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RESUMO 

Estudos recentes têm revelado a grande importância da Caatinga, apresentando 
singularidades como a maior riqueza biológica entre as florestas secas do mundo. 
Neste cenário, os morcegos têm enorme importância por realizar funções ecológicas 
fundamentais (polinização; dispersão de sementes; controle de insetos herbívoros), 
favorecendo a manutenção da dinâmica eco/evolutiva da Caatinga. Uma das 
maiores ameaças aos pequenos mamíferos brasileiros é o desconhecimento 
taxonômico e sistemático, já que linhagens crípticas podem ser abrigadas em táxons 
definidos pela taxonomia tradicional. Assim, este trabalho objetiva testar a coesão 
taxonômica de espécies de morcegos de três Unidades de Conservação da 
Caatinga (Nordeste do Brasil) por meio de uma abordagem molecular. Exemplares 
da ordem Chiroptera foram amostrados em três Unidades de Conservação: 
Estações ecológicas do Seridó (Rio Grande do Norte), Raso da Catarina (Bahia) e 
Parque Nacional do Catimbau (Pernambuco). Foram obtidas sequências dos genes 
mitocondriais Citocromo Oxidase subunidade I (COI) e Citocromo b (Citb). Além 
disso, foram obtidas sequências adicionais para ambos os genes, disponíveis no 
Genbank e Bold. Foram feitas análises de Neighbor joining, Inferência Bayesiana e 
Rede Haplotípica, além de distância genética. Os resultados para Citb e COI se 
mostraram semelhantes e confirmaram a ocorrência de várias espécies, apontaram 
para algumas controvérsias taxonômicas em termos filogenéticos, bem como 
evidências de divisão populacional e possíveis espécies crípticas. Este estudo 
aponta que estas UCs se apresentam como reservatórios de diversidades 
escondidas de morcegos. Além disso, indica-se uma investigação mais detalhada de 
algumas espécies devido a inconsistências taxonômicas, bem como a necessidade 
de uma investigação adicional com outras regiões genômicas de evolução mais 
rápida, a fim de poder capturar sinais mais efetivos daquales fenômenos de divisão 
populacional observados. 

Palavras chave: Chiroptera. Conservação. DNA Barcoding. mtDNA. 

 

 

 

 

 

 

 



ABSTRACT 

Recent studies have revealed the great importance of the Caatinga, presenting 
singularities as the greatest biological richness among the dry forests of the world. In 
this scenario, bats are extremely important because they perform fundamental 
ecological functions (pollination, seed dispersion, control of herbivorous insects), 
favoring the maintenance of the eco-evolutionary dynamics of the Caatinga. One of 
the greatest threats to small Brazilian mammals is the taxonomic and systematic 
ignorance, since cryptic lineages can be sheltered in taxa defined by the traditional 
taxonomy. Thus, this work aims to test the taxonomic cohesion of species of bats 
from three Caatinga Conservation Units (Northeast Brazil) through a molecular 
approach. Specimens of the order Chiroptera were sampled in three Conservation 
Units: Seridó Ecological stations (Rio Grande do Norte), Raso da Catarina Ecological 
stations (Bahia) and Catimbau National Park (Pernambuco). Mitochondrial 
sequences were obtained from Cytochrome Oxidase subunit I (COI) and Cytochrome 
b (Cytb). In addition, additional sequences were obtained for both genes, available 
from Genbank and Bold. Analyzes of Neighbor joining, Bayesian Inference and 
Haplotype Network were performed, as well as genetic distance. The results for Cytb 
and COI were similar and confirmed the occurrence of several species, pointed to 
some taxonomic controversies in phylogenetic terms, as well as evidence of 
population division and possible cryptic species. This study points out that these UCs 
present themselves as reservoirs of hidden diversities of bats. In addition, a more 
detailed investigation of some species is indicated due to taxonomic inconsistencies, 
as well as the necessity of an additional investigation with other genomic regions of 
faster evolution, in order to capture more effective signals of the observed 
phenomena of population division. 
 
Key-words: Chiroptera. Conservation. DNA Barcoding. mtDNA. 
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1 FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA 

1.1 CAATINGA 

A Caatinga é o único bioma que ocorre exclusivamente no Brasil. Ocupando 

cerca de 10% (844.453Km²) do território nacional, se estende por todo o estado do 

Ceará, quase todo território do Rio Grande do Norte, Paraíba e Pernambuco, mais 

da metade da Bahia e Piauí, quase a metade de Alagoas e Sergipe, e cerca de 2% 

do norte de Minas Gerais e 1% do Maranhão (IBGE, 2004) 

Durante muito tempo se sugeriu uma baixa diversidade de fauna e flora para 

a Caatinga, no entanto, estudos têm revelado uma alta biodiversidade e têm 

demonstrado a importância ecológica da região (Albuquerque et al., 2012; Oliveira et 

al., 2003; Pedrosa et al., 2014; Prado, 2003; Rodrigues, 2003; Silva et al., 2003). 

Embora a diversidade em regiões secas seja menor que em florestas tropicais, por 

exemplo, as características peculiares com condições extremas proporcionam uma 

fauna e flora extremamente adaptadas, gerando uma alta taxa de endemismo na 

Caatinga (Leal et al., 2003). Em plantas lenhosas e suculentas, por exemplo, 34% 

das espécies são endêmicas (Giulietti, 2004a). Já entre os peixes esse valor chega 

a 57% (Rosa et al., 2003). Em mamíferos encontra-se uma baixa taxa de 

endemismo, no entanto estudos para esse grupo ainda são escassos nesta região 

(Oliveira et al., 2003). 

Atualmente sabe-se que o bioma abriga cerca de 178 espécies de mamíferos, 

591 de aves, 177 de répteis, 79 espécies de anfíbios, 241 de peixes e 221 abelhas 

(MMA, 2015), além de 932 espécies vegetais (Giulietti, 2004a). Essa biodiversidade 

tem um importante potencial na prestação de serviços ambientais, sendo relevante 

para a economia da região, principalmente nos ramos farmacêutico, de cosméticos, 

químico e alimentício (Prado, 2003).  

Apesar de toda a relevância biológica e econômica a Caatinga é um dos 

biomas menos conhecidos e mais ameaçados do país. Tabarelli e Vicente (2004), 

estimaram que cerca de 41% da região nunca foi estudada e 80% estão 

subamostradas. A região tem sido fortemente antropizada e seus recursos utilizados 

de forma insustentável. Além disso, a conversão de grandes áreas em pastagens e 
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com fins de agricultura tem contribuído para o processo acelerado de desmatamento 

da região (Giulietti et al., 2004b; MMA, 2015). O Ministério do Meio Ambiente (MMA) 

estimou em que cerca de 46% da região  já foi desmatada, formando uma paisagem 

altamente fragmentada. Hoje em dia poucos fragmentos são maiores que 10 mil 

hectares e, estes, estão concentrados na Bahia e Piauí. Esta deterioração ambiental 

tem reduzido significativamente a biodiversidade, eliminando processos ecológicos 

evolutivos importantes (Leal et al., 2003).  

Assim como a Caatinga, vários biomas pelo mundo encontram-se 

ameaçados, colocando em risco a biodiversidade. O estabelecimento de áreas de 

proteção ambiental, como as Unidades de Conservação tem sido a principal 

ferramenta de conservação da biodiversidade, cobrindo cerca de 11,5% da 

superfície terrestre. No Brasil, as unidades de conservação recobrem cerca de 8% 

do território nacional, distribuídos entre todos os biomas (Bensusan, 2006).  

Dentre as Unidades de Conservação as da categoria de Proteção Integral é 

indispensável na conservação da biodiversidade por causa do papel que exercem. 

Segundo a lei 9.985(18/07/2000) que institui o Sistema Nacional de Unidades de 

Conservação da Natureza (SNUC), estas áreas objetivam a preservação da 

natureza, permitindo apenas o uso indireto dos recursos naturais. Dentre as áreas 

de Proteção Integral estão os parques nacionais que têm como objetivo a 

preservação de ecossistemas naturais de grande importância ecológica e beleza 

cênica, onde pode ocorrer pesquisa científica, atividades de educação ambiental, 

recreação e turismo ecológico. E as Estações Ecológicas que, por sua vez, são 

fechadas ao público, exceto para educação ambiental, têm como objetivo a 

preservação da natureza e a realização de pesquisas científicas. 

A Caatinga tem o menor número e a mais baixa extensão de áreas protegidas 

entre todos os biomas terrestres brasileiros (Leal et al., 2005). Cerca de 8.76% 

(7.397.946 ha) da área total do bioma é protegida com Unidades de Conservação 

Federais, Estaduais e RPPNs. Dentre estas Unidades, apenas 12% são de Proteção 

Integral, o que corresponde a pouco mais de 1% da área total da Caatinga (Hauff, 

2010). 
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1.2 MORCEGOS 

A ordem Chiroptera (gr. chiro = mão; ptero = asa) é representada pelos 

morcegos, únicos mamíferos capazes de realizar voo verdadeiro devido aos 

membros anteriores modificados em asas. Essa capacidade de voo, associada ao 

sistema de ecolocalização, permitiu a esses animais a exploração de variados 

nichos (Jones e Teeling, 2006; Simmons, 2005). Tais características resultaram em 

uma ampla distribuição geográfica do grupo, que ocorre em todos os continentes, 

exceto na Antártica (Simmons e Conway, 2003).  

Os morcegos são considerados excelentes modelos ecológicos no estudo da 

biodiversidade devido, entre ouras coisas, alta diversidade biológica, adaptações 

morfológicas e histórias biogeográficas únicas (Arita et al., 2014). Eles são o 

segundo grupo de mamíferos mais rico em espécies do mundo (Paglia et al., 2012), 

representando cerca de 25% das espécies conhecidas de mamíferos (Simmons, 

2005). O grupo apresenta também uma alta diversidade nos hábitos alimentares, 

tais como nectarívoros, frugívoros, insetívoros, onívoros, carnívoros, piscívoros e 

sanguívoros (Kalko et al., 1996; Simmons e Conway, 2003). As interações biológicas 

resultantes de tais hábitos alimentares fazem dos morcegos um importante 

prestador de serviços ambientais tais como polinização, dispersão de sementes e 

controle de insetos herbívoros (Reis et al., 2007). 

Atualmente existem descritas cerca de 1200 espécies de morcegos no mundo 

(Simmons, 2005). A região Neotropical concentra a maior diversidade do grupo 

devido à disponibilidade de recursos na região, cerca de 400 espécies (Altringham, 

1996; Gardner, 2008; Pereira e Palmerin, 2013; Teeling et al., 2005).  

A ordem é considerada uma das mais bem sucedidas radiações dentre os 

mamíferos sul-americanos (Lim, 2009; Springer et al., 2011) e apresenta cerca de 

249 espécies descritas para o continente (Gardner, 2008). No Brasil, existem 178 

espécies e 68 gêneros, distribuídos em nove famílias (Nogueira et al., 2014), com 

representantes de todos os hábitos alimentares conhecidos para a ordem (Reis et 

al., 2007). Dentre os mamíferos brasileiros, a riqueza da fauna de quirópteros só fica 

atrás da ordem Rodentia (Reis et al., 2007).  
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Apesar da alta riqueza de morcegos no Brasil e da grande importância 

ecológica do grupo, o conhecimento sobre a ordem ainda é muito baixo no país. 

Segundo Bernard et al. (2010), apenas 10% do território nacional é considerado 

minimamente amostrado e quase 60% não possuiu registro de morcegos. Para a 

Caatinga, esta realidade se torna ainda mais preocupante tendo em vista as poucas 

pesquisas no bioma e as fortes pressões antrópicas a qual a região está submetida. 

