Processos biogeograficos de duas espécies de papagaios (Psittaciformes) florestais
do sul da América do Sul: enfoque na conservacao
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Introducao

O papagaio de Tucuman (Amazona tucumana) e O papagaio-charao
(Amazona pretrei) sdo considerados espécies irmas, formando um clado bem
sustentado dentro da filogenia dos Amazona (Russello & Amato, 2004). Segundo
Nores (1992), podem ser denominadas aloespécies, uma vez que Sao espécies
alopatricas com caracteristicas morfoldgicas e ecoldgicas semelhantes.

Atualmente, a area de distribuicdo do papagaio-chardo compreende o estado
do Rio Grande do Sul e o sul de Santa Catarina, com alguns registros na regiao de
Missione na Argentina. Essa espécie ocorre principalmente entre 500 e 1.000 m de
altitude (Martinez & Prestes, 2008). Ja a distribuicdo do papagaio de Tucuman é
restrita as florestas de Yungas proximas aos Andes do noroeste da Argentina ao
leste da Bolivia com dependéncia das areas com alta altitude: de 1.500 a 2.200 m
de altitude.(Rivera et. al., 2007). Estas duas espécies sao separadas
geograficamente por uma area aberta denominada Chaco (Willis, 1992).

A perda de habitat e o trafico ilegal de filhotes sdo fortes ameacas a estas
duas espécies. No Rio Grande do Sul, a reducdo de habitat do papagaio-charédo
ocorreu pela fragmentacao, além do corte seletivo de espécies florestais arbéreas
dentro dos fragmentos, sendo ainda agravado pela criagdo de bovinos (Martinez et
al,2008). Tais perturbacdes também ocorrem nas florestas de Yungas, na Argentina,
onde as industrias madeireiras e as queimadas para criagdo de pastagens sdo o0s
maiores responsaveis pela perda de habitat do papagaio de Tucuman (Rivera et. al.,
2007).

O tréfico ilegal desses papagaios, basicamente destinados para o comeércio

de animais de estimacdo, € um problema para estas espécies. Na argentina, nos



anos de 1985 a 1989 foram exportados legalmente 18.641 filhotes de Amazona
tucumana (Nores & Yzurieta, 1994). No Brasil, estudo com ninhos de A. pretrei
mostram que dos ninhos avaliados, a predacao natural foi de 12,5%, enquanto que
a captura humana para o trafico ilegal foi de 29,16%, demonstrando a intensa
ameaca ao tamanho dessas populacbes (Martinez et. al., 2008). Devido a estas
ameacas ambas as espécies estdo listadas no status de vulneravel nas categorias
de ameaca da IUCN (IUCN, 2011).

Nores (1992) propbe que estas espécies tenham divergido no inicio das
flutuacbes de umidade no quaternario ou ainda que tal separacéao possa ter ocorrido
anterior a essas flutuacdes. O presente trabalho tem como objetivo avaliar os
processos biogeograficos destas duas espécies com auxilio da andlise de
sequéncias do DNA mitocondrial
Material e métodos

Foram analisadas 41 amostras de sangue de papagaios, sendo: 13 A.
tucumana e 28 A. pretrei, as quais foram coletadas em diferentes areas do Rio
Grande do Sul e da Argentina (Figura 1). O DNA das amostras de sangue foi
extraido segundo protocolo padrao de digestdo com SDS 10% e proteinase K,
seguida de purificacdo com fenol:cloroférmio:alcool isoamilico (25:24:1), conforme

descrito por Brudford e colaboradores (1992).

FIGURA 1. Localizacdo das areas de coleta das
amostras do papagaio de tucuman (A. tucumana) e
do papagaio-chardo (A. pretrei) analisadas no
presente estudo.



Um segmento de 491 pb do gene mitocondrial COI foi amplificado nas
seguintes condicdes: volume total de 10 ml contendo 0,5 mM de cada iniciador, 1 U
de TagDNA polimerase (Phoneutria, BR), 200 mM de dNTP, tampé&o 1X (10 mM
Tris-HCI, pH 8,3, 50mM KCI, 1,5 mM MgCI2), e 9,0 ng de DNA, e sequienciado com
auxilio de um sequenciador automatico.

