, Alagoas, Rio de Janeiro, Sdo Paulo e Goias, além
de B. c. constrictor (de Cachoeiro do Itapemirim, ES; Salvador, BA; Teresina, Pl) e
B. c. amarali (Babaculandia, TO).

Os clados G e H sao recuperados como grupos irmaos (MP = 80, MV =
96 e IB = 0.89), sendo ambos representados por um udnico exemplar,
respectivamente, o clado G por B. c. orophias e o clado H por B. c. nebulosa.

O clado | (MP = 97, MV = 99, IB = 1) é composto exclusivamente por
individuos de B. c. occidentalis.
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Nas trés analises, um individuo de B. constrictor (CHUNB61848) de
Piripiri (Pl) n&o é recuperado dentro de nenhum clado.

As relacdes entre os clados A a | recuperadas, com base no Cytb, sao
apresentadas abaixo.

Nas trés analises, os grupos A e B foram recuperados como irméaos
(MP =48, MV = 82, IB = 0,99). Em MP, A+B foi recuperado separado dos grupos C
a |, mostrando uma separacéo entre Norte (México, América Central e porcao trans-
Andina do Peru e do Equador) e Sul (Brasil, Guiana, Suriname, Venezuela,
Argentina, e porcéo cis-Andina do Peru e do Equador). Em MV e IB esta separagéo
entre Norte e Sul ndo foi recuperada: em MV, A+B foi recuperado como grupo irmao
de E (MV =7); em IB, A+B foi recuperado como grupo irmao de | (B. c. occidentalis),
sem suporte. Em MV, os agrupamentos mostraram-se em uma ordem do mais
externo para o mais interno, onde G e H sao irmaos, G+H é irmao de F, ((G+H)+F) é
irméo de I, (((G+H)+F)I) é irm&o de CHUNBG61848 de Piripiri (PI1), (((G+H)+F)I)Piripiri)
€ irmao de C+D, ((((G+H)+F)D)Piripiri)C+D) é irméo de (G(A+B)). Em IB, 0s grupos
C+D, E, F, G+H e Piripiri foram recuperados em uma politomia (Figura 7).

Apesar de a composicdo dos clados A a | ndo ser a mesma nas
andalises com os outros marcadores (Cytb + ND4, Cytb + ODC, ND4, 4Genes) em
decorréncia da disponibilidade das sequéncias nas matrizes (Tabelas 2 e 3), a
nomeacdo de A a | serd utilizada para os resultados dos outros marcadores -
conforme apresentado a seguir para as analises com ND4 (Figuras 8, 9 e 10) e com
0s 4 genes concatenados (Figuras 11, 12 e 13) e para os demais marcadores nos
Anexos 1 a 6.

Para ND4, foi obtido resultado semelhante ao Cytb, para os
agrupamentos A a I: A+B (MP = 99; MV =99, IB = 1), sendo que do grupo A o unico
individuo presente nessa matriz é UVM57, identificado como pertencente ao
morfétipo B. c. imperator, procedente da Sierra Tarahumara (México) e em B, temos
individuos de temos B. c. imperator, B. c. longicauda e B. c. sabogae; em E (MP =
99, MV =50, IB = 1), um individuo identificado como B. c. constrictor, procedente de
Trindade e Tobago; em F (MP = 34, MV = 76, IB = 0,93), temos individuos dos
morfétipos B. c. constrictor e B. ¢. amarali; | (MP = 99, MV = 95, IB = 1), composto
exclusivamente por B. c. occidentalis; G representado por B. c. orophias e H
representado por B. c. nebulosa (MV =100, IB = 1). Nesta matriz ocorreu a

recuperacdo de um grupo composto por individuos dos clados C + D. Para este
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marcador, a separacao em Norte e Sul foi obtida em MP e IB. Em MP, | é grupo
irm&o de um politomia formada por C+D, E, F, G e H. Em MV, a topologia foi
semelhante que em Cytb, mas a relacéo entre os grupos foi diferente: o grupo mais
externo € formado por uma mistura de individuos de C+D, e onde o individuo de
Piripiri foi recuperado; em seguida temos um outro grupo misto, mas com individuos
de D+E; A+B é irmédo de I, ((A+B)I) é irmao de F, (((A+B)I)F) é irmédo de G+H,
((((A+B)I)F)G+H) € irméo de E. Em IB, A+B € grupo irméo de uma politomia formada
por C+D, D+E, E, F, | e G+H (Figuras 8, 9 e 10).

A matriz que retune os quatro marcadores (4Genes), € composta
apenas por individuos da porcédo sul do continente. Nesta analise, B. c. longicauda é
recuperada como grupo irmao de todos os outros em MP e IB. Nas trés analises
foram recuperados os clados D (MP=64; MV= 74 incluindo + um individuo de E; IB=
92 + um individuo de E), F (MP= 95, MV= 87, IB= 0,99) e | (MP= 100, MV= 99, IB=
1). Em MP, os representantes do grupo E séo recuperados em uma politomia. Em
MP e IB, | é recuperado como grupo irmdo de F, mas em MV, como grupo irméo de
((D+um individio de E) B. c. longicauda)(E)) (Figuras 11, 12 e 13).

Houve recuperacdo de individuos procedentes de uma mesma
localidade em clados distintos. Nas andlises correrpondentes a matriz de Cytb, a
sequéncia EU273628 ¢é recuperada no clado C e a sequéncia GQ300902 no clado
D, cuja localidade esta registrada como Iquitos (Peru); a sequéncia EU273639,
recuperada no clado C, e a sequéncia GQ300896, recuperada no clado E, ambas
registradas como originarias da Guiana. Todas estas sequéncias sao procedentes
do GenBank, derivadas do trabalho Hynkova et al. (2009). As amostras oriundas de
Babaculandia (TO), MTR7733 (identificada como B. c. constrictor) e MTR7659
(identificada como B. c. amarali), foram recuperadas, respectivamente, nos clados E
e F (em ND4 - Figuras 8 a 10). As amostras provenientes de Piracicaba, LCBL15
(4Genes) e LCBL16 (ND4, Cytb+ND4, Cytb+ODC - Anexos 1 a 6), foram
recuperadas no clado E e a amostra LCBL17 foi recuperada no clado F (em Cytb).
As amostras de Manaus, LCBL13 (Cytb+ND4) e LCBL14 (ND4) foram recuperadas
no clado D, enquanto que a amostra LCBL12, também de Manaus, foi recuperada
no clado E (Cytb).



52

A sequir, serdo descritos o0s resultados que se encontram nos Anexos 1
a 6.

Para a matriz concatenada de Cytb + ND4 (Anexos 1, 2 e 3), nas trés
analises foram recuperados os agrupamentos D (MP = 64, MV = 74, IB = 0,99); F
(MP =89, MV = 89, IB =1), reunindo individuos identificados como pertencentes aos
morfétipos B. c. constrictor e B. c. amarali; e | (MP =100, MV =100, IB =1), formado
exclusivamente por B. c. occidentalis. O clado E foi recuperado em MV e IB (MV =
18, IB = 1), onde agrupa individuos identificados como pertencentes aos morfotipos
B. c. constrictor e B. c. amarali; poréem em MP apenas um clado interno composto de
exemplares de Minas Gerais e Sado Paulo foi recuperado, no qual estdo reunidos
individuos de B. c. amarali, sendo que o restante dos individuos do clado E néo
foram recuperados de forma resolvida. Em MV e IB, o individuo identificado como B.
c. longicauda (CORBIDI3790, Peru) € recuperado como grupo irmao de todos os
outros agrupamentos, mas em MP este individuo foi recuperado como grupo irmao
de | (B. c. occidentalis). Em MV e IB, as relagdes entre os grupos sao similares: F é
irmao de D+E, e este grupo (F(D+E)) € irmé&o de I.

Os resultados de Cytb + ODC (Anexos 4, 5 e 6) foram similares aos de
Cytb, recuperando os agrupamentos: A (MP = 99, MV = 100, IB = 1); B (MP = 97,
MV= 92, IB = 1), que reune as subespécies B. c. longicauda e B. c. ortonii; D (MP =
70, MV = 91, IB = 0.87), onde foi recuperado um individuo identificado como sendo
do morfétipo B. c. melanogaster (QCZAR6476, Orellana, Equador); E (MP = 99, MV
= 100, IB = 1), retine individuos pertencentes aos morfétipos B. c. constrictor e B. c.
amarali; F (MP = 34, MV = 71, IB = 0,96), que agrupa individuos pertencentes aos
morfétipos B. c. constrictor e B. c. amarali; e G (MP = 99, MV = 100, IB = 1), que é
composto exclusivamente por B. c. occidentalis. A Unica amostra do subclado C
presente nesta matriz € um individuo de Falc6én (Venezuela), que em MV e IB é
recuperado como grupo irmao de D, e em MP é recuperado como grupo irméo de
todos os agrupamentos. A separagao entre norte e sul foi observada apenas em MV,
onde (A+B) é grupo irméo de (((E)(C+D)F))I), onde | é grupo irmédo de todos os
outros grupos do sul. Ja em IB e MP, G é recuperado como grupo irmédo de A+B. Em
MP, D € o grupo mais externo, sendo irméo de ((F)((E)((A+B)I)). Em IB, temos
((A+B)I) irmé&o de (E(F(C+D))).
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4.2 Analises de Delimitacdo de Espécie

As analises de delimitacdo de espécie foram feitas com base na
matriz de Cytb e de 4Genes. A matriz de Cytb foi escolhida porque possui a
maior representatividade de taxons para este marcador e porque se mostrou
mais resolutiva. A matriz 4Genes foi escolhida porque € a que possui o maior

namero de pares de bases (Figuras 14 a 17).
4.2.1 bPTP

Para cada uma das quatro arvores de entrada foi gerada uma
arvore final, onde se mostra, nos nés, o valor de suporte bayesiano,
correspondendo as arvores de entrada de MV e IB de Cytb e 4Genes (Figuras
14 a 17).

Nas analises aqui apresentadas, o nimero de Espécies Putativas
(EP) delimitadas pelo método bPTP, variou de acordo com a arvore de entrada
utilizada, sendo o minimo estimado em 15 EPs para 0s quatro genes
concatenados com base na arvore de MV e o maximo estimado de 75 EPs
para Cytb com base na arvore de IB (Tabela 8). Os resultados detalhados de

delimitacdo estdo apresentados nos Anexos 7 a 10.

Tabela 8: Comparacao entre o numero de Espécies Putativas, o nUmero de pares de
base e o niumero de sequéncias em cada matriz. No nimero de espécies putativas

mostrado os grupos externos nao foram incluidos.

MATRIZ | N°sequéncias | N° pares de base | N°EPs/ Arvore de entrada

MV [=]
CYTB 151 744 55 75
4GENES | 54 2305 15 36

Em todas as arvores de entrada testadas, Boa constrictor nao foi

recuperada como uma Unica Espécie Putativa.

Para os exemplares que possuiam identificacdo ao nivel de

subespécie e para os quais havia mais de uma sequéncia, 0s Unicos onde
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todas as sequéncias foram agrupadas como fazendo parte de uma mesma EP
foram as identificadas como Boa constrictor occidentalis (Figuras 14 a 17 e
Anexos 7 a 10). Para as sequéncias que posuiam identificagdo ao nivel de
subespécie Boa constrictor orophias e Boa constrictor nebulosa e que eram

Gnicas, cada uma foi apontada como uma EP distinta.
4.2.1.1 Relacbes obtidas para a arvore de entrada de Cytb/MV

As sequéncias identificadas como Boa constrictor amarali nédo
foram agrupadas como uma unica EP, estando distribuidas em quatro EPs
diferentes. Em uma destas EPs, ocorre o agrupamento de uma Boa constrictor
amarali (MTR7659 de Babagulandia, TO) com Boa constrictor constrictor
(MBIB4038 de Teresina, Pl). Em outra EP, foram agrupadas quatro sequéncias
de Boa constrictor amarali (de Minas e Sao Paulo) (Figura 14, Anexo 7).

As sequéncias identificadas como Boa constrictor constrictor,
além daquela recuperada com Boa constrictor amarali, foram
distribuidas em mais cinco EPs diferentes, totalizando seis EPs.

As sequéncias previamente identificadas como Boa constrictor
imperator foram distribuidas em quatro EPs diferentes, com outros individuos
gue ndo possuiam identificacdo ao nivel de subespécie.

As sequéncias identificadas como Boa constrictor longicauda
foram distribuidas em duas EPs diferentes, sendo que em uma destas EPs, a
mesma encontra-se agrupada com B. c. ortonii e na outra EP encontra-se
agrupada com B. c. sabogae.

A sequéncia identificada como B. c. melanogaster foi agrupada
em uma EP, juntamente com outras sequéncias sem identificacdo de
subespécie.

As sequéncias identificadas como Boa constrictor nebulosa e Boa
constrictor orophias sédo Unicas, e foram apontadas cada uma como uma EP

distinta.
4.2.1.2 Relagbes obtidas para a arvore de entrada de Cytb/IB

As sequéncias identificadas como Boa constrictor amarali estdo

distribuidas em trés EPs diferentes, em uma delas, ocorre o agrupamento de
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uma Boa constrictor amarali (MTR7659, Babaculandia, TO) com Boa
constrictor constrictor (MBIB4038, Teresina, PIl). Além desse agrupamento, as
sequéncias identificadas como Boa constrictor constrictor, foram distribuidas
em outras sete EPs diferentes, uma das quais agrupa com uma B. c.
melanogaster (Figura 15, Anexo 8).

As sequéncias identificadas como Boa constrictor imperator foram
distribuidas em quatro EPs diferentes .

As sequéncias identificadas como Boa constrictor longicauda
foram distribuidas em duas EPs diferentes, sendo que em uma delas encontra-
se agrupada com B. c. ortonii.

A sequéncia identificada como B. c. melanogaster foi agrupada
em uma EP, juntamente com outras sequéncias sem identificacdo de
subespécie.

As sequéncias identificadas como Boa constrictor nebulosa e Boa
constrictor orophias sdo Unicas, e foram apontadas cada uma como uma EP
distinta.

A Unica sequéncia identificada como B. c. sabogae foi apontada

como uma EP.

4.2.1.3 Relacbes obtidas para as arvores de entrada de 4Genes

Para a arvore de entrada de MV (Figura 16, Anexo 9), as
sequéncias identificadas como Boa constrictor amarali foram agrupadas como
em trés EPs diferentes, sendo um agrupamento com Boa constrictor
constrictor. A Unica sequéncia identificada como Boa constrictor longicauda foi
apontada como uma EP distinta.

Para a arvore de entrada de IB (Figura 17, Anexo 10), as
sequéncias identificadas como Boa constrictor amarali foram agrupadas em
sete EPs distintas, uma das quais com Boa constrictor constrictor.