A fauna de morcegos não apresenta uma amostragem considerada minimamente 

satisfatória em cerca de 93% da região (Bernard et al., 2010). 

O pouco conhecimento científico básico, como história natural, distribuição, 

sistemática e taxonomia, representa um risco à preservação das espécies (Costa et 

al., 2005). O avanço em tais áreas, bem como a implementação de medidas 

conservacionistas nos diversos biomas, parte de uma identificação precisa das 

espécies, tendo em vista que cada táxon exige minimamente algo de diferente dos 

ecossistemas.  

 

1.3 TAXONOMIA 

 

A taxonomia é uma ciência base de vários ramos da biologia, e que 

proporciona a identificação, descrição e nomeação dos organismos, além de permitir 

sua ordenação em um sistema de classificação (Wheeler, 2008). A taxonomia 

tradicional, baseada em caracteres morfológicos, está presente, em sua essência, 

desde os primórdios da humanidade quando esta ainda não era estabelecida como 

ciência (Miranda, 2005).  

 A taxonomia tradicional apresenta algumas limitações. A baixa quantidade de 

especialistas em diversos grupos tem levado a uma lentidão no processo de 

descrição das espécies. Além disso, a plasticidade fenotípica de alguns caracteres, 

a existência de espécies crípticas, bem como a escassez de chaves taxonômicas de 

identificação de espécimes imaturos, tem levado a identificações errôneas das 

espécies (Hebert et al., 2003a). Desta forma, abordagens complementares têm sido 

promovidas a fim de elucidar esses problemas, tais como as abordagens 

moleculares. 
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Tautz et al., (2003) mostrou a importância dos pesquisadores desenvolverem 

e utilizarem marcadores moleculares afim de proporcionar uma identificação mais 

acurada de táxons controversos ou pouco estudados, juntamente com a diagnose 

morfológica. Na taxonomia molecular uma das iniciativas de maior sucesso tem sido 

o DNA barcode, que tem como objetivo distinguir e identificar espécies a partir de 

uma sequência padrão do DNA mitocondrial, o gene citocromo oxidade subunidade I 

(COI) (Hebert et al., 2003a,b). A perspectiva otimista da utilização desse marcador 

molecular fez surgir o consórcio Barcode of life (CBOL). Com o intuito de 

desenvolver códigos de barra padrão da vida, cada organismo teria sua sequência 

de COI depositada na plataforma online Barcode of Life Data System (BOLD), 

gerando assim um grande banco de dados de sequências das mais variadas 

espécies. Esta iniciativa foi especialmente importante, visto que a comparação das 

sequências obtidas com as depositadas nesse banco de dados permite a rápida 

identificação das espécies (Ratnasingham et al., 2007). Em morcegos, essa 

ferramenta tem sido amplamente utilizada na identificação de espécimes, registro 

das espécies e na análise das relações filogenéticas entre os táxons (Clare et al., 

2011; Hernández-Dávila et al., 2012; Lim e Hernandez, 2016; López-Wilchis et al., 

2016).  

O marcador mitocondrial Citocromo b tem uma taxa mutacional mais elevada 

que o COI (Pesole et al., 1999) e também tem sido utilizado na identificação de 

espécies animais e em estudos sobre a biologia evolutiva das espécies (Kocher et 

al., 1989; Schelgel et al., 2012). Tal ferramenta também tem sido utilizada em 

morcegos, inclusive na indicação de possíveis espécies crípticas (Baker et al. 2002; 

Hassanin et al., 2015; Parlos et al., 2014; Piaggio et al., 2002). Porém, assim como a 

utilização de um único conjunto de dados (e.g., morfológicos) na diagnose 

taxonômica é vulnerável, a utilização de marcadores moleculares isoladamente 

requer, quando possível, a associação com outras categorias de evidências.  

Diante dos desafios e limitações de cada abordagem dentro da taxonomia, 

nos últimos anos uma revolução nesta ciência vem sendo observada. A 

incorporação de novos métodos e a junção de dados de diferentes áreas de 

conhecimento vem sendo denominada de Taxonomia Integrativa (Padial et al., 

2010). Esta revolução tem incrementado a descrição das espécies e tem tornado 
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mais amplo e profundo o conhecimento sobre as relações filogenéticas entre as 

espécies. Isto tem levado à adoção de novas tecnologias capazes de utilizar 

conjuntamente dados morfológicos, ecológicos e comportamentais, combinados com 

os dados moleculares, a fim de compreender melhor a história evolutiva das 

espécies (e.g., Cozzuol, et al., 2013; Hrbek et al., 2014). 

Apesar de não existir ainda um consenso sobre a maneira como essa 

integração deve ser realizada, um número crescente de estudos científicos já têm 

utilizado esta nova abordagem entre invertebrados (Malekzadeh-viayeh et al., 2014) 

e vertebrados (Cozzuol et al., 2013; Hrbek et al. 2014) incluindo os morcegos 

(Galimberti et al., 2012; Gregorin et al., 2016; Juste et al., 2013; Krüger et al., 2013; 

Pavan e Marroig, 2016). A taxonomia integrativa tem caminhado para ser uma das 

mais poderosas ferramentas para a descrição da biodiversidade. Com contribuições 

importantes na resolução de incertezas taxonômicas, na reconstrução de filogenias 

e na descrição de novas espécies e espécies crípticas e/ou linhagens evolutivas 

intraespecíficas, tal abordagem se torna especialmente importante em ecossistemas 

pouco conhecidos e ameaçados como a Caatinga, e em grupos taxonomicamente 

controversos como os morcegos. 

 

1.4 JUSTIFICATIVA 

 O bioma da Caatinga apresenta singularidades ecossistêmicas notáveis 

tendo, entre outros atributos, a maior riqueza biológica entre as florestas secas do 

mundo. Neste cenário biológico, morcegos estão entre os grupos animais de maior 

importância devido aos serviços ambientais que prestam. Ou seja, estes animais 

realizam importantes funções ecológicas como polinização e dispersão de 

sementes, além de serem controladores de insetos herbívoros. A união de tais 

atributos faz das espécies de morcegos aliados imprescindíveis na manutenção da 

dinâmica eco/evolutiva de um ecossistema tão particular como é a Caatinga. Nesse 

sentido, a aplicação de metodologias modernas de acesso à informação biológica 

(taxonômica/sistemática) contidas no DNA se torna imprescindível para grupos 

taxonômicos mais controversos ou pouco conhecidos como os morcegos na 

Caatinga. Dessa forma, pretende-se a modernização analítica de aspectos sobre a 
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riqueza de espécies e/ou da identificação de linhagens crípticas, em áreas 

designadas como de conservação em um bioma tão singular e igualmente pouco 

conhecido como a Caatinga. 

1.5 OBJETIVOS 

1.5.1 Objetivo geral 

Usar a variabilidade genética mitocondrial, associada a métodos cladísticos, 

para descrever a riqueza de espécies de morcegos em três Unidades de 

Conservação da Caatinga, Nordeste do Brasil. 

1.5.2 Objetivos específicos 

a) Usar os dados obtidos de Citocromo Oxidase subunidade I e Citocromo 

b para melhor descrever a riqueza de espécies das três Unidades de 

Conservação da Caatinga; 

b) Revelar possíveis ocorrências de linhagens crípticas e novas espécies 

de morcegos. 

 

 Esta dissertação será apresentada em formato de artigo. Sua formatação foi 

realizada segundo as normas da revista Mammalian Biology (ISSN: 1616-5047). As 

normas podem ser acessadas no Author Guidelines da revista, acessado em: 

https://www.elsevier.com/journals/mammalian-biology/1616-5047/guide-for-authors 
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1 ARTIGO TAXONOMIA MOLECULAR DE MORCEGOS (MAMMALIA: 

CHIROPTERA) DE TRÊS UNIDADES DE CONSERVAÇÃO DA CAATINGA. 

2 RESUMO 

Estudos recentes têm revelado a grande importância da Caatinga, apresentando 
singularidades como a maior riqueza biológica entre as florestas secas do mundo. 
Neste cenário, os morcegos têm enorme importância por realizar funções ecológicas 
fundamentais (polinização; dispersão de sementes; controle de insetos herbívoros), 
favorecendo a manutenção da dinâmica eco/evolutiva da Caatinga. Uma das 
maiores ameaças aos pequenos mamíferos brasileiros é o desconhecimento 
taxonômico e sistemático, já que linhagens crípticas podem ser abrigadas em táxons 
definidos pela taxonomia tradicional. Assim, este trabalho objetiva testar a coesão 
taxonômica de espécies de morcegos de três Unidades de Conservação da 
Caatinga (Nordeste do Brasil) por meio de uma abordagem molecular. Exemplares 
da ordem Chiroptera foram amostrados em três Unidades de Conservação: 
Estações ecológicas do Seridó (Rio Grande do Norte), Raso da Catarina (Bahia) e 
Parque Nacional do Catimbau (Pernambuco). Foram obtidas sequências dos genes 
mitocondriais Citocromo Oxidase subunidade I (COI) e Citocromo b (Citb). Além 
disso, foram obtidas sequências adicionais para ambos os genes, disponíveis no 
Genbank e Bold. Foram feitas análises de Neighbor joining, Inferência Bayesiana e 
Rede Haplotípica, além de distância genética. Os resultados para Citb e COI se 
mostraram semelhantes e confirmaram a ocorrência de várias espécies, apontaram 
para algumas controvérsias taxonômicas em termos filogenéticos, bem como 
evidências de divisão populacional e possíveis espécies crípticas. Este estudo 
aponta que estas UCs se apresentam como reservatórios de diversidades 
escondidas de morcegos. Além disso, indica-se uma investigação mais detalhada de 
algumas espécies devido a inconsistências taxonômicas, bem como a necessidade 
de uma investigação adicional com outras regiões genômicas de evolução mais 
rápida, a fim de poder capturar sinais mais efetivos daquales fenômenos de divisão 
populacional observados. 

Palavras chave: Chiroptera; Conservação; DNA Barcoding; mtDNA. 
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3 INTRODUÇÃO  

 

 Chiroptera é a ordem que possui a segunda maior riqueza em número de 

espécies, dentre os mamíferos, atrás apenas da ordem Rodentia (Reis et al., 2007). 

Essa riqueza pode ainda estar sendo subestimada tendo em vista que diversos 

trabalhos tem apontato para uma alta diversidade filogenética dentro das espécies, 

com uma quantidade considerável de linhagens crípticas. Além da alta diversidade, 

os morcegos são bastante expressivos quanto ao papel ecológico que desenvolvem, 

atuando como predadores de pequenos vertebrados e insetos herbívoros (Aguiar e 

Antonini, 2008), dispersores de sementes e polinizadores, com especial importância 

em regiões secas (Humphrey e Bonaccorso, 1979).  

Apesar da riqueza e da grande importância ecológica do grupo, o 

conhecimento geral sobre a ordem Chiroptera ainda é muito pequeno no Brasil. 

Quase 60% do território nacional não possui registro de morcegos e apenas 10% 

pode ser considerado minimamente amostrado (Bernard et al., 2010). Esta realidade 

é especialmente preocupante e algumas regiões, como a Caatinga em que 93% da 

região não apresenta uma amostragem considerada minimamente satisfatória 

(Bernard et al., 2010). 

A Caatinga apresenta a maior biodiversidade entre as florestas secas do 

mundo e, além disso, as condições extremas desse bioma proporcionam uma fauna 

e flora extremamente adaptadas, gerando uma alta taxa de endemismo no bioma 

(Leal et al., 2003). Apesar disso, encontra-se altamente ameaçado e sob fortes 

pressões antrópicas (Leal et al., 2005; Ribeiro et al., 2015; Ribeiro-Neto et al., 2016). 