As sequencias foram alinhadas com auxilio do algoritmo ClustalwW com auxilio
do programa BioEdit v.7.0, seguidas de uma analise de maxima parciménia com
1.000 réplicas de bootstrap com auxilio do programa MEGA v.5.0. Foi construida
também uma rede de hapldtipos com auxilio do programa Network v. 4.6. Uma
estimativa de tempo de divergéncia foi realizada com base na variagcdo entre as
sequencias, utilizando a maior entre os grupos como indicador do tempo, e
considerando uma taxa de mutagéo de 2% por milh&o de ano.

Resultados

Considerando a variabilidade genética, A. pretrei apresentou diversidade
haplotipica (Hg = 0,68) maior em relacdo a A. tucumana (Hq = 0,41), bem como uma
diversidade nucleotidica trés vezes maior do que este ultimo (A. pretrei = 0.03% e A.
tucumana = 0,01%). Com base na analise de maxima parcimonia (Figura 2), foi
possivel identificar dois grupos distintos, caracterizando a monofilia reciproca entre
as duas espécies. A maior distancia genética entre as sequéncias de cada grupo foi
de 0.32%, com uma distancia média de 0.22%. Baseado nesta distancia, estima-se

gue a separacao dessas duas espécies tenha ocorrido durante o Plioceno.

Amazona pretrei

Amazona tucumana

Figura 2. Arvore consenso de maxima
parcimbnia para os individuos de A.
pretrei e A. tucumana com base em
491 pb do gene mitocondrial COI.



Foi possivel avaliar por meio da rede de haplétipos (Figura 3) que a pequena
variacdo haplotipica ndo deve ser atribuida somente a uma amostragem menor uma
vez que em apenas uma localidade amostrada para A. petrei ja foi encontrada uma
maior variabilidade genética. Dois grupos podem ser claramente identificados e tais
grupos correspondem aos grupos geograficos reafirmando o carater de espécie

destes grupos.
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Figura 3. Rede de haplétipos indicando a frequéncia e a
localizacdo geogréfica dos haplétipos de A. pretrei e A. tucumana
com base em 491 pb do gene mitocondrial COI.

Discusséo

Os presentes dados corroboram a elevagdo em nivel de espécie os taxons
analisados proposta por Russello e Amato (2004) por apresentar em todas as
analises grupos distintos.

Em relacédo ao tempo de divergéncia, pode-se inferir que as possiveis zonas
de contato existentes nos ciclos umidos do quaternério proposto por Nores (1992)
nao foram efetivas para promover o fluxo génico entre A. pretrei e A. tucumana, uma
vez que a separagdo dos grupos se deu anteriormente a esse evento. Pode-se
atribuir a dependéncia de ambas as espécies a nichos ecologicos em areas de
altitude (Martinez & Prestes, 2008; Rivera et. al., 2007) como uma possivel

explicacdo da auséncia de contato que tais corredores florestais poderiam propiciar



as duas espécies. Como os habitos alimentares e reprodutivos destas espécies sédo
similares a maioria dos papagaios pertencentes ao género Amazona (Rivera &
Politi, 2004), é importante que se avalie 0 motivo de tal dependéncia as florestas de
altas altitudes.

Quanto ao periodo de divergéncia, Silva (1994) sugere outros possiveis
fatores que possam interferir nos processos biogeograficos tais como: tectonismo do
Plioceno/Pleistoceno e ou elevagcdes do nivel do mar, os quais podem ter
interferéncia no processo de especiacao destes papagaios.

A baixa variabilidade de A. tucumana pode estar associada a destruicdo das
areas de ocorréncia desta espécie (Rivera et. al., 2007), aléem da forte interferéncia
do trafico sobre a mesma (Nores & Yzurieta, 1994; Rivera et. al,. 2007). Esta baixa
variabilidade associada ao declinio populacional e a perda de habitat enfatizam a
vulnerabilidade do papagaio de Tucuman.

Concluséo

As flutuagbes climéticas do quaternario ndo foram a causa da separacdo de
A. tucumana e A. pretrei sendo este evento datado do Plioceno. A baixa
variabilidade genética de A. tucumana é um agravante no status de vulnerabilidade
desta espécie. Porém, mais estudos devem ser realizados no sentido de identificar
guais processos podem estar envolvidos na divergéncia destas espécies irmas.
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