Além desse agrupamento com Boa constrictor amarali, as
sequéncias identificadas como Boa constrictor constrictor foram agrupadas em
duas outras EPs. A Unica sequéncia identificada como Boa constrictor

longicauda foi apontada como uma EP distinta.
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4.2.2 GMYC

De acordo com a analise de GMYC, foram recuperadas 4 EPs
diferentes. Uma corresponde as amostras da por¢ao sul e das ilhas caribenhas
(grupos C, D, E, F, G, H e | na filogenia de Cytb); abrangendo as subespécies
B. c. amarali, B. c. constrictor, B. c. melanogaster, B. c. nebulosa, B. c.
occidentalis e B. c.orophias. A segunda EP corresponde ao agrupamento A na
filogenia, onde um individuo de B. c. imperator (GQ300935, Cancun, México) é
agrupado com outros individuos sem identificacdo ao nivel de subespécie. A
terceira EP corresponde ao agrupamento B na filogenia e relne as
subespécies B. c. imperator, B. c. longicauda, B. c. ortonii e B. c. sabogae. A
quarta EP é representada por uma Unica amostra do México (Sinaola/México)
(Figura 18).

4.3 Andlise de Tempos de Divergéncia

Na filogenia obtida com base na analise de tempo de divergéncia (Figura
19), houve uma separacdo entre as amostras provenientes da por¢cdo Norte
daquelas da porcao Sul. As amostras de B. c. nebulosa e B. c. orophias foram
recuperadas como grupo irmdo das amostras de B. c. occidentalis
(Probabilidade Posterior =1). Na porcdo Norte, 0os grupos A e B sao
recuperados como irméaos (PP = 1). Na porc¢éao Sul, as relagdes entre 0s grupos
foram as seguintes: ((E(Piripiri ((C+D)F))(G+H)I))), onde E (PP = 0,96), (PP =
1); C (PP =1), D (PP =1), C + D (PP =0,95); F (PP = 0,6), F + (C + D) (PP =
0,03); | (PP = 1), G+H (PP = 1), | + (G+H) (PP = 0,37); (I (G+H)) irmao de
((C+D)F)) (PP = 0,11). As relacdes de recuperacdo das subespécies foram
similares aquelas descritas para as analises filogenéticas para Cytb (Figuras 5
a’).

As analises estimaram que a origem de Boa tenha ocorrido por volta de
de 59.7 Ma (95% HPD = 57.47 — 61,49), no Paleoceno; seguida da separacéo
das amostras provenientes das porcdes Norte e Sul do continente que ocorreu
por volta de 34.24 Ma (95% HPD = 17.87 — 49.49) entre o Eoceno e o Mioceno.
Na porcéo Norte, a separagéo entre 0s grupos A e B ocorreu por volta de 5,28
Ma (95% HPD = 2,65 — 12,81), no Nedgeno, entre o Mioceno e o Plioceno. Na
porcao Sul, a diversificacdo entre os agrupamentos C, D, E, F, G, H e | iniciou-
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se por volta de 0,9 Ma (95% HPD = 0,5 — 2,16), no Pleistoceno, com a
separacao de E dos demais grupos, sendo que: a separacgéo entre C, D e F de
G, H e | ocorreu por volta de 0,79 Ma (95% HPD = 0,54 —1,04); entre le Ge H
a 0,6 Ma (95% HPD = 0,32 — 0,91) e entre C e D ocorreu por volta de 0,59 Ma
(95% HPD = 0,34 — 0,87) (Figura 19).
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Figura 5. Arvore de maxima parciménia obtida a partir do Cytb, com nove clados principais (A a I)
nos ramos os valores de bootstrap, as cores correspondem aos morfétipos das subespécies
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Figura 6. Arvore de maxima verossimilhanga obtida a partir do Cytb, com nove clados principais (A a I)
nos ramos os valores de bootstrap, as cores correspondem aos morfétipos das subespécies
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Figura 7. Arvore de inferéncia baeysiana obtida a partir do Cytb, com nove clados principais (A a I)
nos ramos os valores de probabilidade posterior, as cores correspondem aos morfétipos das subespécies
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Figura 8. Arvore de maxima parciménia obtida a partir do ND4, nos ramos os valores de bootstrap as cores correspondem
aos morfétipos das subespécies
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Figura 9. Arvore de maxima verossimilhanga obtida a partir do ND4, nos ramos os valores de bootstrap, as cores correspondem aos morfétipos
das subespécies.
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Figura 10. Arvore de inferéncia baeysiana obtida a partir do ND4, nos ramos os valores de probabilidade posterior, as cores correspondem
aos morfétipos das subespécies
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Figura 11. Arvore de méaxima parciménia obtida a partir de quatro genes concatenados (Cytb, ND4, ODC, NTF3), nos ramos os valores de as cores
aos morfotipos das subespécies.
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5 DISCUSSAO

Este estudo apresenta a amostragem mais ampla até entdo
realizada para Boa constrictor, tanto em termos de exemplares e niamero de
subespécies, quanto em localidades para a América do Sul, contemplando 12
paises da regido neotropical, representando a maior abrangéncia em termos de
dominios morfocliméticos.

Neste trabalho, somando-se as sequéncias aqui obtidas aquelas
disponiveis no GenBank, foi possivel analisar 10 subespécies de Boa
constrictor: B. c. amarali, B. c. constrictor, B. c. imperator, B. c. longicauda, B.
c. melanogaster, B. c. occidentalis, B. c. orophias, B. c. ortonii, B. c. nebulosa e
B. c. sabogae.

E importante ressaltar que, embora tenhamos realizado analises
para todas as matrizes descritas no item material e métodos, iremos delinear a
discussdo em torno das andlises feitas para Cytb e 4Genes; a primeira por se
tratar da matriz com a maior amostragem, e a segunda por possuir 0 maior

namero de pares de bases.
5.1 Analises Filogenéticas
5.1.1 Grupos recuperados

O género Boa foi recuperado como um grupo monofilético, com
valores de suporte elevados, em todas as analises de reconstrucéo filogenética
(MP, MV e IB), corroborando resultados previamente publicados (Hynkova et
al., 2009; Reynolds et al., 2013; Suarez-Atilano et al., 2014; Card et al., 2016).
Embora no presente estudo tenham sido utilizadas algumas sequéncias
oriundas destes trabalhos, os clados, as relacbes entre eles e o grau de
suporte estatistico divergem daqueles descritos por Hynkova et al. (2009),
Suarez-Atilano et al. (2014) e Card et al. (2016).

Em relacdo a dicotomia entre México/América Central e América
do Sul, os resultados aqui apresentados corroboram aqueles reportados por
Hynkova et al. (2009), Suarez-Atilano et al. (2014) e Card et al. (2016); sendo
gue Hynkova et al. (2009) e Suarez-Atilano et al. (2014) relataram a existéncia

de duas linhagens distintas entre a porcdo norte (desde a costa pacifica,
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porcdo Trans-Andina da América do Sul e estendendo-se até o México) e a
porcdo sul do continente, enquanto Card et al. (2016) consideram trés
linhagens, sendo uma na América do Norte (costa pacifica do México), uma na
América Central e outra na América do Sul. Nas analises aqui apresentadas,
nao houve recuperacdo de nenhum individuo pertencente a porcao sul em
clados na porcdo norte, nem recuperacao de individuos da por¢do norte em
clados da porcdo sul. Entretanto, a existéncia dos clados Norte e Sul,
nitidamente apontada por aqueles autores nao foi observada claramente em
nosso estudo, uma vez que, em algumas topologias, | e E sdo recuperadas
como grupo irméo de A+B, e G+H (das ilhas Dominica e Santa Lucia, América
Central) sdo sempre recuperados juntamente com a porcgéao sul.

Similarmente, os agrupamentos internos recuperados no presente
trabalho n&o correspondem totalmente aqueles descritos por Hynkova et al.
(2009), Suarez-Atilano et al. (2014) e Card et al. (2016), uma vez que foram
recuperados nove grupos (A a l), dois pertencentes a América do Norte/Central
e sete para a América do Sul, que de maneira geral, exibiram composicdo
congruente, entre os diferentes conjuntos de dados e entre as diferentes
andlises (apesar de ndo possuirem exatamente os mesmos individuos nas
diferentes matrizes) (Figuras 5 a 13, Anexos 1 a 6), ao passo que 0s suportes e
as relacdes entre os mesmos foram mais variaveis.

Para a porcao Norte, foram recuperados dois clados, A e B, onde
0 A reune individuos distribuidos ao longo da Zona de Transicdo Mexicana e
Dominio Mesoamericano, e B engloba individuos distribuidos na Zona de
Transicdo Mexicana, Dominio Mesoamericano e Dominio Pacifico (Figura 4).
Os clados A e B sempre foram recuperados como irméos (Figuras 5 a 7). Esta
configuragdo de grupos associados as cadeias montanhosas no México, costa
do Pacifico na América do Sul e América Central, também foi relatada por
Hynkova et al. (2009); Suarez-Atilano et al. (2014) e Card et al. (2016).

Uma vez que Hynkova et al. (2009); Suarez-Atilano et al. (2014) e
Card et al. (2016) empregaram um numero muito maior de exemplares do
México e América Central, além das sequéncias utilizadas possuirem
comprimento maior (em pares de bases), também realizaram analises
populacionais, proporcionando um reconhecimento mais acurado dos

agrupamentos na por¢ao norte; ao passo que nos utilizamos um ndmero maior
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de individuos da porc¢éo sul, permitindo uma distincdo mais detalhada para esta
parte do continente.

Para a porcao sul do continente, foram recuperados sete clados:
C,D,E,F,G,Hel;onde C, D, E e F sdo formados por individuos de diferentes
dominios morfoclimaticos.

O clado C engloba individuos distribuidos no extremo norte
amazobnico, correspondendo ao Dominio Boreal Brasileiro e Dominio Sul
Brasileiro. O clado D compreende dois subclados, D1 e D2, onde D1 agrupa
individuos distribuidos nos Dominios Boreal Brasileiro, Sul Brasileiro e
Sudoeste Amazdnico; ao passo que D2 agrupa individuos Dominios Boreal e
Sul Brasileiro. Estes dois clados foram recuperados como irmaos, na maioria
das andlises, e possuem uma intercessao em lquitos (Peru) (Figura 4).

O clado E representa o maior agrupamento da porcédo sul,
englobando exemplares distribuidos por todo o territério brasileiro, em
diferentes dominios: Dominios Boreal Brasileiro, Dominio Sul Brasileiro,
Dominio Sudoeste Amazonico, Dominio Chaquenho (Provincia do Cerrado) e
Dominio Parana (Provincia da Floresta do Parana). As relacbes do clado E
com os outros grupos foi muito variavel, cuja distribuicdo se sobrepde a C e D
(Figura 4).

O clado F é composto por individuos distribuidos pela Dominio
Parana (Provincia da Floresta do Parana e Provincia Atlantica) e Dominio
Chaquenho (Provincia do Cerrado e Provincia da Caatinga), sobrepondo-se a
E (Figura 4).

Os Unicos grupos que mantiveram sua composicdo constante,
onde foram sempre recuperados os mesmos individuos e cujos individuos
pertenciam a um unico dominio morfoclimético foram G, He I.

O clado | é formado exclusivamente por individuos de B. c.
occidentalis, subespécie correlacionada ao Chaco umido (Dominio Chaquenho,
Provincia Chaco). Este clado ndo se sobrepfe a nenhum outro (Figura 4).

Foram recuperados também dois clados irméaos formados por B.
c. nebulosa e B. c. orophias, G e H, respectivamente, que sao individuos de
ilhas do Caribe (Santa Lucia e Dominica), pertencentes a Subregidao Antilhana

(Provincia das Antilhas Menores). Apesar de pertencerem a América Central,
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os clados G e H foram sempre recuperados associados aos clados da porcéo
sul (Figura 4).

No presente trabalho, alguns individuos diferentes pertencentes a
uma mesma localidade foram recuperados em clados distintos. Isto ocorreu
para as amostras de Iquitos (Peru), Guiana, Babaculandia (TO), Manaus (AM),
Piracicaba (SP) e Santarém (PA). As sequéncias de lquitos (Peru) e da Guiana,
foram geradas por Hynkova et al. (2009) e os autores ressaltam que o trabalho
foi desenvolvido com base em animais de criadouro, muitos dos quais a origem
€ incerta. Babaculandia (TO), Manaus (AM), Santarem (PA) e lquitos (Peru)
localizam-se em margens de rios, de modo que ndo seria dificil, para um
organismo com potencial dispersivo, de se atingir locais diferentes daqueles de

onde nasceu.

5.1.2 Relagdes entre as subespécies

A maioria das subespécies nado foi recuperada como grupos
monofiléticos, uma vez que uma mesma subespécie foi recuperada em clados
distintos. Adicionalmente, mais de uma subespécie foi recuperada em um
mesmo clado. Este padrdo também foi relatado por Hynkova et al. (2009).
Suérez-Altilano et al. (2014) e Card et al. (2016) ndo especificaram o0s
morfétipos dos animais dos quais obtiveram amostras.

No que se refere a B. c. imperator, os exemplares agrupam-se
com as subespécies B. c. sabogae, B. c. longicauda, similar ao que foi descrito
por Hynkova et al. (2009). Embora Suéarez-Altilano et al. (2014) ndo tenham
identificado ao nivel subespecifico suas amostras (todas estdo depositadas no
GenBank apenas como B. constrictor), os autores tratam as mesmas como
pertencentes a subespécie B. c. imperator, assumindo que todas as
populacdes do México e América Central pertencem a esta subespécie. Se isto
for levado em consideracdo, o clado A recuperado em nossas andlises é
formado apenas por B. c. imperator; entretanto, ainda assim esta subespécie
nao seria monofilética, dado que outros individuos de B. c. imperator foram
recuperados juntamente com B. c. sabogae, B. c. longicauda e B. c. ortonii, no

clado B. do presente trabalho.
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Quanto as relacdes descritas para B. c. sabogae, os resultados
corroboram os de Hynkova et al. (2009), uma vez que esta subespécie foi
recuperada com amostras da América Central, juntamente com B. c. imperator
e B. c. longicauda.

Para B. c. longicauda, a sequéncia do GenBank EU273612 de
Hynkova et al. (2009), cuja localidade de procedéncia ndo é conhecida, foi
recuperada juntamente com individuos da América Central, corroborando os
resultados descritos por Hynkova et al. (2009); enquanto que a sequéncia de B.
c. longicauda do presente trabalho (CORBIDI3790, Tumbes, Peru) foi
recuperada com as amostras de B. c. ortonii (QCZAR5636, El Mango, Equador,
e KF576739 sem localidade), e na auséncia destas, foi recuperada em
diferentes clados.

As subespécies B. c. nebulosa e B. c. orophias foram descritas
inicialmente como téxons endémicos das ilhas Dominica e Santa Lucia,
respectivamente. As sequéncias identificadas como pertencentes a estas
subespécies foram recuperadas em dois clados G e H (em ND4, matriz que
incluiu dois individuos de cada subespécie, elas sdo recuperadas cada uma
formando clados distintos com elevados valores de suporte, Figuras 8 a 10).
Entretanto, a relacdo do clado G+H com o restante das amostras foi variavel,
ora recuperado como irmao de todos os outros agrupamentos (A, B, C, D, E, F
e |; Figuras 6 e 7), ora recuperado como irmao das amostras da América do Sul
(Figura 5). Nos trabalhos desenvolvidos com B. constrictor que empregam
individuos de ilhas (Hynkova et al., 2009; Green, 2011; Suarez-Altilano et al.,
2014), ndo foram empregadas as subespécies B. c. nebulosa e B. c. orophias.