Os morcegos são aliados imprescindíveis na manutenção da dinâmica 

eco/evolutiva deste bioma. Assim sendo, a identificação precisa das espécies é 

crucial para a implementação de medidas conservacionistas, já que cada táxon 

exige minimamente algo de diferente de um ecossistema, principalmente em grupos 

taxonômicos mais controversos ou pouco conhecidos como os morcegos na 

Caatinga.  

Nesse sentido, a alta diversidade filogenética, a plasticidade fenotípica de 

alguns caracteres, a existência de espécies crípticas e a escassez de chaves 
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taxonômicas para espécimes imaturos, torna a aplicação de metodologias modernas 

de acesso à informação biológica (taxonômica/sistemática) contidas no DNA 

imprescindível (Hebert et al., 2003a). Desta forma, abordagens que utilizem 

ferramentas moleculares têm sido promovidas a fim de elucidar os problemas 

citados. Uma das iniciativas de maior sucesso na identificação molecular tem sido a 

utilização do DNA barcoding que utiliza o gene citocromo oxidade subunidade I – 

COI (Hebert et al., 2003a,b). Em morcegos, essa ferramenta tem sido amplamente 

utilizada (Clare et al., 2011; Hernández-Dávila et al., 2012; Lim e Hernandez, 2016; 

López-Wilchis et al., 2016). Outro marcador amplamente utilizado para o fim de 

identificação das espécies é o Citocromo b. Este marcador tem uma taxa de 

mutação mais elevada que o COI e tem sido utilizado há bastante tempo em estudos 

sobre a biologia evolutiva das espécies animais (Kocher et al., 1989; Schelgel et al., 

2012). Tal ferramenta também tem sido bastante utilizada em morcegos (Baker et al. 

2002; Hassanin et al., 2015; Parlos et al., 2014; Piaggio et al., 2002).  

Perante os aspectos relativos à possíveis incertezas taxonômicas de uma 

riqueza faunística supostamente mal caracterizada como aquela dos morcegos de 

regiões da Caatinga, o presente estudo objetiva Contrastar a variabilidade 

mitocondrial com a riqueza de espécies conhecidas em três Unidades de 

Conservação da Caatinga nos estados do Rio Grande do Norte, Pernambuco e 

Bahia. Em termos específicos, o presente estudo pretendeu responder às seguintes 

perguntas: a) Qual a magnitude da riqueza de espécies de morcegos nas três 

Unidades de Conservação aqui estudadas?; b) Existem espécies crípticas e/ou 

linhagens intraespecíficas divergentes, evolutivamente, nessas áreas?.  

 

4 MATERIAL E MÉTODOS 

 

4.1 AMOSTRAGEM 

 

Exemplares da ordem Chiroptera foram amostrados com redes de neblina (10 

redes/noite/sítio), todas de 12 x 2.5 m, abertas ao longo de trilhas ou caminhos 

estabelecidos nas áreas, das 17:30h até 24:00h. O esforço total de captura foi de 

951,5 rede.horas em 28 noites, resultando na captura de 342 exemplares que foram 
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pesados, medidos, sexados e identificados por meio de uma chave de identificação 

não publicada para morcegos Neotropicais (E. Bernard, com. pes.) e através da 

literatura disponível para morcegos Neotropicais (Días et al., 2011; Gregorin e 

Ditchfield, 2005; Gregorin e Taddei, 2002; Jones e Hood, 1993; Moratelli et al., 2011; 

Moratelli e Dias, 2015; Reis et al., 2013). Para alguns espécimes não foi possível a 

identificação no nível específico, sendo identificados apenas no nível de gênero ou 

família. Do total de exemplares capturados, 163 foram coletados e cada exemplar 

recebeu uma numeração única de campo. Posteriormente foram sacrificados e 

conservados em via úmida ainda em campo.  

A amostragem ocorreu em três Unidades de Conservação Federais de 

Proteção Integral da Caatinga (Figura 1).  

1- Estação Ecológica do Raso da Catarina: localizada no estado da Bahia, 

possui área de 99.772ha, correspondendo a cerca de 1.3% do total de áreas 

protegidas da Caatinga. 

2- Parque Nacional do Catimbau: localizada no estado de Pernambuco, possui 

área de 62.300ha, correspondendo a cerca de 0.8% do total de áreas 

protegidas da Caatinga. 

3- Estação Ecológica do Seridó: localizada no estado do Rio Grande do Norte, 

possui área de1.124ha, correspondendo a cerca de 0.015% do total de áreas 

protegidas da Caatinga.  

Todos os espécimes coletados tiveram amostras teciduais de fígado retiradas 

com cerca de 0,5cm3, acondicionadas em Etanol 96%, para serem utilizadas nas 

análises moleculares para confirmação ou elucidação das identificações de campo. 

Todos os espécimes estão depositados em via úmida (álcool 70%) na Coleção de 

Mamíferos da UFPE. 

 

4.2 IDENTIFICAÇÃO MOLECULAR 

 

O DNA dos espécimes coletados foi extraído a partir do tecido utilizando o kit 

DNeasy Tissue (Qiagen) de acordo com as instruções do fabricante. Dois 

marcadores moleculares – Citocromo oxidase subunidade I (COI) e Citocromo b 

(Citb) – foram amplificados via reação em cadeia da polimerase (PCR), utilizando os 
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primeres VF1d/VR1d (Ivanova et al., 2006) e MVZ05/MVZ16 (Agrizzi et al., 2012), 

respectivamente. A reação de PCR (25μL volume total) compreendeu 8 μL de água 

cultrapura, 12,5 μL de Taq master mix, 0,5 μL de cada primer a 10 mM, 0,5 μL de 

MgCl2 e 3 μL de DNA tamplate. O programa do termociclador utilizado para COI foi 

conforme Clare et al. (2007) e para Citb foi otimizado conforme Agrizzi et al. (2012). 

A reação de PCR foi purificada através do kit ExoSAP-IT® (Affymetrix) seguindo o 

procedimento do fabricante. Em seguida, o purificado foi encaminhado para a 

Plataforma de Sequenciamento do Laboratório de Genômica e Expressão Gênica 

LABCEN/CCB/UFPE. As reações de sequenciamento foram realizadas utilizando o 

kit big dye v3.1 (Applied Biosystems) para o sequenciador ABI PRISM ® 3500 

Genetic Analyzer (Applied Biosystems). 

As sequências de COI e Citb obtidas foram editadas manualmente pelo 

software CodonCode Aligner (CodonCode Corporation,MA, USA) e alinhadas no 

Bioedit v. 7.2.5 (Hall, 1999) utilizando o algorítimo Clustalw Multiple Alignment, 

juntamente com sequências obtidas no Genbank 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) e Barcode of Life Data Systems (BOLD – 

http://www.boldsystems.org). A confirmação da identidade taxonômica, bem como 

da região amplificada, se deu através da ferramenta Basic Local Alignment Search 

Tool- BLAST (www.blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi), com acurácia de identidade 

genética acima de 98%, afim de evitar a utilização de pseudogenes. No alinhamento 

foram adotados os valores de 15 e 0,3, respectivamente, para a abertura e extensão 

dos gaps, conforme orientado por Hall (2001). As sequências oriundas do Genbank 

e BOLD foram reunidas perante a identificação morfológica original em campo, 

conforme mencionada acima (Tabelas S1 e S2). Além disso, buscou-se, nesses 

bancos de dados, o maior número de localidades geográficas possível na América 

do Sul e América Central afim de verificar a posição filogenética das sequências 

obtidas, dentro da extensão de variação genética ao longo da região. O grupo 

externo foi escolhido perante o posicionamento filogenético do mesmo em relação 

às famílias abordadas neste trabalho, observado em Agnarsson et al., (2011). 

Para COI, uma topologia de Neighbor-joining (NJ) foi gerada no software 

MEGA conforme o protocolo tradicional orientado pelo consórcio Barcode of Life 

(www.barcodeoflife.org), utilizando o modelo K2P (Kimura 2- parâmetros). A 

robustez estatística dos ramos foi testada usando as medidas de bootstrap perante 
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1000 pseudoréplicas. As distâncias genéticas foram calculadas com o mesmo 

modelo seguindo a rotina analítica do procedimento estabelecido em estudos 

anteriores de DNA barcode (www.boldsystems.org). Para isso as sequências foram 

divididas de acordo com as localidades: América Central, América do Sul e Brasil. 

Foram calculadas as distâncias genéticas entre essas localidades e dentro delas. 

Para ambos os genes, modelos evolutivos foram testados pelo software 

jModeltest 2.1.6 (Darriba et al., 2012) utilizando o critério de informação de Akaike 

(AIC; Akaike, 1983, 1973).  

As topologias filogenéticas foram obtidas por meio do software BEAST v1.8.2 

(Drummond et al., 2012). Foi realizada uma análise de Inferência Bayesiana (IB), 

mediante os parâmetros dos modelos indicados acima, perante 10 milhões de 

gerações de Cadeia de Markov Monte Carlo (MCMC) para ambos genes. Os valores 

de effective sample size (ESS) visualizados pelo programa TRACER foram maiores 

que 200, conforme recomendado pela literatura (Rambaut et al., 2014). As 

topologias consenso foram calculadas após descarte de 10% das árvores (burn-in). 

Todas as sequências de COI foram analisadas pelo sistema Barcode Index 

Number (BIN) disponível no BOLD. Tal abordagem agrupa as sequências utilizando 

algorítimos bem estabelecidos para revelar unidades taxonômicas operacionais 

(OTUs) que correspondem às espécies (Ratnasingham e Hebert, 2013). 

As distâncias genéticas interespecíficas e intraespecíficas entre e dentro dos 

grupos América Central, América do Sul e Brasil foram calculadas com o modelo 

evolutivo de substituição Kimura 2 Parâmetros (K2P) através do softaware MEGA 

v.5 (Tamura et al., 2011). Além disso, para definir o ponto de corte que delimitaria as 

espécies através da distância genética, foi calculado o valor ótimo de threshold (OT), 

que se baseia no conceito de barcoding gap (Meyer e Paulay, 2005). A divergência 

molecular foi calculada diretamente a partir do nosso conjunto de dados, utilizando a 

função “localMinima” implementada no pacote SPIDER (Species Identity Evolution in 

R; Brown et al., 2012) para a plataforma R (http://www.R-project.org). 

 Redes haplotípicas foram feitas para as espécies cujas topologias mostraram 

inconsistência taxonômica, evidências de especiação críptica ou linhagens 

divergentes. O software DNAsp v.5.10.1 (Librado e Rozas, 2009) foi utilizado para 

reconhecer os haplótipos perante todas as sequências obtidas. As relações 

genealógicas foram obtidas através das redes de haplótipos geradas pelo método de 
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Median-Joinning utilizando o software Network (Fluxus Engineering Inc.; Bandelt et 

al., 1995, 1999). 

 

5 RESULTADOS 

De um total de 163 amostras foram obtidas 159 sequências de Citb e 139 de 

COI. Após edição obteve-se um bloco homólogo de sequências com 739 pb para 

Citb e 621 pb para COI.  

O teste de seleção indicou o modelo HKY + G + I como o que melhor explica 

a variação dos sítios para COI e o modelo GTR + G + I para Citb.  

As análises de NJ e IB apresentaram topologias semelhantes para Citb e COI, 

diferindo apenas na posição de alguns táxons (Figura S1, Figuras 2-8). No geral, 

estas análises permitiram a separação de todas as espécies, entretando foram 

observados alguns casos de controvérsia taxonômica: Micronycteris microtis/M. 

megalotis e Noctilio albiventris/N. leporinus. 