A localidade tipo de B. c. constrictor € Paramaribo (Suriname),
cujo morfétipo esta associado as populacbes amazbnicas, enquanto a
localidade tipo de B. c. amarali € Sdo Paulo (SP), estando esta subespécie
relacionada as populacdes de Mata Atlantica, em sua descri¢cao. B. c. amarali e
B. c. constrictor foram recuperadas juntas, associadas as amostras da
Provincia Atlantica e Provincia da Caatinga (no clado F); B. c. amarali também
foi recuperada com amostras clado E. A associacdo destas duas subespécies
em um mesmo clado também foi descrita Hynkova et al. (2009), que relatou

ndo haver evidéncias genéticas de distin¢cao entre as duas subespécies.
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Hynkova et al. (2009) ndo conseguiram distinguir molecularmente
as subespécies B. c. constrictor de B. c. amarali, e, apesar de ter recuperado B.
c. occidentalis como um clado mais diferenciado, sugeriram que as populacées
da América do Sul fossem tratadas como Boa constrictor constrictor; enquanto
Card et al.(2016) sugerem que as populacdes da América do Sul sejam
chamadas de Boa constrictor.

A Unica amostra empregada neste estudo de B. c. melanogaster
foi recuperada juntamente com outros individuos sem identificacdo
subespecifica (do PA, RO, AM) e B. c. constrictor (EU273654 Iquitos, Peru).
Uma vez que a localidade tipo de B. c. melanogaster é Morona-Santiago, no
Equador, esta subespécie esta relacionada as populagcbes de floresta tropical
Gumida, mas da porc¢éao cis-Andina da América do Sul.

As trés subespécies recuperadas como monofiléticas séo: B.
c.nebulosa, B. c. orophias e B. c. occidentalis.

B. c. occidentalis foi recuperada sempre com elevados valores de
suporte. Esta subespécie é também recuperada como um agrupamento
monofilético por Hynkova et al. (2009); Reynolds et al. (2013); Suérez-Atilano et
al. (2014). Excepcionalmente, no presente trabalho foi obtida a recuperacao de
B. c. occidentalis juntamente com amostras da por¢ao norte (agrupamentos A e
B, Cytb/IB, Figura 7), e também com as subespécies de ilha (grupo G+H,
analise de tempo de divergéncia, Figura 11), embora 0s suportes sejam baixos.

A reunido das subespécies da costa do Pacifico na América do
Sul, B. c. longicauda e B. c. ortonii, com a subespécie da Ameérica
Central/México, B. c. imperator, e a subespécie de ilha, B. c. sabogae em um
anico clado, fez com que Hynkova et al. (2009) sugerissem que as populacdes
da costa pacifica da América do Sul até o México fossem chamadas por B. c.
imperator sensu lato; enquanto Reynolds et al. (2013) e Suéarez-Atilano et al.
(2014) tratam as populac¢des da América Central e México como Boa imperator.
Card et al. (2016) reconheceram como Boa imperator as populacdes da
América Central, América do Sul (Colébmbia e Equador) e América do Norte
(oeste do istmo de Tehuantepec); adicionalmente, estes autores reconhecem
uma linhagem na Ameérica do Norte, associada as populacdes distribuidas ao
longo da costa pacifica ocidental do Istmo Tehuantepec, e recomendam o

nome Boa sigma.
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5.1.3 Fatores responsaveis por gerar incongruéncias nas analises filogenéticas

Apesar do imenso progresso nos ultimos anos, a reconstrucao
filogenética ainda envolve muitos vieses que criam incerteza em relacdo ao
verdadeiro relacionamento dos organismos ou genes analisados (Som, 2014).
A incongruéncia filogenética pode ser gerada por dois fatores principais:
metodoldgicos e bioldgicos. Na primeira categoria, encontram-se as escolhas
analiticas, como o numero de amostras taxonémicas, o0 numero de caracteres
avaliados e o critério de otimizacdo aplicado. Na segunda categoria,
encontram-se 0S processos bioldgicos que podem resultar em conflitos
filogenéticos, como a origem dos dados (se gendmico ou morfolégico) ou
pressao seletiva em certos caracteres (Philippe et al., 2011; Davalos et al.,
2012).

No presente trabalho, uma caracteristica marcante observada em
nossas matrizes foi a homogeneidade das sequéncias. Uma matriz muito
homogénea poderia estar ligada a dois fatores: ou ndo ocorrem mudancas na
estrutura genémica e/ou o grupo passou por mudancas recentes que ainda néo
se fixaram na populagdo. Uma vez que genes e genomas sao estruturas
dindmicas, a segunda premissa mostra-se mais plausivel. De acordo com a
analise de datacdo (que sera discutida adiante), a maioria dos grupos
recuperados na filogenia iniciaram sua diversificacdo no Pleistoceno, um
periodo recente se comparado a idade estimada do grupo, a cerca de 40
milhdes de anos (Albino, 1993). Outro fato que pode corroborar esta explicagao
sdo 0s comprimentos de ramos curtos encontrados nas arvores filogenéticas.
Ramos internos curtos podem indicar que o tempo transcorrido durante os
eventos de diferenciacdo/especiacdo nas linhagens € muito pequeno para
permitir o acumulo de substituicbes nucleotidicas, uma caracteristica
geralmente associada a linhagens com divergéncia recente (Soltis e Soltis,
2003).

A composicdo das matrizes também produziu reflexos na
metodologia escolhida para construir as filogenias. As topologias geradas por
Méaxima Parcim®nia apresentaram mais politomias do que aquelas geradas por
Maxima Verossimilhanga ou Inferéncia Bayesiana. Isto pode ter ocorrido devido

ao numero de sitios informativos presentes nas matrizes nao ser suficiente
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para uma resolu¢cdo mais acurada, uma vez que a parcimoénia, diferentemente
métodos estatisticos, emprega apenas os sitios informativos. Outra explicacédo
€ que a parcimOnia tem um poder explanatorio maior, ou seja, ela considera
mais hipéteses, enquanto os métodos probabilisticos s6 recuperam uma arvore
Otima (Felsestein, 2004). Entretanto, como notado por Padial et al. (2014), o
namero de sitios informativos também pode influenciar nos métodos
probabilisticos.

Uma vez que as matrizes sdo muito homogéneas, um unico
carater diferente tem muita influéncia. Por exemplo, na matriz de Cytb, dois
individuos de B. c. occidentalis possuem, na posicdo 109 da matriz, a mesma
base (T) que os individuos de B. c. nebulosa e B. c. orophias, tornado essas
sequéncias quase idénticas (ver tabela X nos anexos). Isto pode ser explicado
por erros de leitura, mutacdo pontual ou, ainda, por paralelismo.

A amostragem pode influenciar significativamente os resultados
na filogenia e muitos trabalhos investigaram qual a melhor estratégia para
atingir-se uma amostragem Otima (aumentar o numero de tédxons ou de
sequéncias) e se obter uma filogenia robusta (Rokas e Carroll, 2005; Gatesy et
al., 2007; Philippe et al., 2011). Em um estudo classico, Rokas et al. (2003)
investigaram as relacfes filogenéticas em sete espécies de Saccharomyces,
compilando uma matriz com 106 genes e 127.026 pares de bases, onde
obtiveram resultados de bootstrap de 100% para todos os clados recuperados,
tanto nas analises de Parcimbnia quanto em Verossimilhanca, mas, ainda
assim, encontraram conflitos topolégicos entre &arvores génicas. Outros
trabalhos apontam que o numero de caracteres analizados teve maior
influéncia na resolucdo filogenética que o numero de taxons amostrados
(Bremer et al., 1999; Rokas e Carroll, 2005). Entretanto, a estratégia de
amostragem (se taxons a mais ou sequéncias a mais), parece depender do
grupo analisado, e, ainda, do nivel de relacbes investigadas, se entre taxons
mais inclusivos (ordens, familias) ou menos inclusivos (espécies, subespécies)
(Pick et al., 2010).

Em nosso estudo, pode-se notar que o numero de individuos
presente na matriz demonstrou ser mais resolutivo do que o numero de pares
de bases, uma vez que as analises feitas para um Unico gene recuperaram 0s

agrupamentos filogenéticos de forma mais robusta que as andlises feitas com
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quatro genes concatenados. No entanto, uma analise com mais individuos para
0s quatro genes, podera demonstrar resultados ainda mais robustos.

O conflito filogenético entre diferentes topologias também pode
surgir devido a utilizacdo de marcadores de diferentes fontes: se o marcador
tem origem mitocondrial ou nuclear (Degnhan e Rosenberg, 2006). Marcadores
mitocondriais e nucleares possuem taxas de evolucdo distintas. Devido as suas
caracteristicas funcionais (como auséncia de recombinacgéo, reparo ineficiente
e altas taxas de substituicdo) o genoma mitocondrial possui evolucdo mais
rapida do DNA, em uma proporcdo 10 vezes maior do que o nuclear, e iSso
reflete-se na presenca (na maioria das espécies animais analisadas) de alta
variacdo da sequéncia de nucleotideos em determinadas regifes (Brown et al.,
1979; Birky, 2001; Ballard e Whitlock, 2004; Ballard e Rand, 2005). Nossos
dados sdo coerentes com estas premissas, pois as matrizes para as quais
possuiamos a maior quantidade de sitios informativos foram aquelas geradas
pelos marcadores mitocondriais, ao passo que as nucleares se mostraram mais
conservadas. Isto teve um forte impacto nas reconstrucdes filogenéticas, pois
as topologias geradas pelos marcadores nucleares demonstraram pouca ou
nenhuma resolucéo (Anexos 1 a 6).

Além disso, ao se tratar de genomas mitocondriais, também deve-
se considerar erros estocasticos, como sorteio incompleto de linhagens,
retencdo de polimorfismos ancestrais, paralogia, substituicbes saturadas e
evolucao nao-neutra (Wendel e Doyle, 1998; Slowinski e Page, 1999, Degnan e
Rosenberg, 2006).

5.2 Andlise de Delimitacdo de Espécie (ADE)

Em nenhuma das ADEs (bPTP e GMYC) Boa constrictor foi
recuperada como uma unica Espécie Putativa, ou seja, a hipétese nula de que
todas as sequéncias pertencem a uma mesma espécie foi rejeitada por estes
meétodos. Similarmente, as subespécies ndo foram recuperadas, na maioria dos
casos, Como espécies putativas unicas.

As amostras identificadas como pertencentes a B. c. occidentalis
foram as Unicas que foram agrupadas dentro de uma mesma EP. No caso de

B. c. nebulosa e B. c. orophias, embora tenham sido agrupadas como uma
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tnica EP em Cytb/IB, foram recuperdadas como duas EPs distintas em
Cytb/MV, indicando diferenciacdo desses taxons, reiterado pelas andlises
filogenéticas (Figuras 10 a 13).

No Unico trabalho realizado até o momento que aborda a
metodologia de delimitacdo de espécie em B. constrictor, Card et al. (2016)
apontam a estruturacdo de clados Norte, Centro e Sul dentro do continente
americano, defendendo a hipotese de multiplas espécies em B. constrictor.

Nas nossas analises de ADE, o numero de EPs variou de 15 a 70
espécies putativas (Tabela 8). Este nUmero provavelmente esta superestimado,
pois em todas as topologias das arvores geradas por bPTP e GMYC temos a
reunido de diferentes subespécies (inclusive em GMYC daquelas recuperadas
monofiléticas na filogenia, e.g B. c. occidentalis), além da reunido de amostras
do norte e do sul trans-Andinas, e no sul de leste a oeste. Isto gera um
panorama que permite contato/fluxo génico entre as diferentes populacdes, o
que ndo condiz com um cenario de isolamento requerido para o surgimento de
um numero téo elevado de taxons. Entretanto, se tomarmos como exemplo B.
c. occidentalis, que do ponto de vista morfolégico e molecular € distinguivel das
demais, esta variabilidade estaria sendo subestimada.

Possivelmente a aproximacdo mais realista € aquela fornecida
pelo modelo de GMYC que estimou 4 EPs. Na medida em que uma destas EPs
era apenas um individuo do México, as EPs apontadas em GMYC
correspondem, de maneira geral, aos trés principais clados filogenéticos
reportados por Card et al. (2016), que estdo amplamente distribuidos e

equivalem as trés por¢des primarias do Continente Americano.

5.3 Relacédo entre Filogenia, Analise de Delimitagdo de Espécies (ADE) e

Implicacbes taxondbmicas

Todos os trabalhos desenvolvidos para B. constrictor, sejam
analises filogenéticas, filogegraficas ou de ADE; apontam para uma diversidade
criptica, com estruturacédo de diferentes grupos ao longo da distribuicédo de B.
constrictor, o que fez com que alguns autores recomendassem a subdivisdo do

género.
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Hynkova et al. (2009) agrupa todas as subespécies que ocorrem
na América Central e México sob a designacéo de B. c. imperator sensu lato e
sugere que B. c. imperator seja elevada a categoria de espécie plena.
Reynolds et al. (2014) e Suérez-Altilano et al. (2014), trabalhando com
populacbes de B. c. imperator da América Central e México, sugere que esta
seja reconhecida como espécie e Card et al.(2016) corroboram estes dois
resultados e sugerem, ainda, o reconhecimento de Boa sigma. Similarmente,
em nosso estudo também encontramos esta estruturacdo entre Norte e Sul.
Assim, dentro daquilo que cada trabalho considerou como espécie, diferentes
subespécies sdo reunidas, indicando que as subespécies reconhecidas com
base em caracteres de morfologia externa (padroes de coloracdo e dados
meristicos) podem néo corresponder a real variabilidade da espécie.

Com relacéo as andlises de ADE, nossos dados estdo de acordo
com os reportados por Card et al. (2016), e sugerem a existéncia de mais de
um taxon em Boa constrictor, da mesma forma que as analises filogenéticas.

Assim, se somarmos isso aos nossos dados filogenéticos e
agueles reportados pela literatura, consideraremos a existéncia de ao menos
trés linhagens dentro de Boa (sob o conceito de espécie aqui adotado): na
primeira, poderiamos associar o nome B. constrictor (sensu stricto),
apresentando distribuicdo por toda porcdo cis-Andina da América do Sul,
implicando na provéavel sinonimizacéo de B. c. eques, B. c. melanogaster e B.
c. amarali a primeira; a segunda estaria representada por Boa occidentalis, que
ocuparia a porcdo mais austral do continente, distribuida nos ambientes
chaquenhos; e a terceira seria Boa imperator, ocorrendo em florestas umidas
continentais e insulares da América Central até a vertente Pacifica da América
do Sul, implicando na provavel sinonimizacdo de B. sabogae, B. longicauda, B.
ortonii. Contudo, ao menos dois taxons endémicos de ilhas (B. c. orophias e B.
c. nebulosa), para as quais avaliamos apenas as sequéncias disponiveis,
devem ser re-avaliadas em abordagens futuras, dada a recuperacdo das

mesmas em clados distintos.
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5.4 Tempos de Divergéncia

A origem de Boa €é considerada como tendo ocorrido na por¢ao
sul da América do Sul (Noonan e Chippindale, 2006 a, b), entre 39 e 41.6 Ma,
de acordo com registro fossil (Eoceno tardio, Barrancan, Argentina) (Albino et
al., 2008). Entretanto, no presente trabalho, a origem de Boa foi estimada por
volta de 59.7 Ma, no Paleoceno. A separagéo entre as linhagens Norte e Sul
ocorreu por volta de 34.24 Ma, e a diversificacdo da primeira ocorreu no
Plioceno, antes da linhagem Sul, cuja diversificacdo ocorreu no Pleistoceno.

Os trabalhos disponiveis, nos quais foi realizada uma datacéo
para Boa, descreveram tempos de divergéncia dispares para a separacao
Norte e Sul.

Green (2011) estimou que o tempo de separacdo entre as
linhagens da por¢do norte do continente da porcao sul teria ocorrido ha 3.87
Ma; ao passo que Suarez-Atilano et al. (2014) estimaram que este evento teria
ocorrido em 7.41 Ma; enquanto Card et al. (2016) estimaram que a divergéncia
deu-se por volta de 20 Ma. Existem estudos demonstrando que idades mais
antigas sdo recuperadas quando as analises de tempo de divergéncia sdo
feitas utilizando-se conjuntos de dados com mais terminais do que quando séo
usados menos terminais (Yoder & Yang 2004, Linder et al. 2005). O conjunto
de dados utilizado por Card et al. (2016) € o maior dentre todos (296
sequéncias); contra 48 empregadas por Green (2011), 122 utilizadas por
Suarez-Atilano et al. (2014) e 151 do presente estudo, e no entanto, as idades
gue reportamos sao mais antigas.

A utilizacdo de diferentes premissas para a datacdo também pode
ocasionar este tipo de situacdo. Green (2011) utilizou para sua inferéncia
apenas taxas de substituicdo, Suarez-Atilano et al. (2014) empregaram fésseis
e taxas de substituicdo de nucleotideos, enquanto Card et al. (2016) adotaram
como premissa apenas os fosseis descritos para 0 grupo. Em nossas analises,
empregamos tanto fosseis, quanto a taxa de mutacdo conhecida para o
marcador Cytb (a mesma descrita por Suarez-Atilano et al., 2014). A
quantidade de pontos de calibragdo adotados no presente trabalho e nos
demais foram diferentes. Suarez-Atilano et al. (2014) empregaram trés pontos,

cada um correspondendo aos principais clados obtidos em sua filogenia; Card
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et al. (2016) empregaram 13 pontos, um para cada linhagem obtida, ao passo
que nosso estudo adotou cinco pontos (ja descritos na sessao de metodologia).

O marcador utilizado também diferiu, pois Green (2011) utilizou
ND4, enquanto Suérez-Atilano et al. (2014), Card et al. (2016) e nosso estudo,
empregaram Cytb, sendo que nossas sequéncias eram menores em

comprimento que as de Suarez-Atilano et al. (2014) e Card et al. (2016).
5.5 Hipoteses Biogeograficas

As hipéteses biogeogréficas serdo discutidas aqui com base nos
agrupamentos recuperados nas analises filogenéticas e na datacao realizada.

A dispersao da biota Neotropical do Sul para a América do Norte
tem sido apoiada por vérios trabalhos, que apontoam dois conjuntos de taxons
que dividem a mesma histéria biogeogréfica (denominados cenocrons):
Neotropical Antigo, formado por taxons que dispersaram entre o Cretaceo e o
Palaeoceno; e um mais recente, que dispersou entre o Plioceno e o
Pleistoceno, apds o estabelecimento do istmo do Panamé (Morrone, 2014 b).

A hipotese de divergéncia obtida no presente trabalho para a
separacao entre as linhagens Norte e Sul do continente americano (34,24 Ma)
€ muito anterior a consolidacdo do Istmo do Panama sensu strictu, datado
entre 5 Ma (Haug e Tiedemann, 1998) e 2.8 Ma (O’Dea et al., 2016). Esses
resultados, somados aos dados da literatura, sugerem que a dispersédo de Boa
pelo continente tenha ocorrido se antes da formacéo do Istmo do Panama
(Burbrink, 2005; Noonan e Chippindale, 2006), fazendo parte do cenocron
Neotropical Antigo. De fato, Head et al. (2012) descrevem um féssil de Boa do
Mioceno datado de 19.3 Ma, e com base nessa descricdo, sugerem que 0
género colonizou a porgcdo central do continente americano bem antes da
consolidacéo do Istmo do Panama, dispersando-se pelas proto-antilhas.

A hipotese de colonizacdo da regido central do continente e
caribenha por meio de incursbes pelas ilhas ainda em formacédo € uma das
mais aceitas para explicar a biota destas regides (Hedges et al., 1992; Hedges,
1996; Hedges 2006). Esta hipétese também pode ser utilizada para explicar os
agrupamentos G e H, correspondente aos individuos das ilhas Santa Lucia e

Dominica, B. c. nebulosa e B. c. orophias. De acordo com nossas analises, a
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hipdtese para o inicio de diversificacdo deste clado (G+H), é de cerca de 0.39
Ma, no Pleistoceno, coincidindo com o0 cenocron mais recente.

O soerguimento dos Andes € frequentemente associado a
diversificacao de varios grupos bioldgicos, incluindo serpentes (Savage, 2002;
Farris et al., 2011). Este evento comecou no Neogeno (23-2.5 Ma),
consolidando-se a aproximadamente 10-6 Ma (Garzione et al.,, 2008).
Entretanto, este ndo foi um evento Unico (tendo ocorrido em pulsos), e as
informacdes relativas ao processo de orogenia desta cadeia de montanhas
variam de acordo com o segmento da cordilheira e o periodo geolégico
considerado (Antonelli et al., 2008). Ao norte da cordilheira andina, existem as
cordilheiras de Mérida, Oriental e Central da Colémbia, cuja elevacéo final é
estimada em 10-8 Ma, delimitando a parte central do continente da por¢cao sul
(Cediel et al.,, 2003). Este sistema tem sido associado a diversificacdo de
grupos do Sul e Norte do continente ameriano, como peixes (Lundberg et al.,
1998) e mamiferos (Perea, 2009). De acordo com a datagéo realizada neste
estudo, a divergéncia da porcdo Norte e da porcdo Sul ocorreu por volta de
34,24 Ma, antes da formacéo desta parte da cadeia ter sido completada, néo
representando uma barreira geogréfica.

Dessa forma, os dois principais eventos associados a
diversificacdo Norte/Sul de organismos no continente americano parecem nao
estar associados a diferenciacdo dos agrupamentos do Norte e do Sul em Boa
constrictor.

No Clado Norte, a linhagem A reune individuos da Zona de
Transicdo Mexicana, formada por um conjunto de cordilheiras pertencentes a
um sistema de montanhas limitadas pelo Cinturdo Vulcanico Trans-Mexicano.
O cinturdo Trans-Mexicano é o maior arco vulcanico da América do Norte, com
uma extensdo aproximada de 160.000 km? de &area e cerca de 1000 km de
comprimento (18°30" e 21°30'N), cuja formacgao final data do Plioceno tardio ao
Pleistoceno (Ferrari et al., 2012). Esta formacdo atua como uma barreira a
dispersédo (Bryson et al., 2010; Bryson et al., 2011), fato que poderia atuar na
diferenciacdo do grupo A. Outros grupos, cuja diferenciacdo genética esta
associada a esta regido, sao relatados, por exemplo, para as serpentes

Hypsiglena torquata (Mulcahy, 2008) e Trimorphodon biscutatus (Devitt, 2006).
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Suaréz-Altilano et al. (2014) e Card et al. (2016) também descrevem uma
linhagem marcadamente distinta nesta regido para B. c. imperator.

A linhagem B compreende individuos do México, América Central
e porcao trans-Andina da América do Sul. Esta regido € formada por sistemas
de montanhas (Istmos de Tehuantepec, Cordilheira de Talamanca, Sierra
Madre de Chiapas, Sistema da Falha Motagua-Polochic-Jocotan) (Morrone,
2010), associadas com a estruturacdo de populacdes costeiras e de planicies
ao longo das costas do Atlantico e Pacifico (na América Central) e somente
Pacifico (na América do Sul) para outros grupos de serpentes, como
Atropoides occidus, Atropoides mexicanus, Bothriechis, Crotalus durissus,
Trimorphodon biscutatus (Wuster et al., 2005; Devitt, 2006; Castoe et al., 2009;
Daza et al., 2010). Os Andes Centrais formaram-se através da colisdo de um
arco vulcanico com a margem sul-americana, do norte do Peru até a Colémbia,
e acredita-se que o levantamento da cordilheira Central e Ocidental ocorreu
principalmente durante o Cretaceo até o Paleoceno tardio, e que a elevacao da
Cordilheira Oriental ocorreu principalmente durante o Plioceno até o Holoceno
(Gregory-Wodzicki, 2000). Neste caso, os Andes representaram uma barreira
efetiva entre as popula¢des no sentido leste/oeste da América do Sul, uma vez
que estes eventos sdo bem anteriores ao periodo diferenciacdo do clado B,
datado em torno de 1.24 Ma (Pleistoceno).

A diversificacao dos clados da porcao sul que possuem individuos
provenientes das linhagens E e F iniciou-se por volta de 0.9 Ma (Calabriense,
Pleistoceno), podemos associar esta diversificagdo as mudancas climéaticas
ocorridas no Pleistoceno.

Muitos modelos ja foram propostos para tentar explicar a
especiacdo na regido amazébnica e as principais hipéteses compreendem o0s
reflgios pleistocénicos, gradientes ecoldgicos, incursées marinhas e os rios
como barreiras (Wallace, 1854; Vanzolini e Williams, 1970; Patton et al., 2000;
Haffer, 2008; Antonelli et al., 2010).

A teoria dos reflgios postula que a floresta amazonica tenha
sofrido uma fragmentacdo, como resultado dos ciclos de expanséo e retracéo
vegetacional que ocorreram durante todo o curso do Quaternario (2.5 Ma): nos
periodos secos e frios as savanas (Cerrado) expandiam e adentravam nas

areas de floresta, enquanto estas retraiam para reflgios periféricos; e durante
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os periodos quentes e umidos, a floresta Umida se expandia e a vegetacado de
savana retraia-se, assim, a especiagdo ocorreria através do isolamento das
populacbes em refugios de floresta; por outro lado, teriam possibilitado a
interligacdo entre Amazonia e Cerrado (Haffer, 1997; Haffer e Prance, 2001,
Haffer, 2008). Esta conexdo € plausivel para explicar o padrdo encontrado na
linhagem E.

De acordo com o modelo do gradiente ecol6gico, uma populagéo,
distribuida ao longo de um gradiente ambiental, pode se diferenciar em grupos
distintos (porém ainda contiguos) de subpopulacbes sem o completo
isolamento geografico (Hendler, 1982). A hip6tese dos rios como barreiras,
inicialmente proposta por Wallace (1854), postula que 0s rios seriam barreiras
eficientes no isolamento das populacbes na Amazbnia. Estes dois
mecanismos, gradiente ecoldgico e rios como barreiras, ndo parecem ter
influenciado significativamente na diferenciacdo de Boa constrictor e nos
padrbes aqui recuperados, uma vez que as linhagens D e E retnem individuos
de ambas as margens do Rio Amazonas.

InterligacBes entre populacbes de distribuicdo trans-Amazénica
sao relatadas, para diferentes grupos de ornagismos, como anfibios (Fouquet
et al.,, 2015), aves (Miller et al., 2008) e borboletas (Penz et al., 2015). Da
mesma forma, conexdes entre populacbes da Amazdnia/Cerrado/Pantanal
(dominio sul brasileiro, dominio boreal brasileiro e dominio sudoeste
amazonico) através de corredores foram descritas para outros organismos,
como serpentes (Wister et al.,, 2005; Quijada-Mascarefias et al., 2007),
morcegos (Martins et al., 2007) e borboletas (Hall e Harvey, 2002).

A Mata Atlantica (Dominio Parana) constitui-se em uma regido
separada das outras regides florestais do continente pela diagonal de
formacdes abertas Chaco/Cerrado/Caatinga (Dominios do Sudoeste
Amazobnico e Chaco), que possibilita o isolamento e diferenciacdo de varios
taxons e altos indices de endemismo (Carnaval et al., 2009; Vieira et al., 2009).
Linhagens cuja diferenciacdo estd associada a histéria deste bioma ja foram
descritas para serpentes (Puorto et al., 2001), lagartos (Pellegrino et al., 2004)
e passaros (Batalha-Filho et al., 2012). Nossas analises também recuperam
dentro na linhagem F, além de individuos da Mata Atlantica, representantes de

Caatinga e de Cerrado. Andlises de parcimonia de endemicidade e distribuicdo



89

cladistica apontam para uma relacdo entre Mata Atlantica, Cerrado e Caatinga,
embora as inter-relacdes ndo estejam bem esclarecidas (Melo Santos et al.,
2007; Zanella, 2010). Um dos modelos propostos para explicar esta relacao
baseia-se nos ciclos do Quaternario e propéem que no final do Pleistoceno a
Ameérica do Sul era caracterizada por um clima seco, propiciando a expansao
da Caatinga em regides de Cerrado e a expansao do Cerrado em regides de
floresta (Souza et al., 2005; Silva, 2010).

O agrupamento | formado exclusivamente por individuos do
chaco, B. c. occidentalis, € marcadamente distinto dos demais, inclusive
considerando alguns caracteres fenotipicos, como o padrdo de coloracdo e
dados meristicos. Taxons de vasta distribuicdo e nos quais os individuos do
chaco representam linhagens distintas das demais séo relatados para roedores
Akodon (Valdez e D’Elia, 2013) e marsupiais Thylamys (Braun et al., 2005).

A intensa fase de soerguimento dos Andes que ocorreu durante o
Plioceno tardio e inicio do Pleistoceno (3.6 a 2.5 Ma) influenciou no
soerguimento do planalto brasileiro, separando o Cerrado do Chaco (Silva,
1995), e como notado por Werneck (2012), a baixa elevacdo do Chaco pode
contibuir para que as flutuagfes climaticas do Quaternario tenham afetado de
forma mais pronunciada esta regido do que outras regides mais elevadas.

Dessa, forma a diversificacdo na regido Neotropical ndo é encontrada
em outras biotas no planeta e ndo existe um padrdo ou processo Unico capaz
de explicar tal fendbmeno (Bush, 1994; Rull; 2011). Dentre os principais
mecanismos apontados como geradores deste padrdo figuram os eventos
orogenéticos relacionados a formacdo da Cadeia dos Andes, que afetaram
significativamente a geomorfologia da porcdo Sul do continente americano e,
associado a estes, as mudancas climéaticas que comegcaram no Neogeno e
tornaram-se acentuadas no Pleistoceno (Zachos et al., 2001; Antonelli et al.,
2009; Rull, 2011).