Micronycteris microtis e M. megalotis formaram um único agrupamento com 

alto suporte de ramo (Figura 4). Para Citb, cada um dos dois exemplares de M. 

microtis se agrupou em clados diferentes junto com outras sequências de M. 

megalotis. Entretanto, para COI, as duas sequências de M. microtis agruparam-se 

juntas e com alto suporte de ramo, apesar de permanecerem dentro do grande clado 

formado pelas sequências de M. megalotis. Tais espécies apresentaram uma 

distância genética de 6.4% entre suas sequências de COI, incluindo os exemplares 

aqui analisados (Tabela 5). O haplogrupo formado pelas sequências de M. microtis 

se separou do haplogrupo de M. megalotis em 30 mutações (Figura 9).  

Noctilio albiventris e Noctilio leporinus também se apresentaram como um 

caso controverso, onde parte de N. albiventris constituiu um grupo irmão de N. 

leporinus e a sua outra parte formou uma outra unidade evolutiva (Figura 8). A 

primeira parte de N. albiventris apresentou uma distância genética para COI de 4.3% 

de N. leporinus e de 7.2% para a parte de N. albiventris que formou outra unidade 

evolutiva (Tabela 5). Na rede haplotípica de COI (Figura 11) os exemplares de N. 

albiventris, grupo irmão de N. leporinus, formaram um haplogrupo separado de N. 

albiventris por 22 passos mutacionais e por outros 17 passos de N. leporinus.  

No geral, a média das distâncias intraespecíficas, bem como as distâncias 

máximas, variaram de 0,0 a 9,1% (Tabela 3). A média das distâncias interespecíficas 
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variaram entre 2,3% e 23,6% para espécies do mesmo gênero (Tabela 5). O valor 

ótimo de threshold (OT) para nosso conjunto de dados (sequências deste trabalho 

mais as sequências do Bold e Genbak) foi de 1,94%. 

Já em termos específicos, as amostras provenientes dos exemplares 

coletados em campo apontavam para a ocorrência de 33 taxa em termos 

morfológicos, nas categorias de família, sub-família, gênero e espécie. Dessas 33, 

as análises moleculares confirmaram a ocorrência de 19 taxa entre espécies 

nominais e outras incertae sedis. Destas últimas, cinco foram identificadas no nível 

de gênero e duas no nível de família (Tabela 1), e são citadas a seguir.  

Exemplares identificados em campo como Lonchophyllinae, Lonchophylla 

mordax e L. dekeyseri (identificados na topologia como Lonchophylla cf. 

inexpectata), formaram um grupo bem coeso filogeneticamente, com forte suporte 

de ramo (Figura 5). Tal grupo se apresentou separado de L. mordax e com uma 

distância genética (K2p) para COI de 23.1% dessa espécie (Tabela 5). Não há 

sequências disponíveis de L. dekeyseri no GeneBank e nem BOLD. A identificação 

morfológica apontou que esses exemplares são, provavelmente, L. inexpectata (sem 

sequência disponível). Os caracteres diagnósticos observados na identificação 

morfológica desta espécie, bem como em outras que virão a seguir encontram-se 

sumarizados na tabela 7.  

Caso similar àquele acima descrito foi observado entre os exemplares 

identificados em campo como Micronycteris minuta e M. sanborni (identificados na 

topologia como M. sanborni), que formaram um único agrupamento filogenético bem 

coeso, com forte suporte de ramo (100) (Figura 4). Tal agrupamento ficou separado 

de M. minuta (sequencias obtidas do Bold) e com distância genética (K2p) para COI 

de 9.3% desta espécie (Tabela 5). Além disso, este agrupamento formou um 

haplogrupo separado do haplogrupo de M. minuta em 42 mutações (Figura 9). A 

análise morfológica apontou que esses exemplares são da espécie M. sanborni 

(sem sequencia disponível) por apresentarem um padrão anatômico particular dessa 

espécie (Tabela7).  

Ainda neste gênero, exemplares identificados em campo como M. microtis, M. 

sp. e M. schmidtorum, embora tenham apresentado características morfológicas 

descritas para M. microtis (Tabela 7), ficaram mais próximos filogeneticamente de M. 

megalotis (Figura 4). Aqueles espécimes tiveram uma distância genética para M. 
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microtis de 7,5% e para M. megalotis de 4,6% (Tabela 5). O haplogrupo formado por 

esses espécimes diferiu em 13 mutações ou mais para o haplogrupo formado pelas 

demais sequências de M. megalotis (Figura 9). A divisão em 8 clados de M. 

megalotis + M. microtis observada na topologia de IB, mostrou uma distância 

genética para COI entre os clados de 2,4% a 7,1%. As médias das distâncias dentro 

de cada clado variou de 0,1% a 2,3% (Tabela 6). 

 Exemplares identificados em campo como Myotis nigricans, Myotis albescens 

e Myotis sp., por sua vez, formaram um agrupamento bem coeso, com forte suporte 

de ramo (100), mais próximo de M. levis para Citb (Fig. 3-B1) e de M. nigricans para 

COI (Fig. 3-B2), com distância genética para COI de 6.9% (Tabela 5). Cabe 

mencionar que uma sequência de Citb de M. nigricans do Genbank mostrou-se 

inserido neste grande agrupamento que foi composto por todos os exemplares 

acima citados. A análise morfológica (Tabela 7) apontou que esses exemplares são 

da espécie M. lavali (sem sequências disponíveis para a espécie). Todas as 

sequencias dos exemplares acima compreendam um único BIN para com espécimes 

do Brasil (Tabela 2).  

Exemplares identificados em campo como Rhogeessa sp. e Rhogeessa cf. 

hussoni, formaram um agrupamento irmão de Rhogeessa io com alto suporte de 

ramo (100) (Figura 3), e tiveram uma distância genética para COI para esta espécie 

de 10.7% (Tabela 5). Não há sequência de R. hussoni disponível e não houve 

correspondência pela análise de BIN (Tabela 2). A análise morfológica também foi 

inconclusiva, visto que alguns caracteres, como a coloração do ventre, não 

permitiram a identificação precisa. 

Os exemplares identificados em campo como Molossops temminckii e 

Neoplatymops mattogrossensis só foram sequenciados para Citb. Não há 

sequências disponíveis para essas espécies e a identificação molecular se mostrou 

inconclusiva (Fig. 2-A1). No entanto, os caracteres morfológicos mostraram que a 

identificação em campo estava correta. 

Para exemplares do gênero Peropteryx, a identificação molecular se mostrou 

inconclusiva. Os três espécimes formaram um agrupamento bem coeso com forte 

suporte de ramo (100), mas não agrupou com nenhuma das espécies acessíveis 

nos bancos de dados. Segundo a disponibilidade de dados comparáveis tal grupo foi 

mais proximamente relacionado com P. trinitatis e P. macrotis (Figura 2). A distância 
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genética daqueles exemplares em relação à essas espécies ficou acima de 7.5% 

para COI (Tabela 5) e com quantidade de mutações que variou de 28 a 38 para o 

espécime do banco de dados mais próximo (Figura 11).  Além disso, o exemplar 

PHA 719 se apresentou como grupo irmão dos outros dois exemplares com forte 

suporte de ramo (100). A distância genética entre PHA 719 e os outros dois 

exemplares foi de 5.4% (Tabela 5) e a quantidade de mutações entre eles de 29 a 

32 (Figura 11). Não houve correspondência de BIN para tais exemplares (Tabela 2). 

A análise morfológica pelas medidas cranianas (diagnósticas para esse grupo) foram 

inconclusivas.  

Para todas as demais espécies não mencionadas, a análise molecular 

confirmou a identificação em campo.  

As topologias (Figuras 2, 4, 6 e 8) revelaram também evidências de divisão 

populacional em Glossophaga soricina, Desmodus rotundus, Anoura geoffroyi, 

Micronycteris megalotis, Noctilio albiventris e Molossus molossus. Tais divisões 

caracterizam-se pela formação de grupos coesos com alto suporte de ramo e pelas 

distâncias genéticas. Para essas espécies as distâncias variaram de 1% a 5.8% 

entre América do Sul e Brasil, e 0.5% a 6.9% entre América Central e América do 

Sul (Tabela 4). As distâncias dentro desses grupos variaram de 0.1% a 2% para o 

Brasil, 0.6% a 4.4% para América do Sul e 1.3% a 2.6% para América Central 

(Tabela 4). 

 

6 DISCUSSÃO 

Os resultados deste estudo demonstram que o uso das regiões COI (barcode) 

e Citb se mostraram eficazes como técnicas moleculares na separação de quase 

todas as espécies desse trabalho. O uso do DNA mitocondrial tem sido amplamente 

utilizado para este fim em vários grupos de vertebrados, como répteis e anfíbios 

(Chambers e Hebert, 2016; Murphy et al., 2013), aves (Mendonza e Gonzalez, 2016; 

Saioth et al., 2014), peixes (Cutarelli et al., 2014) e mamíferos (Agrizzi et al., 2012; 

Silva-Neto et al., 2016), inclusive entre os morcegos (Clare et al., 2011; Nesi et al., 

2013; Pavan e Marroig, 2016).  

Incertezas taxonômicas dentro de alguns gêneros, como observadas neste 

estudo em Micronycteris microtis/M. megalotis e Noctilio albiventris/N. leporinus, no 
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entanto, dificultam a distinção das espécies com o uso apenas de tais ferramentas 

moleculares.  

O único agrupamento filogenético formado pelas sequências de M. microtis e 

M. megalotis também fora observado por Porter et al., (2007), em que a 

inconsistência filogenética de M. microtis fora evidenciada através de um gene 

nuclear e o gene mitocondrial Citb. Aqui, neste estudo, tal evidência foi confirmada. 

As taxonomias morfológica e molecular apresentam dados conflitantes para essas 

espécies. Inúmeras sobreposições entre os caracteres morfológicos de M. megalotis 

e M. microtis foram observadas por Simons et al., (2002), apesar disso esses 

autores reconhecem ambas como espécies válidas. Aqui, os exemplares de 

Micronycteris, embora tenham apresentado características morfológicas descritas 

para M. microtris (altura da orelha menor que 21 mm e altura dos pêlos na ponta do 

terço médio do pavilhão da orelha entre 3 e 5 mm) estes se mostraram mais 

relacionados filogeneticamente com M. megalotis, confirmando a fragilidade dos 

caracteres morfológicos utilizados na diagnose taxonômica dessas espécies. Porter 

et al., (2007) relatou também a presença de três linhagens dentro do agrupamento 

formado por espécimes de M. microtis, M. megalotis e M. sp., sugerindo tratar-se de 

populações divergentes dentro de M. megalotis, tendo em vista que a distância 

genética observada para Citb não seria suficiente para sugerir espécies diferentes. 

Aqui, uma quarta linhagem foi observada com os exemplares da Caatinga para 

ambos os genes, embora só fortemente suportada em Citb, evidenciando uma 

quebra filogeográfica de M. megalotis da Caatinga em relação às florestas úmidas 

da Guiana e Suriname. 