Essa pluralidade de mecanismos que influenciou a histéria evolutiva de
inumeros taxons (Batalha-Filho et al., 2011; Fernandes et al.,2014; Machado et
al., 2014), também moldaram a atual configuracdo de Boa.

Ainda que a real importancia das flutua¢des climaticas do Quaternario no
surgimento de novas espécies seja questionada (Bennet, 2004), representam

um importante papel no processo da diversificacdo das linhagens de Boa,
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embora as mudancas que agora vemos nas linhagens reconhecidas no
presente trabalho podem ainda n&o representar um processo completo de
especiacado, constituindo-se em espécies insipientes (De Queiroz, 2007).
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6 CONCLUSOES

As principais conclusdes deste trabalho séo:

De acordo com as analises filogenéticas, o género Boa é recuperado como
monofilético, com nove linhagens;

De acordo com as Andlises de Delimitacdo de Espécies, as amostras analisadas
de Boa ndo pertencem a uma Unica espécie putativa, sugerindo a existéncia de
no minimo quatro EPs;

Os taxons/subespécies historicamente reconhecidos como subespécies B. c.
amarali, B. c. constrictor, B. c. imperator, B. c. longicauda, B. c. melanogaster, B.
c. ortonii e B. c. sabogae, ndo foram reconhecidos como linhagens Unicas, tanto
nas andlises filogenéticas quanto nas analises de delimitacdo de espécies;

Os taxons historicamente reconhecidos como subespécies B. c. nebulosa, B. c.
orophias e B. c. occidentalis, foram reconhecidos como linhagens distintas, tanto
nas analises filogenéticas quanto nas andlises de delimitacdo de espécies;
Somando-se os dados obtidos na filogenia e ADE, a0 menos cinco linhagens
distintas podem ser reconhecidas: B. constrictor (sensu stricto), Boa occidentalis e

Boa imperator; Boa nebulosa e Boa orophias;
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7 RESUMO

As serpentes que compdem o complexo Boa constrictor apresentam ampla
distribuicdo por toda regido Neotropical. A variagcdo morfologica ligada a
coloracédo e as localidades de origem fizeram com que, historicamente, fossem
reconhecidas varias subespécies, embora sem consenso na literatura. Estudos
prévios desenvolvidos com marcadores moleculares abordando aspectos
filogenéticos e filogeograficos indicaram a existéncia de diversidade criptica em
Boa. A fim de investigar as relacdes filogenéticas (empregando Maxima
Parcimbnia, Maxima Verossimilhanca e Inferéncia Bayesiana), analises de
tempo de divergéncia e delimitacdo de espécies (utilizando os métodos
Poisson Tree Processes, PTP, e Generalized Mixed Yule Coalescent, GMYC),
foram utilizadas sequéncias dos genes Cytb, ND4 e NTF3, e do intron de ODC
de 217 exemplares, com representantes de 10 subespécies. Os resultados
filogenéticos recuperaram Boa como um género monofilético e apontaram nove
linhagens. Somente as subespécies B. c. occidentalis, B. c. orophias e B. c.
nebulosa foram recuperadas como monofiléticas. As analises de delimitacdo de
espécies nao recuperam o monofiletismo de Boa, sendo que em PTP foram
recuperadas um minimo de 15 (para o Sul) e maximo de 75 espécies putativas
(EPs) e em GMYC foram recuperadas quatro EPs. A estimativa dos tempos de
divergéncia revelou que essas linhagens passaram por um processo de
diversificagdo no Plioceno e Pleistoceno. Esses resultados somados aos dados
da literatura permitiram hipotetizar a existéncia de ao menos cinco linhagens
distintas em Boa: B. constrictor (sensu stricto), B. occidentalis, B. imperator, B.
orophias e B. nebulosa, cuja diversificacdo esta ligada aos eventos climaticos
ocorridos Quaternario e Nedgeno eventos geoldgicos derivados do
soerguimento dos Andes.

Palavras-chaves: Boa, marcadores moleculares, filogenia, delimitacdo de
espécies
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8 ABSTRACT

Snakes of the complex Boa constrictor are widely distributed in the Neotropical
region. Historically, based on morphological variation and locality of origin,
several subspecies have been recognized, although there are controversies
concerning the number of subspecies. Previous phylogenetic and
phylogeographic studies using molecular markers suggested cryptic diversity in
Boa. Sequences of Cytb, ND4, NTF3 and ODC of 217 samples, including ten
subspecies were used in order to investigate phylogenetic relationships. In this
sense, it was used Maximum Parsimony, Maximum Likelihood and Bayesian
Inference. Additionally, molecular dating and species delimitation analyses
(Poisson Tree Processes, PTP, and Generalized Mixed Yule Coalescent,
GMYC) were performed. Phylogenetic studies recovered Boa as monophyletic
and nine lineages. Also, B. c. occidentalis, B. c. orophias, and B. c. nebulosa
were the only subspecies recovered as monophyletic. Species delimitation
analyses did not show Boa as monophyletic: PTP recovered from 15 for the
South to 75 putative species considering the whole distribution; GMYC
recovered four putative species. Divergence time estimation revealed that
lineages have diversified during Pliocene and Pleistocene. These results
allowed us to hypothesize at least five distinct lineages: B. constrictor (sensu
stricto), B. occidentalis, B. imperator, B. orophias and B. nebulosa, whose
diversification is related to climatic events of Quaternary and geological events
like uplift of Andes during Neogene.
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10 ANEXOS



Anexo 1: Arvore de méaxima parcimonia obtida a partir de dois genes concatenados

(Cytb e ND4), nos ramos os valores nds, as cores correspondem aos morfétipos das subespécies
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Anexo 1: Árvore de máxima parcimônia obtida a partir de dois genes concatenados 
(Cytb e ND4), nos ramos os valores nós, as cores correspondem aos morfótipos das subespécies


Anexo 2: : Arvore de maxima verossimilhanca obtida a partir de dois genes concatenados

(Cytb e ND4), nos ramos os valores de bootsrap nés, as cores correspondem aos
morfétipos das subespécies
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(Cytb e ND4), nos ramos os valores  de bootsrap nós, as cores correspondem aos morfótipos das subespécies


Anexo 3: Arvore de inferéncia bayesiana obtida a partir de dois genes concatenados
(Cytb e ND4), nos ramos os valores das probabilidades posteriores nds, as cores

correspondem aos morfétipos das subespécies
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- LCBL_2_Bconstrictor_SenadorGuiomard_AC
- LCBL_3 _Bconstrictor_RioBranco_AC
{ 639H7BEZ_1196_Bconstrictor_Caico_RN
CHBEZ_1254 Bconstrictor_SerraNegraNorte_ RN
g,92 0Mg%lB_4038_Bcconstrictor_Teresina_PI
1'OMYR_7659 Bcamarali Babaculandia_TO
- CHBEZ_42_Bconstrictor_RioLargo_AL
1 IBSP_79031 Bcconstrictor_Salvador BA
— MTR_20065_Bconstrictor_Mucuge_BA
’é§SP_79063_Bcconstrictor_CachoeiroItapemirim_ES
i\/INRJ_19412_Bconstrictor_RiodeJaneiro_RJ
MNRJ_20700_Bconstrictor_Teresopolis_RJ
MNRJ_ 22936 Bconstrictor _CaboFrio RJ

IBSP 83333 _Bcoccidentalis

4[LCBL_21_Bcoccidentalis

LCBL_23 Bcoccidentalis

HM348868 Corallus_hortulanus
HQ399501 Epicrates_cenchria
U69808 Eunectes_murinus

0.0

AY099986 Charina_bottae
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Anexo 3: Árvore de inferência bayesiana obtida a partir de dois genes concatenados 
(Cytb e ND4), nos ramos os valores  das probabilidades posteriores nós, as cores correspondem aos morfótipos das subespécies


— MNRJ_Bconstrictor_Falcon_Venezuela

KJ621436_KJ621551 Bconstrictor_Apatzingan_Mixoacan_Mexico

6 KJ621444 KJ621553 Bconstrictor Atoyac Guerrero_Mexico

S ™ KJ621445 KJ621556 Bconstrictor

4 —— KJ621422 KJ621542_ Bconstrictor

. 3 — KJ621416 KJ621539 Bconstrictor
2
— KJ621423 KJ621544 Bconstrictor

KJ621536 KJ621581 Bconstrictor

KJ621535 KJ621580 Bconstrictor

6 - .
4
— QCZAR_5636_Bcortonii_EIMango

— KJ621454 KJ621543 Bconstrictor

3 — KJ621448 KJ621561 Bconstrictor
8 2
— KJ621461 KJ621558 Bconstrictor

— KJ621496 KJ621569 Bconstrictor

— KJ621468_KJ621560 Bconstrictor
1

— KJ621478_KJ621563 Bconstrictor

3

— KJ621522 KJ621583 Bconstrictor
1

KJ621509 KJ621577_Bconstrictor_

— IBSP_83333_Bcoccidentalis
.

LCBL_21 Bcoccidentalis

LCBL_23 Bcoccidentalis

— CHUNB_22028_Bconstrictor_Guajar
—— CTMZ_06126_Bconstrictor_ltauba__
— MNRJ_16818 Bconstrictor_PortoTr
—— CHUNB_53038_Bconstrictor_AltaFl

9 UFA_223_Bconstrictor_Paranaita_

— ALT_256_Bconstrictor_AltaFlores
5

12 — RVSS_33_Bconstrictor_NovaUbirat

LCBL_1 Bconstrictor_RioBranco_A

LCBL_2 Bconstrictor_SenadorGuio

H_ 1293 Bconstrictor_PortoVelho

— CTMZ_05754 Bconstrictor_Guirati
5

— IBSP_84580 Bcamarali_Sacramento

— CTMZ_00603_Bconstrictor_Paulini
— IBSP_84578 Bcamarali_Cabreuva_S
— IBSP_84595 Bcamarali_Itu_SP
— CTMZ_06043_Bconstrictor_Barrado
— MRT_4377_Bconstrictor_Parana_TO
— CTMZ_00855_ Bconstrictor UHEPeix

— MTR_19522 Bconstrictor _ParnaSer

10

—— LCBL_20_Bconstrictor_Xambioa_TO
— IBSP_84577_Bcamarali_Guarulhos_
— MNRJ 20989 Bconstrictor_Corumba

— BM_90_Bconstrictor_ UHEBeloMonte

LCBL_10_Bconstrictor_SaoCarlos_

LCBL_16_Bconstrictor_Piracicaba

MRT_7189_ Bconstrictor_Guarai_TO

— ESTR_00015_ Bcconstrictor_Caroli
5

— MPEG_22195 Bconstrictor_Canaado

IBSP_84579 Bcamarali_Fortalezad

IBSP_79064_Bcamarali_Esmeraldas

— CHUNB_49612 Bconstrictor_Brasil

- 7—° MJJS 226 Bconstrictor_Jandaia G
— MNRJ_24860_Bconstrictor_Novalgu
— MBIB_4038_Bcconstrictor_Teresin
11 ’ — MTR_7659 Bcamarali_Babaculandia
8 CHBEZ_42_Bconstrictor_RioLargo_
— MTR_20065_Bconstrictor_Mucuge B
CHBEZ_ 1196 Bconstrictor_Caico R
7 ° CHBEZ_1254 Bconstrictor_SerraNe
IBSP_79031_Bcconstrictor_Salvad
° IBSP_84445 Bconstrictor_Niquela
MNRJ_19412 Bconstrictor_RiodeJa
6 MNRJ_ 22936 _Bconstrictor_CaboFri
14 IBSP_79063_Bcconstrictor _Cachoe
— BM_326_Bconstrictor_VitoriadoXingu_PA
8— MPEG_21584 Bconstrictor_Melgaco
o — MPEG_24472_Bconstrictor_Belem_P
— IBSP_79522_Bconstrictor_Piripir
) 8 —— FIT_1_Bconstrictor_Santarem_PA
Anexo 4: : Arvore de maxima parciménia obtida a partir de dois 7 _ N
genes concatenados ] 10 CHUNB_44537_Bconstrictor_Buriti
(Cytb e ODC), nos ramos os valores de bootsrap ngs, as cores 6
correspondem aos morfétipos das subespécies —1 15 RHO_ 1022 Bconstrictor_Jauru_MT
— MTR_18710_Bconstrictor_LagoChav
95— MTR_19406_Bconstrictor_Aruma_AM
HJ_0203_Bconstrictor_UHEJirau_R
1%,5 ° QCZAR_6476_Bcmelanogaster_ Orellana
HM348868 Corallus_hortulanus
— HQ399501_ Epicrates_cenchria

U69808_ Eunectes_murinus

— AY099986 Charina_bottae

2.0
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Anexo 4: : Árvore de máxima parcimônia obtida a partir de dois genes concatenados 
(Cytb e ODC), nos ramos os valores  de bootsrap nós, as cores correspondem aos morfótipos das subespécies


Anexo 5: : Arvore de maxima verossimilhanca obtida a partir de dois genes
concatenados

(Cytb e ODC), nos ramos os valores de bootsrap nés, as cores correspondem
aos morfétipos das subespécies