 M. microtis se apresentou como uma espécie inválida pelos dados de Citb, 

devido à presença de exemplares em clados distintos dentro de M. megalotis. Tal 

fragilidade taxonômica já havia sido argumentada por Porter et al., (2007) e foi 

confirmada no presente estudo conforme acima. Contudo, a alta distância genética 

de M. microtis para o gene COI, em relação à M. megalotis e a alta quantidade de 

mutações entre os haplogrupos, sugere que M. microtis pode sim ter validade 

taxonômica. A observação pormenorizada da topologia bayesiana de COI permite 

argumentar em favor de duas situações. A primeira, na formação de 8 clados dentro 

de M. megalotis/M. microtis, onde um dos clados seria de M. microtis e outro das 

sequências deste trabalho. Esta situação leva em consideração apenas as altas 
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distâncias genéticas observadas entre os clados, maiores que 2%, e não leva em 

consideração alguns suportes de ramos baixos observados em alguns clados. A 

quantidade elevada de clados já foi indicada por Clare (2011). A segunda, na 

reorganização da controvérsia M. microtis/M. megalotis da seguinte forma: o clado 

de M. megalotis + aqueles da Caatinga (PHAs) compreendendo o ramo evolutivo de 

M. megalotis e o seu clado irmão, composto por dois ramos reciprocamente 

monofiléticos, compreendendo Micronycteris sp. nova (críptico de M. megalotis) + M. 

microtis com suporte de ramo das probabilidades posteriores de 98%. É necessário, 

portanto que uma revisão taxonômica seja realizada a fim de identificar caracteres 

morfológicos diagnósticos mais assertivos para as espécies, bem como a utilização 

de outras abordagens como bioacústica, morfometria e análise cromossômica. Os 

casos citados acima reforçam a sugestão de Gregorin e Tavares (2008) e Tavares et 

al. (2008), de que haja uma revisão taxonômica aprofundada de vários gêneros de 

morcegos Neotropicais, como os citados acima e outros. 

Para Noctilio albiventris/N. leporinus também foi observada inconsistência 

filogenética, já que a espécie N. albiventris se mostrou parafilética. Tal resultado 

também foi relatado por Khan et al., (2013), sugerindo que os exemplares de N. 

albiventris mais próximos de N. leporinus são possivelmente híbridos. A hibridação 

seria possível devido à evolução recente dessas duas espécies (Khan et al., 2013). 

Essas espécies são simpátricas e podem ser observadas sintopicamente, uma vez 

que exploram espécies aquáticas para alimentação (Peracchi, et al. 2006). A 

introgressão genética, sustentando eventos de hibridização vem sendo 

documentada em centenas de espécies animais (Towels e Brelsford, 2012), 

inclusive em mamíferos (Coyner et al., 2015; Good et al., 2015), em especial em 

morcegos (Furman et al., 2014; Mao et al., 2013).  Tal sobreposição de nicho 

poderia ter facilitado o acasalamento de fêmeas de N. leporinus com machos de N. 

albiventris, uma vez que as sequencias mitocondriais de N. albiventris se 

apresentaram evolutivamente mais próximas N. leporinus. 

O valor de threshold calculado a partir do nosso conjunto de dados, se 

assemelhou ao definido pelo DNA barcode que é de 2% (Hebert et al., 2003a). As 

distâncias genéticas K2P para COI, foram bem altas em várias espécies, maiores 

inclusive que os valores aqui utilizados para delimitação de espécies 1,94% (OT) e 

2% (Barcode). As altas distâncias genéticas em morcegos Neotropicais já haviam 
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sido observadas por Clare et al. (2011). As distâncias genéticas encontradas neste 

trabalho, de uma maneira geral, indicam que a diversidade real de morcegos está 

subamostrada. 

A abordagem molecular neste trabalho permitiu também uma maior acurácia 

na diagnose taxonômica das espécies quando comparada à abordagem morfológica. 

Este fato foi evidenciado pela redução de 33 taxa com a taxonomia morfológica, 

para 19 taxa com a taxonomia molecular. Neste sentido, a abordagem molecular 

permitiu uma identificação mais precisa das espécies, principalmente naquelas de 

difícil identificação por caracteres morfológicos. Tal precisão foi evidenciada 

inclusive em alguns exemplares que constituiram um agrupamento coeso com 

exemplares de outra espécie diferente da sua identificação morfológica original. 

Neste sentido, este trabalho corrobora o que vêm sendo apresentado em vários 

trabalhos com morcegos, sobre a grande importância do uso de ferramentas 

moleculares na identificação de espécies e na resolução de incertezas taxonômicas 

(Goodman et al., 2014; Korstian et al., 2016; Wilson et al., 2014).  

Apesar do sucesso na separação das espécies e maior acurácia na diagnose 

taxonômica, a identificação molecular no nível específico só foi possível em 63% dos 

casos, tendo em vista que parte das espécies não tinham sequências disponíveis no 

Bold e Genebank para serem comparadas. Embora nos últimos anos a adoção de 

ferramentas moleculares tenham crescido bastante, inclusive com o projeto Barcode 

of life, ainda existe uma carência importante de sequências disponíveis para muitas 

espécies, inclusive de morcegos, 7 só neste trabalho.  

Nos casos citados acima, a taxonomia molecular, embora não tenha permitido 

a identificação no nível específico, indicou contradições na identificação morfológica 

de alguns espécimes. Tal indicação foi importante para que a morfologia destes 

exemplares fosse revista com um olhar mais direcionado, já que as topologias 

indicaram de quais espécies tais exemplares não pertenciam. Este foi o caso de 

exemplares de Lonchophylla, em que a análise molecular revelou, pelas topologias e 

a análise da distância genética, que tais exemplares não pertenciam à espécie L. 

mordax. Desta forma, uma nova análise morfológica foi direcionada a fim de 

comparar com as espécies L. dekeyseri e L. inexpectata. Os caracteres morfológicos 

que distinguem tais espécies (3º pré-molar e os 1o e 2o molares), foram analisados e 

se observou que eram mais semelhantes à espécie L. inexpectata (Moratelli e Dias, 
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2015). No entanto, como alguns dentes apresentaram diferenças sutis optamos por 

definir os exemplares como Lonchophylla. cf. inexpectata e aguardar a identificação 

mais precisa de um especialista no grupo. 

Caso semelhante ocorreu nos exemplares identificados como Micronycteris 

minuta e M. sanborni. As topologias, a análise das distância genética e a rede de 

haplótipos, indicaram que esses espécimes não correspondiam à espécie M. minuta. 

A análise morfológica foi direcionada para a diferenciação de tais espécies e a 

coloração esbranquiçada do ventre apontou que estes exemplares eram da espécie 

M. sanborni (Simons et al., 1996). 

No caso do gênero Myotis, as topologias de Citb e COI foram conflitantes. A 

topologia de Citb indicou que os exemplares eram da espécie M. nigricans com 

inconsistência taxonômica da espécie, visto que exemplares dessa espécie (dados 

do Genbank) agruparam em clados diferentes. Já a topologia de COI, associada à 

análise de distância genética, indicou que os espécimes deste trabalho não 

pertenciam à M. nigricans. Ambos os marcadores indicaram que os exemplares não 

pertenciam a nenhuma outra espécie de Myotis das sequências obtidas dos bancos 

de dados. Desta forma, a uma análise morfológica foi direcionada para as espécies 

M. nigricans e M. lavali, que não tinha sequência disponível. O padrão tricolor dos 

pêlos do ventre indicou que os exemplares pertenciam a espécie M. lavali (Moratelli 

et al., 2011). Antes da descrição de M. lavali, os exemplares do Nordeste eram 

identificados como M. nigricans. O agrupamento das sequências deste trabalho com 

uma sequência de M. nigricans por Citb, pode ser explicada por este exemplar ter 

sido identificado antes da descrição de M. lavali em 2011. De fato, tal sequência 

AF376864 foi sequenciada por Ruedir e Mayer (2001). Cabe ressaltar que tal 

sequência é de um espécime da Paraíba e, portanto, provavelmente trata-se de 

Myotis lavali. 

A distância genética de COI observada entre os 3 exemplares aqui coletados 

de Peropteryx e as sequências disponíveis no Bold, foi semelhante à distância 

observada entre espécies deste gênero. Dentre os 3 exemplares, 1 deles 

apresentou uma distância um pouco menor dos outros dois que o observado entre 

espécie, entretanto bastante significativa. A distância genética associada à 

quantidade de mutações observadas entre os haplótipos das espécies, sugerem que 
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estes exemplares podem se tratar de uma ou duas espécies crípticas. Tais 

exemplares estão sendo analisados por especialistas do grupo, a fim de determinar 

sua identidade taxonômica por meio da morfologia, visto que a análise morfológica 

aqui realizada se mostrou inconclusiva. Sendo confirmada uma ou duas espécies, 

elas serão descritas. Outros trabalhos já confirmaram a presença de espécies 

crípticas para outros grupos de vertebrados, incluindo morcegos, na Caatinga (Leal, 

et al., 2003; Gregorin e Ditchfield, 2005; Werneck et al., 2015). 

A indicação de espécies crípticas é bastante importante em ações 

conservacionistas, já que permite reconhecer uma diversidade que os caracteres 

tradicionais não apresentam, devido à sua menor variância, quando comparada aos 

dados moleculares de DNA. Além isso, permitem, portanto, reconhecer uma 

diversidade filogenética maior do que aquela outrora observada (Krishnamurthy e 

Francis, 2012)  

Para tais espécies que, após taxonomia molecular, permaneceram com 

identificação no nível específica inconclusiva, o presente estudo reforça a 

necessidade e sugere o uso de uma abordagem integrativa (moléculas, morfologia, 

bioacústicas, etc) sempre quando necessário e possível, tais como vem sendo 

realizado em diversos trabalhos com morcegos (Catzeflis et al., 2016; Clare et al., 

2013; Pavan e Marroig, 2016; Nájera-Cortazar et al., 2015).  

Os resultados do estudo aqui desenvolvido apontaram também para uma 

divisão, em várias espécies, das linhagens da América Central e América do Sul, e 

apoiaram evidencias anteriores (Clare et al., 2011). A formação de clados fortemente 

suportados nas topologias, a alta distância genética para COI e a elevada 

quantidade de mutações, observada entre várias dessas linhagens, indicam, em 

alguns casos como Glossophaga soricina, Anoura geoffroyi, Desmodus rotundus e 

Micronycetris megalotis, especiação críptica. Em outros casos como, Molossus 

molossus, as distâncias não são suficientes para sugerir especiação críptica, mas 

sugere divisão população intraespecífica.  

As três Unidades de Conservação escolhidas neste trabalho se apresentaram 

como reservatórios de diversidade escondida de morcegos do bioma Caatinga, 

apresentando possíveis espécies crípticas, além de linhagens evolutivas 

divergentes. Espécies de diversificação primária como aquelas de formações 

florestais, como várias espécies de morcegos, encontram em formações abertas, 
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como a Caatinga, condições ecológicas diferentes (Aguiar et al., 2015). Isso pode 

conduzir à origem de linhagens/espécies mais adaptadas a tais condições 

(Carmignotto et al., 2012). Este padrão de diversificação é observado em parte dos 

mamíferos sul-americanos (Wernerck, 2011). Para a maioria das espécies em que 

foram observadas possíveis descontinuidades populacionais, os exemplares deste 

trabalho formaram agrupamentos exclusivos com alto suporte de ramo, indicando a 

presença de linhagens evolutivas divergentes na Caatinga. A presença de 

especiação críptica bem como de linhagens divergentes endêmicas, associada ao 

padrão de diversificação observado em mamíferos da América do Sul, reforça a 

importância conservacionista da Caatinga no processo de diversificação da ordem 

Chiroptera (Carmignoto et al., 2012; Gregorin e Ditchfield, 2005). Apesar da 

detecção de linhagens evolutivas particulares da Caatinga, não foram observadas 

linhagens exclusivas de nenhuma das UCs. Isso pode ser explicado pela curta 

distância entre elas quando comparada à alta capacidade de mobilidade deste 

grupo, capazes de abranger mais de um bioma e de ultrapassar limites geopolíticos 

(Arnone et al., 2016). 

Os casos de especiação críptica e divisão populacional intraespecífica 

observados entre linhagens da América Central e América do Sul, bem como nas 

Unidades de Conservação da Caatinga, merecem uma atenção especial. Indicamos 

nos dois casos observados a necessidade de uma investigação adicional com outros 

dados moleculares, como regiões genômicas de evolução mais rápida a fim de 

poder capturar um sinal mais efetivo da divisão populacional das espécies, inclusive 

nas UCs aqui estudadas. Além disso, indicamos a utilização de outras abordagens 

como morfológica, morfométrica e bioacústica a fim de obter uma maior precisão na 

diagnose de tais fenômenos. 

 Este trabalho, portanto, reforça a necessidade de mais estudos envolvendo 

morcegos na Caatinga. A indicação de diversidade escondida de morcegos na 

região, associada a uma taxonomia morfológica, por vezes inconsistente, reforça 

também a necessidade de abordagens moleculares nesses estudos. Além disso, é 

importante sempre que possível e necessário, a utilização de uma abordagem 

integrativa a fim de elucidar casos ainda controversos mediante a taxonomia 

molecular. Sugerimos também mais estudos sobre a taxa de evolução de COI e 

outros marcadores moleculares em morcegos para que a delimitação das espécies 
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se torne mais clara e facilite o entendimento sobre a real diversidade de morcegos. 

Por fim, reforçamos a importância deste grupo na manutenção dos serviços 

ecossitêmicos na Caatinga e seu papel na conservação deste bioma. Assim como a 

importância da Caatinga na diversificação e conservação da fauna de morcegos no 

Brasil. 

 

7 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

O uso das regiões COI e Citb se mostraram eficazes como técnicas 

moleculares na separação de espécies de morcegos. Entretando em apenas 63% 

das espécies de morcegos coletadas foi possível a identificação à nível de espécie. 

Para as demais espécies a ausência de sequências no Genebank e BOLD dificultou 

a identificação molecular à nível específico. Nestes casos, a identificação 

morfológica realizada mediante os resultados genéticos, permitiu a identificação de 

quase todas as espécies. Algumas espécies não tiveram uma identificação exata 

pela dificuldade de distinção de seus caracteres morfológicos e precisam, portanto, 

serem conferidas. Além disso, alguns gêneros de morcegos necessitam de revisão 

taxonômica para esclarecer as relações filogenéticas entre algumas espécies e 

nestes casos será necessário o uso associado de técnicas moleculares com a 

identificação morfológica tradicional. 

Este estudo aponta a existência de possíveis espécies crípticas de morcegos 

para a Caatinga, além de linhagens evolutivas intraespecíficas. Entretanto, não 

foram detectadas linhagens evolutivas restritas a nenhuma das Unidades de 

Conservação amostradas. É necessário, portanto, que análises adicionais sejam 

feitas, seja na descrição das duas possíveis espécies crípticas, seja na delimitação 

das linhagens intraespecíficas com outras abordagens moleculares. Os três 

exemplares do gênero Peropteryx estão sendo analisados quanto a sua morfologia 

em parceria com o Dr. Renato Gregorin, para que, sendo confirmada que tratam-se 

de espécies crípticas, estas possam ser devidamente descritas. 

Tendo em vista que os morcegos, de uma maneira geral, têm uma alta 

mobilidade, e que as distâncias genéticas do grupo fogem do habitual indicadas pelo 

barcode, é necessário que estudos sejam realizados a fim de definir as distâncias 

genéticas delimitadoras das espécies. Essa padronização elucidará padrões 

recorrentes observados de múltiplas linhagens evolutivas dentro de uma espécie ao 
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longo de uma determinada área geográfica, bem como a caracterização de espécies 

crípticas, facilitando estudos futuros de taxonomia molecular. 

 Por fim, este estudo revela que a Caatinga se apresenta como um 

reservatório de diversidade escondida de morcegos, e que possivelmente a 

diversidade no grupo está subamostrada. Este fato já foi apresentado em outros 

estudos para outros grupos taxonômicos, corroborando, portanto, a alta riqueza 

biológica deste bioma. As sequências obtidas neste trabalho servirão de base para 

futuros estudos com morcegos na região. Esperamos, portanto, que este trabalho 

incentive a produção de mais estudos com morcegos na Caatinga, bem como de 

outros grupos. Desta forma, esperamos contribuir com a conservação da 

biodiversidade da Caatinga.  
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Figura 2 – Topologias de IB obtidas à partir de 739 pb de Citb (A1) e 621 pb de COI (A2), entre os exemplares de morcegos amostrados nas três UCs da 

Caatinga (PHAnº) e os obtidos no GenBank e Bold. Os valores sobre os ramos indicam o suporte de ramo das probabilidades posteriores.  

A1 A2 
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Figura 3 – Topologias de IB obtidas à partir de 739 pb de Citb (B1) e 621 pb de COI (B2), entre os exemplares de morcegos amostrados nas três UCs da 

Caatinga (PHAnº) e os obtidos no GenBank e Bold. Os valores sobre os ramos indicam o suporte de ramo das probabilidades posteriores.  

B1 B2 
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Figura 4 – Topologias de IB obtidas à partir de 739 pb de Citb (C1) e 621 pb de COI (C2), entre os exemplares de morcegos amostrados nas três UCs da 

Caatinga (PHAnº) e os obtidos no GenBank e Bold. Os valores sobre os ramos indicam o suporte de ramo das probabilidades posteriores.  
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Figura 5 – Topologias de IB obtidas à partir de 739 pb de Citb (D1) e 621 pb de COI (D2), entre os exemplares de morcegos amostrados nas três UCs da 

Caatinga (PHAnº) e os obtidos no GenBank e Bold. Os valores sobre os ramos indicam o suporte de ramo das probabilidades posteriores.  

D1 D2 
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Figura 6 – Topologias de IB obtidas à partir de 739 pb de Citb (E1) e 621 pb de COI (E2), entre os exemplares de morcegos amostrados nas três UCs da 

Caatinga (PHAnº) e os obtidos no GenBank e Bold. Os valores sobre os ramos indicam o suporte de ramo das probabilidades posteriores.  

E1 E2 
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Figura 7 – Topologias de IB obtidas à partir de 739 pb de Citb (F1) e 621 pb de COI (F2), entre os exemplares de morcegos amostrados nas três UCs da 

Caatinga (PHAnº) e os obtidos no GenBank e Bold. Os valores sobre os ramos indicam o suporte de ramo das probabilidades posteriores.  

F1 F2 



51 
 

 
 

                

Figura 8 – Topologias de IB obtidas à partir de 739 pb de Citb (G1) e 621 pb de COI (G2), entre os exemplares de morcegos amostrados nas três UCs da 

Caatinga (PHAnº) e os obtidos no GenBank e Bold. Os valores sobre os ramos indicam o suporte de ramo das probabilidades posteriores.  

G1 G2 
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Figura 9 – Rede haplotípica obtida pelas sequências de COI de morcegos, apresentando as relações genealógicas entre os haplótipos dos indivíduos amostrados 

(PHAnº) e das espécies obtidas no BOLD. Cada cor representa a espécie do haplótipo encontrado. O tamanho dos círculos é proporcional à frequência dos 

haplótipos e os traços e números sobre as linhas que os conectam, representam o número de mutações presente entre eles. 
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Figura 10 – Rede haplotípica obtida pelas sequências de COI de morcegos, apresentando as relações genealógicas entre os haplótipos dos indivíduos 

amostrados (PHAnº) e das espécies obtidas no BOLD. Cada cor representa a espécie do haplótipo encontrado. O tamanho dos círculos é proporcional à 

frequência dos haplótipos e os traços e números sobre as linhas que os conectam, representam o número de mutações presente entre eles. 
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Figura 11 – Rede haplotípica obtida pelas sequências de COI de morcegos, apresentando as relações genealógicas entre os haplótipos dos indivíduos 

amostrados (PHAnº) e das espécies obtidas no BOLD. Cada cor representa a espécie do haplótipo encontrado. O tamanho dos círculos é proporcional à 

frequência dos haplótipos e os traços e números sobre as linhas que os conectam, representam o número de mutações presente entre eles. 
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Tabela 1. Identificação das espécies amostradas na três Unidades de Conservação da Caatinga. As 

identificações morfológicas foram feitas baseadas em chaves de identificação para espécies de morcegos 

neotropicais. A identificação molecular foi feita baseada nos genes mitocondriais COI e Citb. 

 

Identificação em campo Identificação molecular Identificação morfológica 

Anoura geoffroyi ok ok 

Artibeus planirostris  
Artibeus planirostris ok 

Artibeus cf. obscurus 

Artibeus lituratus ok ok 

Carollia sp. Carollia perspicillata ok 

Diaemus youngi Desmodus rotundus ok 

Glossophaga soricina 

Glossophaga soricina ok 
Glossophaga sp. 

Glossophaginae 

Choeroniscus sp. 

Lonchophyllinae 

Lonchophylla sp. Lonchophylla cf. inexpectata Lonchophylla cf. mordax 

Lonchophylla dekeyseri 

Micronycteris minuta 
Micronycteris sp. Micronycteris sanborni 

Micronycteris sanborni 

Micronycteris sp. 

Micronycteris megalotis Micronycteris cf. microtis Micronycteris af. schimidtorum 

Micronycteris cf. microtis 

Molossops temminckii Molossidae Molossops temminckii 

Molossus cf. currentium 
Molossus molossus Molossus cf. molossus 

Molossus sp. 

Myotis sp. 

Myotis sp. Myotis lavali Myotis albescens 

Myotis nigricans 

Neoplatymops matogrossensis Molossidae Neoplatymops matogrossensis 

Noctilio albiventris ok ok 

Noctilio leporinus ok ok 

Peropteryx sp. Peropteryx sp. ok 

Platyrrhinus lineatus ok ok 

Rhogeessa sp. 
Rhogessa sp. Rhogessa cf. hussoni 

Rhogeessa cf. hussoni 

Xeronycteris vieirai 
Xeronycteris vieirai ok 

Lonchophyllinae 
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Tabela 2.Espécies de morcegos deste trabalho com suas correspondências no Barcode Index Number (BIN) 

e o número total de BINs encontrados para cada espécie no geral.  

 

Espécie BIN 
Total de 

BIN Obs. 

Anoura geoffroyi AAA4431 2   

Artibeus lituratus AAA874 1   

Artibeus planirostris ABZ9500 1   

Carollia perspicillata AAA0002 1   

Desmodus rotundus AAA2580 7 BIN privado – Brasil** 

Glossophaga soricina AAA1465 7   

Lonchophylla cf. inexpectata ACO2508 X BIN privado – Brasil*** 

Micronycteris sanborni Não disponível X BIN privado – Brasil*** 

Micronycteris cf. megalotis ACE9702 11   

Molossus cf. molossus AAA2454 1   

Molossus cf. molossus  (PHA 892) Não disponível X BIN privado – Brasil** 

Myotis lavali ACY1177 X BIN privado – Brasil*** 

Noctilio leporinus AAA9336 2   

Noctilio albiventris AAB0799 4   

Peropteryx sp. X X Nenhuma correspondência* 

Rhogeessa cf. hussoni X X Nenhuma correspondência* 

Xeronycteris vieirai X X Nenhuma correspondência* 

*Espécies que não tem sequência disponível no Bold  

**Espécies que tem sequências disponíveis, mas as que foram seu BIN não estão disponíveis. 

***Espécies que não têm sequências disponíveis, mas tiveram correponsência de BIN com sequências ainda 

não disponíveis no banco de dados. 
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Tabela 3. Espécies de morcegos com sequências deste trabalho e do Bold, analisadas pelo método de 

distância K2P para COI com as médias das distâncias intraespecíficas e as máximas distâncias 

intraespecíficas. 