— KJ621422 KJ621542_ Bconstrictor_Manzanillo_Colima_Mexico

64

91

[L— KJ621416 KJ621539 Bconstrictor Alamos_Sonora_Mexico

65
— KJ621423 KJ621544 Bconstrictor_PuertoVallarta Jalisco_Mexico

— KJ621445 KJ621556_Bconstrictor_PuertoEscondido_Oaxaca_Mexico

100

KJ621444 KJ621553_Bconstrictor_Atoyac_Guerrero_Mexico

KJ621436_KJ621551 Bconstrictor_Apatzinguan_Michoacan_Mexico

79

98

100

92

92

KJ621536_KJ621581 Bconstrictor_RioTortuguero_Limon_CostaRica

44

KJ621535 KJ621580 Bconstrictor Aranbala Morazan_ElSalvador

— KJ621454 KJ621543 Bconstrictor_Tlachicon Oaxaca_ Mexico

35

27

L J— KJ621461 KJ621558 Bconstrictor_SantiagoJamiltepec_Oaxaca_Mexico

98
— KJ621448_KJ621561 Bconstrictor_Huatulco_Oaxaca_ Mexico

— QCZAR_5636_Bcortonii_EIMango_Equador

93

——o

— KJ621468_KJ621560 Bconstrictor_TeotitlandelCamino_Puebla_Mexico

84
— KJ621478_KJ621563 Bconstrictor_BocadelRio_VeraCruz_Mexico

65

93

— KJ621509 KJ621577 Bconstrictor_Piste_Yucatan_Mexico

38
— KJ621522 KJ621583 Bconstrictor_AsuncionMita_Guatemala_Guatemalz

— KJ621496 _KJ621569 Bconstrictor_Cuxtal_Yucatan_Mexico

— CHUNB_49612 Bconstrictor_Brasilia_DF

24

60

73

94
— MJJS_226 Bconstrictor_Jandaia_GO

17

39

CHUNB_53038_Bconstrictor_AltaFlorestadOeste RO

16

MNRJ 16818 Bconstrictor_PortoTrombetas PA

— UFA_223 Bconstrictor_Paranaita MT

20

50

— RVSS 33 Bconstrictor NovaUbirata MT

63
— ALT_256_Bconstrictor_AltaFloresta MT

RHO_1022_Bconstrictor_Jauru_MT

— CTMZ_05754 Bconstrictor_Guiratinga_MT

59
—= |IBSP_84580_Bcamarali_Sacramento_MG

59

— LCBL_2 Bconstrictor_SenadorGuiomard_AC

44
— LCBL_1 Bconstrictor_RioBranco_AC

— ¢ H_1293 Bconstrictor_PortoVelho_RO

* CTMZ_06126_Bconstrictor_Itauba_MT

* CHUNB_ 22028 Bconstrictor_GuajaraMirim_RO

— ESTR_00015_Bcconstrictor_Carolina_MA

92
— MPEG_22195_ Bconstrictor_CanaadosCarajas_PA

—= LCBL_20_Bconstrictor_Xambioa_TO

48

14
— MTR_19522_ Bconstrictor_ParnaSerraCipo_MG

CHUNB_44537_Bconstrictor_Buritizeiro_ MG

— IBSP_79064 Bcamarali_Esmeraldas. MG

56
— |IBSP_84579 Bcamarali_FortalezadeMinas_MG

15

1

0

— IBSP_84577_Bcamarali_Guarulhos_SP

— = CTMZ_00603_Bconstrictor_Paulinia_SP

— IBSP_84595 Bcamarali_Itu_SP

57
— IBSP_84578 Bcamarali_Cabreuva_SP

— MRT_4377_Bconstrictor_Parana_TO

55
— MRT_7189 Bconstrictor_Guarai_TO

— CTMZ_06043_Bconstrictor_BarradoGarca_MT

31
— MNRJ_ 20989 Bconstrictor_Corumba_MS

— LCBL_16_Bconstrictor_Piracicaba_SP

53
— LCBL_10_Bconstrictor_SaoCarlos_SP

31

BM_90 Bconstrictor UHEBeloMonte PA
CTMZ_00855 Bconstrictor UHEPeixe TO

— MTR_18710_Bconstrictor_LagoChaviana_AM

75
— MTR_19406_Bconstrictor_Aruma_AM

91

52

72

96

69

94
— QCZAR_6476_Bcmelanogaster_Orellana_Equador

76
— HJ_0203_Bconstrictor UHEJirau_RO

— FIT_1_ Bconstrictor_Santarem_PA

— MPEG_24472_ Bconstrictor_Belem_PA

ZE BM_326_VitoriadoXingu_PA

88
— MPEG_21584 Bconstrictor_Melgaco PA

* |IBSP_79522 Bconstrictor_Piripiri_PI

* MNRJ_Bconstrictor_Falcon_Venezuela

71

* MNRJ_24860_Bconstrictor_Novalguacu_RJ

83

* MBIB_4038_Bcconstrictor_Teresina_PI

16

48

4

MTR_7659 Bcamarali_Babaculandia_TO

— CHBEZ_42_Bconstrictor_RioLargo_AL

—= IBSP_84445 Bconstrictor_Niquelandia_GO

98
— IBSP_79031_Bcconstrictor_Salvador BA

9

— MTR_20065_Bconstrictor_Mucuge_BA

29

CHBEZ_1196_Bconstrictor_Caico_RN

35

CHBEZ_1254 Bconstrictor_SerraNegraNorte_ RN

* |IBSP_79063_Bcconstrictor_Cachoeiroltapemirim_ES

100

* MNRJ_ 22936 Bconstrictor_CaboFrio_RJ

44
— MNRJ 19412 Bconstrictor_RiodeJaneiro_RJ

— IBSP_83333_Bcoccidentalis

100__, LCBL_23 Bcoccidentalis

87
— L CBL_21 Bcoccidentalis

* HM348868_Corallus_hortulanus

HQ399501 Epicrates_cenchria

U69808 Eunectes_murinus

2.0

AY099986 Charina_bottae
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Anexo 5: : Árvore de máxima verossimilhança obtida a partir de dois genes concatenados 
(Cytb e ODC), nos ramos os valores  de bootsrap nós, as cores correspondem aos morfótipos das subespécies


Anexo 6: : Arvore de inferéncia bayesiana obtida a partir de dois
genes concatenados

(Cytb e ODC), nos ramos os valores de propabilidade posterior
dos nos, as cores correspondem aos morfétipos das subespécies

— KJ621416 KJ621539 Bconstrictor Alamos_Sonora_Mexico

0,57

0,93

1
— KJ621423 KJ621544 Bconstrictor_PuertoVallarta_Jalisco_Mexico

* KJ621422 KJ621542 Bconstrictor_Manzanillo_Colima_Mexico

* KJ621445 KJ621556 Bconstrictor PuertoEscondido_Oaxaca_Mexico

* KJ621436_KJ621551 Bconstrictor_Apatzinguan_Michoacan_Mexico

* KJ621444 KJ621553 Bconstrictor_Atoyac_Guerrero_Mexico

—e

0,53

n,R’)

0,56

1
— QCZAR_5636_Bcortonii_EIMango_Equador

— KJ621448 KJ621561 Bconstrictor Huatulco_Oaxaca_Mexico

1
— KJ621461 KJ621558 Bconstrictor_SantiagoJamiltepec_Oaxaca_Mexico

* KJ621454 KJ621543 Bconstrictor_Tlachicon_Oaxaca_Mexico

* KJ621496 KJ621569 Bconstrictor Cuxtal_Yucatan_Mexico
— KJ621468 KJ621560 Bconstrictor_TeotitlandelCamino_Puebla_Mexico

1
— KJ621478 _KJ621563 Bconstrictor_BocadelRio_VeraCruz_Mexico

1 * KJ621522 KJ621583 Bconstrictor_AsuncionMita_Guatemala_Guatemala

* KJ621509 KJ621577_Bconstrictor_Piste_Yucatan_Mexico

* KJ621535 KJ621580 Bconstrictor_Aranbala_Morazan_ElSalvador

* KJ621536_KJ621581 Bconstrictor_RioTortuguero_Limon_CostaRica
— IBSP_83333_Bcoccidentalis

0,71

0,99

+— LCBL_21 Bcoccidentalis
— LCBL_23 Bcoccidentalis

— ALT_256_Bconstrictor_AltaFloresta MT

0,91
— CTMZ_06126_Bconstrictor_ltauba_MT

RVSS 33 Bconstrictor_NovaUbirata_MT

UFA 223 Bconstrictor_Paranaita_ MT

0,57

0,94

0,56

CHUNB_22028 Bconstrictor_GuajaraMirim_RO
— CTMZ_05754 Bconstrictor_Guiratinga._ MT

0,89
— |BSP_84580 Bcamarali_Sacramento_MG

.89 LCBL_1 Bconstrictor_RioBranco_AC

LCBL_2_ Bconstrictor_SenadorGuiomard_AC

H_ 1293 Bconstrictor _PortoVelho RO

MNRJ 16818 Bconstrictor PortoTrombetas PA

CHUNB 53038 _Bconstrictor_AltaFlorestadOeste_ RO

RHO 1022 Bconstrictor_Jauru_MT

CTMZ_00603_Bconstrictor_Paulinia_SP

IBSP_84578 Bcamarali_Cabreuva_SP

IBSP_84595 Bcamarali_Itu_SP
— LCBL_10_Bconstrictor _SaoCarlos_SP

0,66
— LCBL_16_Bconstrictor_Piracicaba_SP

0,87

BM_90 Bconstrictor UHEBeloMonte PA

CTMZ_06043_Bconstrictor_BarradoGarca_MT

— MRT_4377_Bconstrictor_Parana_TO

0,98
— MRT_7189 Bconstrictor_Guarai_TO

0,52

CTMZ_00855 Bconstrictor UHEPeixe TO

MTR_19522 Bconstrictor_ParnaSerraCipo_MG
— ESTR_00015_Bcconstrictor_Carolina_MA

1
— MPEG_22195 Bconstrictor_CanaadosCarajas_PA

— IBSP_84579 Bcamarali_FortalezadeMinas_MG

0,89
—= IBSP_79064_Bcamarali_Esmeraldas_ MG

LCBL_20_Bconstrictor_Xambioa_TO

IBSP_84577_Bcamarali_Guarulhos_SP

MNRJ 20989 Bconstrictor Corumba_MS

CHUNB_44537_Bconstrictor_Buritizeiro_ MG
— CHUNB_49612_ Bconstrictor_Brasilia_DF

1
— MJJS_226_ Bconstrictor_Jandaia_GO

CHBEZ_1196_Bconstrictor_Caico_RN

0,61

CHBEZ_1254 Bconstrictor_SerraNegraNorte RN

0,83 — MNRJ_19412 Bconstrictor_RiodeJaneiro_RJ

t MNRJ_22936_Bconstrictor_CaboFrio_RJ

—= IBSP_79063_Bcconstrictor_Cachoeiroltapemirim_ES

0,77

CHBEZ_42_Bconstrictor_RioLargo_AL
—= IBSP_79031_Bcconstrictor_Salvador_BA

0,99
— IBSP_84445 Bconstrictor_Niquelandia_GO

0,61

0,96

0,98

MTR_20065_Bconstrictor_Mucuge_BA

MBIB_ 4038 Bcconstrictor_Teresina_PI

MTR_7659 Bcamarali_Babaculandia_TO

MNRJ_24860_Bconstrictor_Novalguacu_RJ
— BM_326_Bconstrictor_VitoriadoXingu_PA
— MPEG_21584 Bconstrictor_Melgaco_PA

0,75

0,87

0,73
— MPEG_24472_Bconstrictor_Belem_PA

0,99

— FIT_1 Bconstrictor_Santarem_PA

* IBSP_79522_ Bconstrictor_Piripiri_PI
— HJ_0203_Bconstrictor_ UHEJirau_RO

0,95
— QCZAR_6476_Bcmelanogaster Orellana_Equador

097 * MTR_18710_Bconstrictor_LagoChaviana_AM

* MTR_19406_Bconstrictor_Aruma_AM

* MNRJ_Bconstrictor_Falcon_Venezuela

* HM348868_Corallus_hortulanus

* HQ399501 Epicrates_cenchria

* U69808_ Eunectes_murinus

2.0

* AY099986 Charina_bottae
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(Cytb e ODC), nos ramos os valores  de propabilidade posterior dos nós, as cores correspondem aos morfótipos das subespécies
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Anexos 7,8,9¢e 10
Resultado de Delimitacdo de Espécies

Abaixo segue a listagem com os resultados da analise de delimitacdo de
espécie pelo método PTP. Antes de cada listagem, aparece a matriz e o
método pelo qual foi feita a arvore de entrada (MV ou IB), seguido do numero
de espécies putativas recuperadas e seus respectivos valores de suporte.
ANEXO 7 - Matriz: Cytb, Arvore de entrada: MV

Espécie 1 (support = 1.000)
KF576731_Bcnebulosa

Espécie 2 (support = 1.000)
KF576734_Bcorophias

Espécie 3 (support = 1.000)
CHUNB_61848_Bconstrictor_Piripiri_PI

Espécie 4 (support = 0.600)

LCBL_23 Bcoccidentalis,IBSP_83333_ Bcoccidentalis,LCBL_21 Bcoccidentalis,EU273651 Bc
occidentalis_Argentina,GQ300916_Bcoccidentalis_Argentina

Espécie 5 (support = 1.000)
MNRJ_24860_ Bconstrictor_Novalguacu_RJ

Espécie 6 (support = 0.263)

EU273628_Bcconstrictor_lquitos_Loreto_Peru,KX150374_Bconstrictor_Venezuela,MNRJ_Bco
nstrictor_Falcon_Venezuela,EU273629 Bccontrictor_Guiana,EU273630_Bcconstrictor_Surina
me,EU273635_Bcconstrictor_Tarapoto_SanMartin_Peru,KJ621415 Bconstrictor_Nova_Brasilia
_RO,MPEG_24581 Bconstrictor_Belem_PA,EU273654 Bcconstrictor_llhadeMarajo_PA_Brasil
,BM_326_VitoriadoXingu_PA MPEG_21584 Bconstrictor_Melgaco PA,MIGUEL_5677_Bconstr
ictor_PortoTrombetas PA,QCZAR_6476_Bconstrictor_Orellana_Equador,HJ_0203_Bconstricto
r_UHEJirau_RO,GQ300902_Bcconstrictor_Iquitos_Loreto_Peru,MTR_19406_Bconstrictor_Aru
ma_AM,MTR_18710_Bconstrictor_LagoChaviana_AM

Espécie 7 (support = 1.000)
KJ621530_Bconstrictor_CayosCochinoPequeno_Honduras

Espécie 8 (support = 1.000)
KJ621527_Bconstrictor_CanalZone_Panama

Espécie 9 (support = 1.000)
KJ621537_Bconstrictor_RioTortuguero_Limon_CostaRica

Espécie 10 (support = 1.000)
KJ621529 Bconstrictor_Paraiso_Panama

Espécie 11 (support = 1.000)
KJ621528 Bconstrictor_BarroColorado_Panama

Espécie 12 (support = 0.503)

KF576739_Bcortonii,QCZAR_5636_Bconstrictor_EIMango_Equador,CORBIDI_3790_Bcortonii
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_Tumbes_Peru,KJ621452 Bconstrictor SanJuandelosCues_Oxaca_Mexico,KJ621453 Bconst
rictor_SanAgustinLoxicha_Oxaca_Mexico,KJ621461 Bconstrictor SantiagoJamiltepec_Oxaca_
Mexico,KJ621454 Bconstrictor_Tlachicon_Oxaca_Mexico

Espécie 13 (support = 1.000)
GQ300896_Bcconstrictor_Guiana

Espécie 14 (support = 1.000)
KJ621531 Bconstrictor_IsladeRoatan_Honduras

Espécie 15 (support = 0.690)

KX150413 Bconstrictor_Malacaton_SanMarcos_Guatemala,KJ621525 Bconstrictor_Antigua
Guatemala,KJ621535_ Bconstrictor_Aranbala_Morazan_ElSalvador

Espécie 16 (support = 1.000)
CHUNB_49612_Bconstrictor_Brasilia_DF

Espécie 17 (support = 1.000)
KJ621534_Bconstrictor_SanFranciscoMenendez_Ahuachapan_ElSalv

Espécie 18 (support = 1.000)
CTMZ_04373_Bconstrictor_Brotas_SP

Espécie 19 (support = 1.000)
KJ621417_Bconstrictor_Beldiraguato_Sinaola_Mexico

Espécie 20 (support = 1.000)
KJ621465_ Bconstrictor_StoDomingoTehuantepec_Oxaca_Mexico

Espécie 21 (support = 0.998)
MPEG_24428 Bconstrictor_Juriti_PA

Espécie 22 (support = 0.999)
KJ621436_Bconstrictor_Apatzingan_Mixoacan_Mexico

Espécie 23 (support = 0.529)