 

Espécie 
Média da distância  Máxima distância  

intraespecífica (%) intraespecífica (%) 

Anoura geoffroyi 2.4 8.2 

Artibeus planirostris 1.3 2.9 

Artibeus lituratus 0.7 1.1 

Carollia perspicillata 0.6 1.8 

Desmodus rotundus 4.9 7.4 

Diaemus youngi 0.3 0.3 

Glossophaga soricina 2.8 6.7 

Lonchophylla cf. inexpectata 0.3 2.0 

Micronycteris minuta 4.4 4.4 

Micronycteris sanborni 0.5 1.0 

Micronycteris megalotis 4.2 7.9 

Micronycteris microtis 0.5 0.5 

Molossus molossus 1.0 1.8 

Molossus rufus 0.9 1.5 

Myotis albescens 0.0 0.0 

Myotis nigricans 0.0 0.0 

Myotis lavali 0.1 0.8 

Noctilio leporinus 0.9 2.7 

Noctilio albiventris 5.3 8.4 

Peropteryx leucoptera 1.3 1.3 

Peropteryx kappleri 0.0 0.0 

Peropteryx trinitatis 0.0 0.0 

Peropteryx macrotis 9.1 9.1 

Peropteryx sp. 3.9 5.7 

Rhogesssa io 0.0 0.0 

Rhogeesssa cf. hussoni 0.3 0.3 

Xeronycteris vieirai 0.0 0.0 
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Tabela 4. Espécies de morcegos com sequências deste trabalho e do Bold, analisadas pelo método de 

distância K2P para COI com as médias das distâncias intraespecíficas entre e dentro dos grupos América 

Central, América do Sul e Brasil. 

 

Espécie Distância entre grupos (%) 
Distância dentro dos grupos 

(%) 

Anoura geoffroyi 
AS-BR AS-AC AC-BR AS BR AC 

1.0 6.9 6.7 0.6 0.1 1.3 

Artibeus planirostris 
AS - BR 

x x 
AS BR 

x 
1.3 1.3 1.2 

Artibeus lituratus 
AS-BR AS-AC AC-BR AS BR AC 

0.9 0.6 1.0 0.6 0.0 0.8 

Carollia perspicillata 
AS-BR AS-AC AC-BR AS BR AC 

0.7 0.3 0.7 0.3 0.9 0.2 

Desmodus rotundus 
AS-BR AS-AC AC-BR AS BR AC 

5.8 5.3 5.7 4.4 2.0 2.0 

Glossophaga soricina 
AS-BR AS-AC AC-BR AS BR AC 

2.1 5.4 5.4 2.2 0.6 1.3 

Micronycteris 
megalotis 

AS-BR AS-AC AC-BR AS BR AC 

4.4 4.6 5.4 4.4 0.1 2.6 

Molossus molossus 
AS-BR AS-AC AC-BR AS BR AC 

1.0 0.5 0.8 0.7 0.9 x 

Molossus rufus 
AS-BR AS-AC AC-BR AS BR AC 

x 1.0 x 1.0 x 0.5 

Noctilio leporinus 
AS-BR AS-AC AC-BR AS BR AC 

0.6 1.5 1.8 0.3 0.8 2.0 

Noctilio albiventris 
AS-BR AS-AC AC-BR AS BR AC 

4.8 5.9 6.5 5.3 6.9 0.3 
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Tabela 5. Espécies de morcegos com sequências deste trabalho e do Bold, analisadas pelo método de 

distância K2P para COI com as médias das distâncias entre as espécies. 

 

Espécies 

Média da 

 Espécies 

Média da 

Distância 
(%) 

 

Distância 
(%) 

Artibeus planirostris 
3.6 

 
Noctilio albiventris (Parte 1) 

4.3 
Artibeus lituratus 

 
Noctilio leporinus  

Diaemus youngi 
24.3 

  Noctilio albiventris (Parte 2) 
7.8 

Desmodus rotundus 
 

Noctilio leporinus  

Lonchophylla mordax 
23.1 

 
Noctilio albiventris (Parte 1) 

7.2 
Lonchophylla cf. inexpectata 

 
Noctilio albiventris (Parte 2) 

Lonchophylla mordax 
23.7 

 
Peropteryx leucoptera 

23.3 
Xeronycteris vieirais 

 
Peropteryx kappleri 

Micronycteris minuta 
9.3 

 
Peropteryx leucoptera 

23.3 
Micronycteris sanborni 

 
Peropteryx trinitatis 

Micronycteris minuta 
21.9 

 
Peropteryx leucoptera 

23.6 
Micronycteris megalotis 

 
Peropteryx macrotis 

Micronycteris minuta 
21.3 

 
Peropteryx kappleri 

8.1 
Micronycteris microtis 

 
Peropteryx trinitatis 

Micronycteris megalotis 
21.6 

 
Peropteryx kappleri 

9.4 
Micronycteris sanborni 

 
Peropteryx macrotis 

Micronycteris megalotis 
6.4 

 
Peropteryx macrotis 

6.7 
Micronycteris microtis 

 
Peropteryx trinitatis 

Micronycteris microtis 
22.6 

 
Peropteryx macrotis 

8.0 
Micronycteris sanborni 

 
Peropteryx (PHA 845/718) 

Molossus rufus 
2.3 

 
Peropteryx trinitatis 

8.7 
Molossus molossus 

 
Peropteryx (PHA 845/718) 

Myotis albescens 
10.6 

 
Peropteryx macrotis 

6.6 
Myotis nigricans 

 
Peropteryx (PHA 719) 

Myotis albescens 
10.9 

 
Peropteryx trinitatis 

6.3 
Myotis lavali 

 
Peropteryx (PHA 719) 

Myotis nigricans 
6.9 

 
Peropteryx (PHA 845/718) 

5.4 
Myotis lavali 

 
Peropteryx (PHA 719) 

   
Rhogeessa io 

10.7 

   
Rhogeessa cf. hussoni 
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Tabela 6. Sequências de Micronycetris megalotis e Micronycteris microtis deste trabalho e do Bold, 

analisadas pelo método de distância K2P para COI com as médias das distâncias entre os clados e as médias 

das distâncias dentro dos clados. As sequências foram dividas em 8 clados conforme observado na topologia 

de Inferência Bayesiana para COI. 

 

Clados 
Média da distância 

intraespecífica (%) 

M. megalotis 1 1,7 

M. megalotis 2 1,8 

M. megalotis 3 0,1 

M. megalotis 4 1,2 

M. megalotis 5 1,6 

M. megalotis 6 0,2 

M. microtis 7 0,5 

M. megalotis 8 2,3 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Clados 

Média da 

 Clados 

Média da 

Distância 
(%) 

 

Distância 
(%) 

M. megalotis 1 
2,6 

 
M. megalotis 3 

5,5 
M. megalotis 2 

 
M. megalotis 5 

M. megalotis 1 
3,0 

 
M. megalotis 3 

6,2 
M. megalotis 3 

 
M. megalotis 6 

M. megalotis 1 
5,1 

 
M. megalotis 3 

7,5 
M. megalotis 4 

 
M. microtis 7 

M. megalotis 1 
4,9 

 
M. megalotis 3 

7,4 
M. megalotis 5 

 
M. megalotis 8 

M. megalotis 1 
5,3 

 
M. megalotis 4 

3,4 
M. megalotis 6 

 
M. megalotis 5 

M. megalotis 1 
7,1 

 
M. megalotis 4 

4,5 
M. microtis 7 

 
M. megalotis 6 

M. megalotis 1 
6,4 

 
M. megalotis 4 

6,9 
M. megalotis 8 

 
M. microtis 7 

M. megalotis 2 
2,4 

 
M. megalotis 4 

5,3 
M. megalotis 3 

 
M. megalotis 8 

M. megalotis 2 
5,0 

 
M. megalotis 5 

4,0 
M. megalotis 4 

 
M. megalotis 6 

M. megalotis 2 
5,1 

 
M. megalotis 5 

5,3 
M. megalotis 5 

 
M. microtis 7 

M. megalotis 2 
5,5 

 
M. megalotis 5 

4,3 
M. megalotis 6 

 
M. megalotis 8 

M. megalotis 2 
6,3 

 
M. megalotis 6 

5,5 
M. microtis 7 

 
M. microtis 7 

M. megalotis 2 
6,6 

 
M. megalotis 6 

4,2 
M. megalotis 8 

 
M. megalotis 8 

M. megalotis 3 
4,9 

 
M. microtis 7 

5,0 
M. megalotis 4 

 
M. megalotis 8 
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Tabela 7. Espécies de morcegos as quais tiveram identificação molecular inconclusiva com os caracteres 

diagnósticos utilizados para nova identificação morfológica. 

 

Espécie 
Caracteres 

diagnósticos 

Lonchophylla morda  

Morfologia do 3º pré molar e dos 1º e 2º molares Lonchophylla dekeyseri  

Lonchophylla inexpectata  

Micronycteris minuta  
Coloração do ventre 

Micronycteris sanborni  

Micronycteris microtis Altura da orelha e do pêlo da ponta do terço médio do pavilhão da 

orelha Micronycteris megalotis 

Myotis nigricans 

Coloração dos pêlos do dorso e ventre Myotis levis 

Myotis lavali 

Rhogeessa io Medidas cranianas, tamanho do antebraço, coloração do ventre,  

Rhogeessa hussoni presença ou ausência de glândula atrás da orelha 

P. trinitatis 
Medidas cranianas 

P. macrotis  

Molossops temminckii  
Presença / Ausência de verrugas no antebraço 

Neoplatymops mattogrossensis  
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MATERIAL SUPLEMENTAR 

 

Tabela S1. Planilha com nome, numeração, localidade, correspondência de Barcode 

index number (BIN) e número de acesso das espécies no GeneBank, obtidas no BOLD 

para o gene citocromo oxidase subunidade I (COI). 

 

Nº Espécie Localização BIN GenBank 

1 Pteronotus parnellii Venezuela AAA1246 JF448343 

1 Anoura geoffroyi Guiana AAA4431 JF452167 

2 Anoura geoffroyi Guiana AAA4431 JF452171 

3 Anoura geoffroyi Suriname AAA4431 EU096555 

4 Anoura geoffroyi Suriname AAA4431 HQ919742 

5 Anoura geoffroyi Venezuela AAA4431 JF447879 

6 Anoura geoffroyi Brasil - ES AAA4431 KT236265.1 

7 Anoura geoffroyi Guatemala AAA4430 JF446614 

8 Anoura geoffroyi El Salvador AAA4430 JF446442 

9 Anoura geoffroyi Panamá AAA4430 JF447340 

1 Artibeus planirostris Equador ABZ9500 JF448669 

2 Artibeus planirostris Equador ABZ9500 JF448654 

3 Artibeus planirostris Guiana ABZ9500 JF453635 

4 Artibeus planirostris Guiana ABZ9500 JF448681 

5 Artibeus planirostris Suriname ABZ9500 EU096599 

6 Artibeus planirostris Suriname ABZ9500 EU096603 

7 Artibeus planirostris Venezuela ABZ9500 JF447783 

8 Artibeus planirostris Venezuela ABZ9500 JF447780 

1 Artibeus lituratus Brasil - SP AAA874 JF446345 

2 Artibeus lituratus Brasil - SP AAA874 JF446319 

3 Artibeus lituratus Equador AAA874 JF448573 

4 Artibeus lituratus Equador AAA874 JF448571 

5 Artibeus lituratus Guiana AAA874 JF452740 

6 Artibeus lituratus Guiana AAA874 JF452745 

7 Artibeus lituratus Suriname AAA874 EU096566 

8 Artibeus lituratus Suriname AAA874 EU096583 

9 Artibeus lituratus Guatemala AAA874 JF446666 

10 Artibeus lituratus México AAA874 JF447139 

11 Artibeus lituratus Panamá AAA874 JF447354 

12 Artibeus lituratus Costa Rica AAA874 JF446573 

13 Artibeus lituratus Belize AAA874 JF498917 

1 Carollia perspicillata Equador AAA0002 JF448803 

2 Carollia perspicillata Equador AAA0002 JF448802 

3 Carollia perspicillata Guiana AAA0002 JF454256 

4 Carollia perspicillata Guiana AAA0002 JF454254 

5 Carollia perspicillata Venezuela AAA0002 JF447796 

6 Carollia perspicillata Venezuela AAA0002 JF447793 

7 Carollia perspicillata Suriname AAA0002 JF447605 
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8 Carollia perspicillata Suriname AAA0002 JF447604 