ALT_256_Bconstrictor_AltaFloresta_ MT,RVSS_33 Bconstrictor_NovaUbirata MT,UFA_223 B
constrictor_Paranaita_ MT,CHUNB_53038_Bconstrictor_AltaFlorestadOeste_ RO

Espécie 24 (support = 0.991)
KJ621435_ Bconstrictor_Aquila_Mixoacan_Mexico

Espécie 25 (support = 0.696)

MPEG_22195 Bconstrictor_CanaadosCarajas_PA,ESTR_00015_ Bcconstrictor_Carolina_MA,
MRT_7189 Bconstrictor_Guarai_TO

Espécie 26 (support = 0.998)
KJ621464 Bconstrictor_ElCamaron_Oxaca_Mexico

Espécie 27 (support = 0.943)
KJ621518 Bconstrictor_FelipeCarrilhoPuerto_QuintanaRoo_Mexic

Espécie 28 (support = 0.487)
KX150381_Bconstrictor_BajaVerapaz_Guatemala,KX150375_Bconstrictor_CayosCochino_Beli

ze,KX150377_Bconstrictor_CrawlCay_Belize,KJ621477_Bconstrictor_LosChimalapas_Veracru
Zz_Mexico
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Espécie 29 (support = 0.642)

KJ621444 Bconstrictor_Atoyac_Guerrero_Mexico,GQ300935 Bcimperator_Cancun_Quintana
Roo_Mexico,KX150428 Bconstrictor_Colima_Mexico

Espécie 30 (support = 0.724)
MTR_19522 Bconstrictor_ParnaSerraCipo_MG,MJJS_270_Bconstrictor_Parauna_GO

Espécie 31 (support = 0.587)

KJ621438_ Bconstrictor_PlayaAzul_Mixoacan_Mexico,KJ621439 Bconstrictor_Coalcoman_Mix
oacan_Mexico,KJ621442 Bconstrictor_ Ayutla_Guerrero_Mexico,KJ621459 Bconstrictor_Pinot
epaNacional_Oxaca_Mexico

Espécie 32 (support = 0.296)

KJ621510_Bconstrictor_Merida_Yucatan_Mexico,KJ621509 Bconstrictor_Piste_Yucatan_Mexi
€0,KJ621519 Bconstrictor_ElTriunfo_Chiapas_Mexico,KJ621494 Bconstrictor_CiudaddelCarm
en_Campeche_Mexico,KJ621520 Bconstrictor_Antigua_Guatemala,KJ621490_ Bconstrictor C
entla_Tabasco_Mexico,KX150385_ Bconstrictor_LagoonCay_Belize,KX150399 Bconstrictor H
onduras,KJ621507_Bconstrictor_Cuxtal Yucatan_Mexico,EU273616 Bcimperator_Cancun_Qu
intanaRoo_Mexico

Espécie 33 (support = 0.693)

EU273619 Bcimperator_TuxtladeGutieerrez_Chiapas_Mexico,KX150378_Bconstrictor_Huehu
etenango_Guatemala

Espécie 34 (support = 0.271)

KJ621478 Bconstrictor_BocadelRio_Veracruz_Mexico,KJ621474 Bconstrictor_BarradelTordo_
Tamulipas_Mexico,EU273618 Bcimperator_Utila_Honduras,KJ621467 Bconstrictor_SierraMaz
ateca_Oxaca_Mexico,KJ621468 Bconstrictor_TeotitlandelCamino_Oxaca_Mexico,KJ621473
Bconstrictor_EICielo_Tamulipas_Mexico

Espécie 35 (support = 0.695)
KJ621475_ Bconstrictor_EjidolaConcepcion_SanLuisPotosi_Mexico

Espécie 36 (support = 0.739)
LCBL_20_Bconstrictor_Xambioa_TO

Espécie 37 (support = 0.786)
MTR_7659 Bcamarali_Babaculandia_TO,MBIB_4038_Bcconstrictor_Teresina_PI

Espécie 38 (support = 0.704)
IBSP_79031_Bcconstrictor_Salvador_BA,IBSP_84445 Bconstrictor_Niquelandia_GO

Espécie 39 (support = 0.415)

CHBEZ_1254 Bconstrictor_SerraNegraNorte_ RN,CHBEZ_1196 Bconstrictor_Caico_RN,MTR
_20065_Bconstrictor_Mucuge_BA

Espécie 40 (support = 0.407)
CHBEZ_42_Bconstrictor_RioLargo_AL

Espécie 41 (support = 0.242)

IBSP_79063_Bcconstrictor_Cachoeiroltapemirim_ES,MNRJ_22936_Bconstrictor_CaboFrio_RJ
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,LCBL_17_ Bconstrictor_Piracicaba_SP,MNRJ_20700_Bconstrictor_Teresopolis RJ,MNRJ_195
64_Bconstrictor_RiodeJaneiro_RJ

Espécie 42 (support = 0.481)
HM348868_Corallus_hortulanus

Espécie 43 (support = 0.331)
AY099986 Charina_bottae,HQ399501 Epicrates_cenchria,U69808_ Eunectes_murinus

Espécie 44 (support = 0.806)
KJ621526 Bconstrictor_BocasdelToro_Panama

Espécie 45 (support = 0.324)

KX150409_Bconstrictor_CostaRica,KX150410 Bconstrictor_Hogglsland_Honduras,EU273665
_Bcsabogae_Sabogalsland_Panama,EU273612_Bclongicauda,KX150403_Bconstrictor_ElSalv
ador,KX150402_Bconstrictor_Nicaragua

Espécie 46 (support = 0.660)

CTMZ_06126_Bconstrictor_Itauba_MT,CHUNB_22028_ Bconstrictor_GuajaraMirim_RO,FIT_5
Bconstrictor_Santarem_PA

Espécie 47 (support = 0.331)

KJ621416_Bconstrictor_Alamos_Sonora_Mexico,KJ621426 Bconstrictor_PuertoVallarta_Jalisc
0_Mexico,KX150417_Bconstrictor_Sonora_Mexico,KJ621419 Bconstrictor_Acaponeta_Sinaola
_Mexico,KJ621422 Bconstrictor_Manzanillo_Colima_Mexico,KJ621420_ Bconstrictor_EINaran;j
0_Colima_Mexico,KJ621432_ Bconstrictor_LaHuerta_Jalisco_Mexico,KJ621431 Bconstrictor_
Mascota_Jalisco_Mexico,KJ621433_Bconstrictor_EILimon_Jalisco_Mexico

Espécie 48 (support = 0.587)
KJ621470_ Bconstrictor_Huautla_Morelos_Mexico

Espécie 49 (support = 0.890)
MNRJ_16818 Bconstrictor_PortoTrombetas_PA

Espécie 50 (support = 0.495)
IBSP_79064_Bcamarali_Esmeraldas_ MG

Espécie 51 (support = 0.265)
IBSP_84595 Bcamarali_Itu_SP,IBSP_84579_Bcamarali_FortalezadeMinas_MG,IBSP_84578 _
Bcamarali_Cabreuva_SP,CTMZ_00603_Bconstrictor_Paulinia_SP,IBSP_84577_Bcamarali_Gu

arulhos_SP

Espécie 52 (support = 0.142)
KJ621523_ Bconstrictor_EIRosario_Zacapa_Guatemala

Espécie 53 (support = 0.142)
KJ621524 Bconstrictor_Escuintla_lzabal Guatemala

Espécie 54 (support = 0.315)

LCBL_2 Bconstrictor_SenadorGuiomard_AC,LCBL_1_Bconstrictor_RioBranco_AC,HJ 0547Bc
onstrictor_MutumParana_RO,H_ 1293 Bconstrictor_PortoVelho RO,LCBL_8 Bconstrictor_Sao
Carlos_SP,IBSP_84580_ Bcamarali_Sacramento MG,CTMZ_05754_Bconstrictor_Guiratinga_
MT

Espécie 55 (support = 0.717)
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LCBL_12 Bconstrictor Manaus_AM

Espécie 56 (support = 0.449)
BM_90_Bconstrictor UHEBeloMonte PA

Espécie 57 (support = 0.307)

MRT_4377_Bconstrictor_Parana_TO,MNRJ 20989 Bconstrictor_ Corumba_MS,CTMZ_06043__
Bconstrictor_BarradoGarcas_MT

ANEXO 8 - Matriz: Cytb, Arvore de entrada: 1B
Espécie 1 (support = 1.000)
AY099986 Charina_bottae

Espécie 2 (support = 1.000)
U69808 Eunectes_murinus

Espécie 3 (support = 1.000)
HQ399501 Epicrates_cenchria

Espécie 4 (support = 1.000)
HM348868_Corallus_hortulanus

Espécie 5 (support = 1.000)
CHUNB_61848_Bconstrictor_Piripiri_PI

Espécie 6 (support = 0.786)
KF576734_Bcorophias,KF576731_Bcnebulosa

Espécie 7 (support = 1.000)
KJ621530_Bconstrictor_CayosCochinoPequeno_Honduras

Espécie 8 (support = 0.375)

IBSP_83333_Bcoccidentalis,LCBL_21 Bcoccidentalis,LCBL_23 Bcoccidentalis,EU273651 Bc
occidentalis_Argentina,GQ300916_Bcoccidentalis_Argentina

Espécie 9 (support = 1.000)
KJ621529 Bconstrictor_Paraiso_Panama

Espécie 10 (support = 0.531)

KJ621452_Bconstrictor_SanJuandelosCues_Oxaca_Mexico,KJ621453 Bconstrictor_SanAgusti
nLoxicha_Oxaca_ Mexico,KJ621461 Bconstrictor _SantiagoJamiltepec_Oxaca_Mexico,KJ62145
4 Bconstrictor_Tlachicon_Oxaca_Mexico,CORBIDI_3790_Bclongicauda_Tumbes_Peru,QCZA
R_5636_Bconstrictor_EIMango_Equador,KF576739_Bcortonii

Espécie 11 (support = 1.000)
KJ621531_Bconstrictor_IsladeRoatan_Honduras

Espécie 12 (support = 1.000)
KJ621534_ Bconstrictor_SanFranciscoMenendez_Ahuachapan_ElSalvador

Espécie 13 (support = 1.000)
KJ621507_Bconstrictor_Cuxtal_Yucatan_Mexico

Espécie 14 (support = 1.000)
EU273616_Bcimperator_Cancun_QuintanaRoo_Mexico
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Espécie 15 (support = 1.000)
KX150399 Bconstrictor_Honduras

Espécie 16 (support = 1.000)
KX150385_Bconstrictor_LagoonCay_Belize

Espécie 17 (support = 0.623)

KX150375_Bconstrictor_CayosCochino_Belize,KX150377_Bconstrictor_CrawlCay_Belize,KX1
50381_Bconstrictor_BajaVerapaz_Guatemala

Espécie 18 (support = 1.000)
KJ621537_Bconstrictor_RioTortuguero_Limon_CostaRica

Espécie 19 (support = 1.000)
KJ621527_ Bconstrictor_CanalZone_Panama

Espécie 20 (support = 1.000)
GQ300896_Bcconstrictor_Guiana

Espécie 21 (support = 1.000)
KJ621477_Bconstrictor_LosChimalapas_Veracruz_Mexico

Espécie 22 (support = 0.795)

KJ621523 Bconstrictor_EIRosario_Zacapa_Guatemala,KJ621524 Bconstrictor_Escuintla_lzab
al_Guatemala

Espécie 23 (support = 1.000)
KJ621526_Bconstrictor_BocasdelToro_Panama

Espécie 24 (support = 0.998)
KJ621464_Bconstrictor_ElCamaron_Oxaca_Mexico

Espécie 25 (support = 1.000)
KJ621528 Bconstrictor_BarroColorado_Panama

Espécie 26 (support = 0.998)
CTMZ_04373_Bconstrictor_Brotas_SP

Espécie 27 (support = 0.991)
KJ621475_ Bconstrictor_EjidolaConcepcion_SanLuisPotosi_Mexico

Espécie 28 (support = 0.984)
KJ621417_Bconstrictor_Beldiraguato_Sinaola_Mexico

Espécie 29 (support = 0.476)

CTMZ_00603_Bconstrictor_Paulinia_SP,IBSP_84577_ Bcamarali_Guarulhos_SP,IBSP_84578 _
Bcamarali_Cabreuva_SP,IBSP_84579 Bcamarali_FortalezadeMinas_MG,IBSP_84595 Bcama
rali_Itu_SP,IBSP_79064 Bcamarali_Esmeraldas_ MG

Espécie 30 (support = 0.950)
CTMZ_06043_Bconstrictor_BarradoGarcas_MT

Espécie 31 (support = 0.996)
KJ621535_Bconstrictor_Aranbala_Morazan_ElSalvador

Espécie 32 (support = 0.782)
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KX150413 Bconstrictor_Malacaton_SanMarcos_Guatemala,KJ621525 Bconstrictor_Antigua_
Guatemala

Espécie 33 (support = 0.297)

KX150428 Bconstrictor_Colima_Mexico,GQ300935_Bcimperator_Cancun_QuintanaRoo_Mexi
€0,KJ621444 Bconstrictor_Atoyac_Guerrero_Mexico,KJ621438 Bconstrictor_PlayaAzul_Mixoa
can_Mexico,KJ621439 Bconstrictor_Coalcoman_Mixoacan_Mexico,KJ621442_Bconstrictor_Ay
utla_Guerrero_Mexico,KJ621459 Bconstrictor_PinotepaNacional _Oxaca_ Mexico,KJ621435 B
constrictor_Aquila_Mixoacan_Mexico,KJ621436 Bconstrictor_Apatzingan_Mixoacan_Mexico

Espécie 34 (support = 0.579)

ALT_ 256 Bconstrictor_AltaFloresta_ MT,RVSS_33 Bconstrictor_NovaUbirata MT,UFA_ 223 B
constrictor_Paranaita_MT

Espécie 35 (support = 0.919)
CHUNB_22028_Bconstrictor_GuajaraMirim_RO

Espécie 36 (support = 0.874)
FIT_5 Bconstrictor_Santarem_PA

Espécie 37 (support = 0.808)
CTMZ_06126_Bconstrictor_Itauba_MT

Espécie 38 (support = 0.970)
KJ621518_ Bconstrictor_FelipeCarrilhoPuerto_QuintanaRoo_Mexico

Espécie 39 (support = 0.639)
EU273618 Bcimperator_Utila_Honduras

Espécie 40 (support = 0.262)

KJ621473_Bconstrictor_EICielo_Tamulipas_Mexico,KJ621468 Bconstrictor_TeotitlandelCamin
0_Oxaca_Mexico

Espécie 41 (support = 0.908)
MNRJ_20989_ Bconstrictor_Corumba_MS

Espécie 42 (support = 0.857)
MPEG_24428 Bconstrictor_Juriti_PA

Espécie 43 (support = 0.857)
CHUNB_49612_Bconstrictor_Brasilia_DF

Espécie 44 (support = 0.856)
MRT_4377_Bconstrictor_Parana_TO

Espécie 45 (support = 0.281)

KX150417_Bconstrictor_Sonora_Mexico,KJ621416 Bconstrictor_Alamos_Sonora_Mexico,KJ6

21426 Bconstrictor_PuertoVallarta_Jalisco_Mexico,KJ621419 Bconstrictor_Acaponeta_Sinaol

a_Mexico,KJ621420_ Bconstrictor_EINaranjo_Colima_Mexico,KJ621422_ Bconstrictor_Manzanil
lo_Colima_Mexico,KJ621431 Bconstrictor_Mascota_Jalisco_Mexico,KJ621432_Bconstrictor_L
aHuerta_Jalisco_Mexico,KJ621433_Bconstrictor_EILimon_Jalisco_Mexico

Espécie 46 (support = 0.746)
KJ621470 Bconstrictor_Huautla_Morelos_Mexico
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Espécie 47 (support = 0.412)

KX150374_Bconstrictor_Venezuela,MNRJ_Bconstrictor_Falcon_Venezuela,EU273629 Bccons
trictor_Guiana,EU273630_Bcconstrictor_Suriname

Espécie 48 (support = 0.155)

LCBL_1_ Bconstrictor_RioBranco_AC,LCBL_2_Bconstrictor_SenadorGuiomard_AC,H_1293 B
constrictor_PortoVelho_RO,HJ_0547Bconstrictor_MutumParana_RO,LCBL_12_ Bconstrictor_M
anaus_AM

Espécie 49 (support = 0.429)
EU273635_Bcconstrictor_Tarapoto_SanMartin_Peru

Espécie 50 (support = 0.429)
EU273628 Bcconstrictor_lquitos_Loreto_Peru

Espécie 51 (support = 0.780)
BM_90_Bconstrictor UHEBeloMonte PA

Espécie 52 (support = 0.672)
MTR_19522 Bconstrictor_ParnaSerraCipo_MG

Espécie 53 (support = 0.897)
KJ621465_ Bconstrictor_StoDomingoTehuantepec_Oxaca_Mexico

Espécie 54 (support = 0.707)

KX150378_Bconstrictor_Huehuetenango_Guatemala,EU273619_Bcimperator_TuxtladeGutieer
rez_Chiapas_Mexico

Espécie 55 (support = 0.549)

KJ621509 Bconstrictor_Piste_Yucatan_Mexico,KJ621510 Bconstrictor_Merida_Yucatan_Mexi
co

Espécie 56 (support = 0.497)
MNRJ_16818 Bconstrictor_PortoTrombetas_PA

Espécie 57 (support = 0.497)
CHUNB_53038_Bconstrictor_AltaFlorestadOeste_ RO

Espécie 58 (support = 0.877)
MNRJ_24860 Bconstrictor_Novalguacu_RJ

Espécie 59 (support = 0.449)
MIGUEL_5677_Bconstrictor_PortoTrombetas_PA

Espécie 60 (support = 0.219)
MBIB_4038_Bcconstrictor_Teresina_PI,MTR_7659 Bcamarali_Babaculandia_TO

Espécie 61 (support = 0.232)

CHBEZ_1196_Bconstrictor_Caico_RN,CHBEZ_1254 Bconstrictor_SerraNegraNorte_RN,CHB
EZ_42_Bconstrictor_RioLargo_AL,IBSP_79031_Bcconstrictor_Salvador_BA,IBSP_84445 Bco
nstrictor_Niquelandia_GO,MTR_20065_Bconstrictor_Mucuge BA,IBSP_79063_Bcconstrictor_
Cachoeiroltapemirim_ES,LCBL_17_Bconstrictor_Piracicaba_SP,MNRJ_19564_Bconstrictor_Ri
odeJaneiro_RJ,MNRJ_20700_Bconstrictor_Teresopolis_RJ,MNRJ_22936_Bconstrictor _CaboF
rio_RJ
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Espécie 62 (support = 0.167)

HJ_0203_Bconstrictor UHEJirau_RO,GQ300902_Bcconstrictor_Iquitos_Loreto Peru,QCZAR _
6476_Bconstrictor_Orellana_Equador

Espécie 63 (support = 0.095)

KJ621478_ Bconstrictor_BocadelRio_Veracruz_Mexico,KJ621474_Bconstrictor_BarradelTordo_
Tamulipas_Mexico

Espécie 64 (support = 0.126)
KJ621467_Bconstrictor_SierraMazateca _Oxaca_Mexico

Espécie 65 (support = 0.421)

KX150402_Bconstrictor_Nicaragua,KX150403_ Bconstrictor_ElSalvador,EU273612_Bclongicau
da

Espécie 66 (support = 0.319)

ESTR_00015_Bcconstrictor_Carolina_ MA,MPEG_22195 Bconstrictor_CanaadosCarajas_PA,
MRT_7189_Bconstrictor_Guarai_TO

Espécie 67 (support = 0.358)
LCBL_20_Bconstrictor_Xambioa_TO

Espécie 68 (support = 0.358)
MJJS_270_Bconstrictor_Parauna_GO

Espécie 69 (support = 0.214)
CTMZ_05754_Bconstrictor_Guiratinga_MT

Espécie 70 (support = 0.384)
KJ621519 Bconstrictor_EITriunfo_Chiapas_Mexico

Espécie 71 (support = 0.237)

KJ621494 Bconstrictor_CiudaddelCarmen_Campeche_Mexico,KJ621520_Bconstrictor_Antigu
a_Guatemala,KJ621490_ Bconstrictor_Centla_Tabasco_Mexico

Espécie 72 (support = 0.340)
KX150409_Bconstrictor_CostaRica,KX150410_ Bconstrictor_Hogglsland_Honduras

Espécie 73 (support = 0.449)
EU273665_ Bcsabogae Sabogalsland_Panama

Espécie 74 (support = 0.051)
LCBL_8 Bconstrictor_SaoCarlos_SP

Espécie 75 (support = 0.051)
IBSP_84580_Bcamarali_Sacramento_MG

Espécie 76 (support = 0.237)

MPEG_21584 Bconstrictor_Melgaco PA,EU273654_ Bcconstrictor_llhadeMarajo_PA_Brasil,M
PEG_24581_ Bconstrictor_Belem_PA,KJ621415 Bconstrictor_Nova_Brasilia_RO

Espécie 77 (support = 0.419)
BM_326_VitoriadoXingu_PA
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Espécie 78 (support = 0.129)
MTR_18710_Bconstrictor_LagoChaviana_AM

Espécie 79 (support = 0.129) MTR_19406_Bconstrictor_Aruma_AM

ANEXO 9 - Matriz: 4Genes, Arvore de entrada: MV

Espécie 1 (support = 1.000)
AY099986_ Charina_bottae

Espécie 2 (support = 1.000)
U69808 Eunectes_murinus

Espécie 3 (support = 1.000)
HQ399501 Epicrates_cenchria

Espécie 4 (support = 1.000)
HM348868_Corallus_hortulanus

Espécie 5 (support = 1.000)
CORBIDI_3790_Bcortonii_Tumbes_Peru

Espécie 6 (support = 0.667)

MPEG_24581_Bconstrictor_Belem_PA,FIT_8 Bconstrictor_Santarem_PA MPEG_21584 Bcon
strictor_Melgaco_PA,IBSP_79522 Bconstrictor_Piripiri_PI,LCBL_13 Bconstrictor_Manaus_AM
,MTR_19406_Bconstrictor_Aruma_AM,HJ_0203_Bconstrictor UHEJirau_RO

Espécie 7 (support = 0.780)
IBSP_83333 Bcoccidentalis,LCBL_21 Bcoccidentalis,LCBL_23_ Bcoccidentalis

Espécie 8 (support = 0.440)

MBIB_4038_ Bcconstrictor_Teresina_PI,MTR_7659 Bcamarali_Babaculandia_TO,CHBEZ_42_

Bconstrictor_RioLargo_AL,IBSP_79031 Bcconstrictor_Salvador_BA,CHBEZ_ 1196 _Bconstricto

r_Caico_RN,CHBEZ_1254 Bconstrictor_SerraNegraNorte_ RN,MNRJ_22936_Bconstrictor_Cab
oFrio_RJ,MNRJ_19740_Bconstrictor_RiodeJaneiro_RJ,IBSP_79063_Bcconstrictor_Cachoeirolt
apemirim_ES,MTR_20065_Bconstrictor_Mucuge_BA

Espécie 9 (support = 0.875)
IBSP_84580_ Bcamarali_Sacramento_MG,CTMZ_05754_Bconstrictor_Guiratinga_MT

Espécie 10 (support = 1.000)
MPEG_24428 Bconstrictor_Juriti_PA

Espécie 11 (support = 0.887)
LCBL_1 Bconstrictor_RioBranco_AC,LCBL_2_ Bconstrictor_SenadorGuiomard_AC

Espécie 12 (support = 1.000)
CHUNB_22028_ Bconstrictor_GuajaraMirim_RO

Espécie 13 (support = 0.868)
CTMZ_06126 Bconstrictor_Itauba_MT,CHUNB_49612 Bconstrictor_Brasilia_DF

Espécie 14 (support = 0.772)

UFA 223 Bconstrictor_Paranaita. MT,MNRJ_16818 Bconstrictor_PortoTrombetas_PA,RVSS
33 _Bconstrictor_NovaUbirata MT
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Espécie 15 (support = 0.997)
H_1293 Bconstrictor_PortoVelho RO

Espécie 16 (support = 0.855)
LCBL_20_Bconstrictor Xambioa TO,BM_90_ Bconstrictor UHEBeloMonte_PA

Espécie 17 (support = 0.915)
MNRJ_20989 Bconstrictor_Corumba_MS

Espécie 18 (support = 0.579)
CHUNB_44537_Bconstrictor_Buritizeiro_MG,LCBL_15 Bconstrictor_Piracicaba_SP

Espécie 19 (support = 0.385)

MTR_19522 Bconstrictor_ParnaSerraCipo_MG,IBSP_79064 Bcamarali_Esmeraldas_MG,IBS
P_84579 Bcamarali_FortalezadeMinas_MG,CTMZ_06043_Bconstrictor_BarradoGarca_MT,IB
SP_84578 Bcamarali_Cabreuva_SP,MPEG_22195 Bconstrictor CanaadosCarajas_PA,MRT _
7189 Bconstrictor_Guarai_TO,MRT_4377_Bconstrictor_Parana_TO,CTMZ_00603_Bconstricto
r_Paulinia_SP,CTMZ_04373_Bconstrictor_Brotas_SP,IBSP_84577_ Bcamarali_Guarulhos_SP,|
BSP_84595 Bcamarali_Itu_SP

ANEXO 10 - Matriz: 4Genes, Arvore de entrada: IB

Espécie 1 (support = 1.000)
AY099986_Charina_bottae

Espécie 2 (support = 1.000)
U69808_Eunectes_murinus

Espécie 3 (support = 1.000)
HQ399501 Epicrates_cenchria

Espécie 4 (support = 1.000)
HM348868_Corallus_hortulanus

Espécie 5 (support = 1.000)
CORBIDI_3790_Bcortonii_Tumbes_Peru

Espécie 6 (support = 1.000)
CHUNB_22028_Bconstrictor_GuajaraMirim_RO

Espécie 7 (support = 0.990)
CTMZ_06126_Bconstrictor_ltauba_MT

Espécie 8 (support = 0.975)
UFA_223 Bconstrictor_Paranaita_MT

Espécie 9 (support = 0.913)
CTMZ_04373_Bconstrictor_Brotas_SP

Espécie 10 (support = 0.944)
MPEG_24428 Bconstrictor_Juriti_PA

Espécie 11 (support = 0.883)
MNRJ_16818_Bconstrictor_PortoTrombetas PA

Espécie 12 (support = 0.660)
RVSS 33 Bconstrictor_NovaUbirata. MT,CHUNB_49612 Bconstrictor_Brasilia_DF
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Espécie 13 (support = 0.715)
CTMZ_05754_Bconstrictor_Guiratinga MT,IBSP_84580 Bcamarali_Sacramento_MG

Espécie 14 (support = 0.966)
LCBL_1 Bconstrictor_RioBranco_AC

Espécie 15 (support = 0.919)
LCBL_2_ Bconstrictor_SenadorGuiomard_AC

Espécie 16 (support = 0.919)
H_1293 Bconstrictor_PortoVelho RO

Espécie 17 (support = 0.462)

CHUNB_44537_Bconstrictor_Buritizeiro_ MG,IBSP_79064_Bcamarali_Esmeraldas MG,MTR_1
9522 Bconstrictor_ParnaSerraCipo_MG

Espécie 18 (support = 0.968)
CTMZ_06043_Bconstrictor_BarradoGarca_MT

Espécie 19 (support = 0.931)
IBSP_84578_Bcamarali_Cabreuva_SP

Espécie 20 (support = 0.316)

FIT_8 Bconstrictor_Santarem_PA,MPEG_21584 Bconstrictor_Melgaco PA,MPEG_24581 Bc
onstrictor_Belem_PA,IBSP_79522 Bconstrictor_Piripiri_PIl,HJ_0203_Bconstrictor_UHEJirau_R
O,LCBL_13_Bconstrictor_Manaus_AM,MTR_19406_Bconstrictor_Aruma_AM

Espécie 21 (support = 0.868)
BM_90_Bconstrictor UHEBeloMonte_PA

Espécie 22 (support = 0.868)
LCBL_20_Bconstrictor_Xambioa_TO

Espécie 23 (support = 0.876)
IBSP_84579 Bcamarali_FortalezadeMinas_MG

Espécie 24 (support = 0.782)
MNRJ_20989_ Bconstrictor_Corumba_MS

Espécie 25 (support = 0.466)
MRT_4377_Bconstrictor_Parana_TO,MRT_7189 Bconstrictor_Guarai_TO

Espécie 26 (support = 0.627)
MPEG_22195 Bconstrictor_CanaadosCarajas_PA

Espécie 27 (support = 0.472)
IBSP_83333_Bcoccidentalis,LCBL_21 Bcoccidentalis,LCBL_23 Bcoccidentalis

Espécie 28 (support = 0.563)
CHBEZ_1196_Bconstrictor_Caico_RN,CHBEZ_1254 Bconstrictor_SerraNegraNorte_ RN

Espécie 29 (support = 0.326)

MTR_20065_ Bconstrictor Mucuge_ BA,IBSP_79063_Bcconstrictor_Cachoeiroltapemirim_ES,M
NRJ_ 19740 Bconstrictor_RiodeJaneiro_ RJ,MNRJ_ 22936 Bconstrictor CaboFrio_RJ

Espécie 30 (support = 0.384)
MBIB_4038_Bcconstrictor_Teresina_PI,MTR_7659 Bcamarali_Babaculandia_TO



Espécie 31 (support = 0.706)
CTMZ_00603_Bconstrictor_Paulinia_SP

Espécie 32 (support = 0.576)
IBSP_84577_Bcamarali_Guarulhos_SP

Espécie 33 (support = 0.354)
CHBEZ_42_Bconstrictor_RiolLargo_AL

Espécie 34 (support = 0.354)
IBSP_79031 Bcconstrictor_Salvador_BA

Espécie 35 (support = 0.401)
IBSP_84595 Bcamarali_Itu_SP

Espécie 36 (support = 0.401)
LCBL_15 Bconstrictor_Piracicaba_SP
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