9 Carollia perspicillata Brasil AAA0002 JF446359 

10 Carollia perspicillata Brasil AAA0002 JF446356 

11 Carollia perspicillata México AAA0002 JF447208 

12 Carollia perspicillata Panamá AAA0002 JF447396 

13 Carollia perspicillata Costa Rica AAA0002 JF446591 

14 Carollia perspicillata Nicaragua AAA0002 JF459379 

15 Carollia perspicillata Belize AAA0002 JF498955 

1 Desmodus Venezuela AAA2577 JF435327 

2 Desmodus Venezuela AAA2577 JF435326 

3 Desmodus Suriname AAA2579 HQ919659 

4 Desmodus Suriname AAA2579 HQ919706 

5 Desmodus Guiana AAA2579 JF435315 

6 Desmodus Guiana AAA2579 JF435316 

7 Desmodus Guiana AAA2577 JF435271 

8 Desmodus Equador AAA2576 JF435280 

9 Desmodus Equador AAA2576 JF435281 

10 Desmodus Equador ACE4134 JF435282 

11 Desmodus Equador ACE4134 JF435283 

12 Desmodus Brasil AAA2578 JF435292 

13 Desmodus Brasil AAA2578 JF435292 

14 Desmodus México AAA2574 JF435296 

15 Desmodus Panamá AAA2575 JF435291 

16 Desmodus Guatemala AAA2574 JF435323 

17 Desmodus Costa Rica AAA2574 JF448022 

18 Desmodus Belize AAA2574 JF499009 

19 Desmodus El Salvador AAA2574 JF435337 

1 Diaemus Suriname AAE7621  HQ545471 

2 Diaemus Guiana AAE7621 EF080328 

1 Glossophaga soricina Suriname AAA1465 EU096746 

2 Glossophaga soricina Suriname AAA1465 EU096744 

3 Glossophaga soricina Suriname ACE3354 EU096748 

4 Glossophaga soricina Suriname ACE4607 HQ919757 

5 Glossophaga soricina Suriname ACE3353 JQ601366 

6 Glossophaga soricina Brasil AAA1465 JF435476 

7 Glossophaga soricina Equador AAA1465 JF435484 

8 Glossophaga soricina Equador ACE4607 JF448043 

9 Glossophaga soricina Venezuela ACE3354 JF435480 

10 Glossophaga soricina Venezuela ACE3353 JF435482 

11 Glossophaga soricina Guiana ACE3354 JF435445 

12 Glossophaga soricina Guiana ACE3353 JF435446 

13 Glossophaga soricina Guiana AAA1465 JF435449 

14 Glossophaga soricina Guiana ACE4607 JF435455 

15 Glossophaga soricina Guatemala AAA1464 JF435374 
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16 Glossophaga soricina México AAA1464 JF435376 

17 Glossophaga soricina Panamá ACE7060 JF435358 

18 Glossophaga soricina Nicaragua ACE7060 JF448040 

19 Glossophaga soricina Belize AAA1464 JF499013 

20 Glossophaga soricina Costa Rica AAA1464 JF499013 

21 Glossophaga soricina Costa Rica ACE7060 JF499021 

1 Lonchophylla mordax Equador AAX6304 JF448855 

1 Micronycteris minuta Equador AAB3895 JF448931 

2 Micronycteris minuta Guiana AAB3893 JF454960 

1 Micronycteris microtis Brasil - SP AAA6110 JF446376 

2 Micronycteris microtis Brasil - SP AAA6110 JF446377 

1 Micronycteris megaltotis Guiana AAA6103 JF435512 

2 Micronycteris megaltotis Guiana AAA6104 JF435488 

3 Micronycteris megaltotis Guiana ACE5076 JF435518 

4 Micronycteris megaltotis Guiana ACE6252 JF435496 

5 Micronycteris megaltotis Guiana ACE9702 JF435521 

6 Micronycteris megaltotis Guiana ACF0858 JF435502 

7 Micronycteris megaltotis Suriname AAA6103 EU096780 

8 Micronycteris megaltotis Suriname ACE9702 JQ601403 

9 Micronycteris megaltotis Equador ACF1099 JF435508 

10 Micronycteris megaltotis Equador AAA6106 JF448925 

11 Micronycteris megaltotis Equador AAA6108 JF435505 

12 Micronycteris megaltotis Venezuela AAA6107 JF435494 

13 Micronycteris megaltotis Panamá AAA6107 JF435489 

14 Micronycteris megaltotis México AAA6105 JF435517 

15 Micronycteris megaltotis Nicaragua AAA6105 JF459478 

1 Molossus rufus Equador AAA2454 JF448982 

2 Molossus rufus Guiana AAA2454 JF455100 

3 Molossus rufus Suriname AAA2454 EU096796 

4 Molossus rufus El Salvador AAA2454 JF446515 

5 Molossus rufus México AAA2454 JF447269 

1 Molossus molossus Equador AAA2454 JF448961 

2 Molossus molossus Equador AAA2454 JF448960 

3 Molossus molossus Guiana AAA2454 JF455055 

4 Molossus molossus Guiana AAA2454 JF455062 

5 Molossus molossus Suriname AAA2454 EU096791 

6 Molossus molossus Suriname AAA2454 EU096790 

7 Molossus molossus Venezuela AAA2454 JF447833 

8 Molossus molossus Venezuela AAA2454 JF447832 

9 Molossus molossus Panamá AAA2454 JF447423 

1 Myotis albescnes Guiana AAB2781 JF455113 

2 Myotis albescnes Suriname AAB2781 EU096807 

1 Myotis nigricans Equador AAC3739 JQ601611 

2 Myotis nigricans Equador AAC3739 JQ601612 
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1 Noctilio leporinus Guiana AAA9336 JF455171 

2 Noctilio leporinus Guiana AAA9336 JF455170 

3 Noctilio leporinus Suriname AAA9336 JF447690 

4 Noctilio leporinus Venezuela AAA9336 KC011669 

5 Noctilio leporinus Venezuela AAA9336 KC011670 

6 Noctilio leporinus Paraguai AAA9336 KC011679 

7 Noctilio leporinus Paraguai AAA9336 KC011680 

8 Noctilio leporinus Panamá AAA9336 JF447426 

9 Noctilio leporinus México ABY6336 JF435949 

1 Noctilio albiventris Suriname AAB0799 KC011609 

2 Noctilio albiventris Suriname AAB0799 KC011610 

3 Noctilio albiventris Guiana AAB0799 KC011611 

4 Noctilio albiventris Guiana AAB7680 JF455128 

5 Noctilio albiventris Peru AAB7680 KC011601 

6 Noctilio albiventris Brasil AAB7680 KC011605 

7 Noctilio albiventris Equador AAB7680 KC011608 

8 Noctilio albiventris Paraguai ACG0982 KC011615 

9 Noctilio albiventris Argentina ACG0982 KC011616 

10 Noctilio albiventris Venezuela ACQ5155 KC011635 

11 Noctilio albiventris Costa Rica ACQ5155 KC011636 

12 Noctilio albiventris Guatemala ACQ5155 KC011637 

13 Noctilio albiventris El Salvador ACQ5155 KC011638 

14 Noctilio albiventris Honduras ACQ5155 KC011640 

1 Peropteryx leucoptera Guiana AAF4973 EF080540 

2 Peropteryx leucoptera Guiana AAF4973 EF080539 

1 Peropteryx kappleri Guiana AAI4876 EF080537 

2 Peropteryx kappleri Guiana AAI4876 EF080536 

1 Peropteryx trinitatis Venezuela AAC4169 JF447844 

2 Peropteryx trinitatis Venezuela AAC4169 JF447837 

1 Peropteryx macrotis Suriname AAC5354 EU096826 

2 Peropteryx macrotis México AAC5353 JF447310 

1 Rhogeessa io Guiana AAD6651 JF455668 

2 Rhogeessa io Guiana AAD6651 JF455669 

 

Tabela S2. Planilha com nome, numeração, localidade e número de acesso das espécies 

no GeneBank, obtidas neste banco de dados para o gene citocromo b (Citb). 

 

Nº Espécie Localização GenBank 

1 Pteronotus parnellii Venezuela KX589895.1 

1 Anoura geoffroyi El Salvador FJ155495.1 

1 Artibeus planirostris Brasil - BA EU160887.1 

2 Artibeus planirostris Brasil - PB EU160869.1 

3 Artibeus planirostris Brasil - PE EU160885.1 
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4 A. planirostris fallax Venezuela DQ869426.1 

5 Artibeus planirostris Bolívia AY684718.1 

6 Artibeus planirostris Equador AY684713.1 

7 A. planirostris hercules Equador DQ869418.1 

8 Artibeus planirostris Paraguai AY684775.1 

9 Artibeus planirostris Peru AY684716.1 

10 A. planirostris trinitatis Trinidade e T DQ869433.1 

11 A. planirostris grenadensis Grenada DQ869439.1 

1 Artibeus lituratus Brasil - BA EU160725.1 

2 Artibeus lituratus Brasil - PB EU160724.1 

3 Artibeus lituratus Brasil - SP KP134572.1 

4 Artibeus lituratus Guiana HQ702535.1 

5 Artibeus lituratus Equador AY684733.1 

6 Artibeus lituratus Equador HQ702538.1 

7 Artibeus lituratus Peru EU160807.1 

8 Artibeus lituratus Panamá AY684731.1 

1 Carollia perspicillata Brasil - Amapa FJ589715.1 

2 Carollia perspicillata Brasil - BA AD 200 

3 Carollia perspicillata Brasil - AM FJ589712.1 

4 Carollia perspicillata Guiana AF511977.1 

5 Carollia perspicillata Guiana Francesa HG003309.1 

6 Carollia perspicillata Venezuela AF511983.1 

7 Carollia perspicillata Equador AF511990.1 

8 Carollia perspicillata Peru KF019723.1 

9 Carollia perspicillata México AF511989.1 

10 Carollia perspicillata Guatemala AF511988.1 

1 Desmodus Venezuela HG003310.1 

2 Desmodus Venezuela NC_022423.1 

3 Desmodus Brasil - SP KP134587.1 

4 Desmodus Brasil - SP KP134586.1 

5 Desmodus Honduras DQ077398.1 

1 Diaemus El Salvador FJ155475.1 

1 Glossophaga soricina Brasil - PB AF382835.1 

2 Glossophaga soricina Brasil - RJ AF382836.1 

3 Glossophaga soricina Guiana AF382843.1 

4 Glossophaga soricina Guiana AF382844.1 

5 Glossophaga soricina Paraguai AF382848.1 

6 Glossophaga soricina Paraguai AF382845.1 

7 Glossophaga soricina Suriname AF382842.1 

8 Glossophaga soricina Venezuela AF382831.1 

9 Glossophaga soricina Venezuela AF382830.1 

10 Glossophaga soricina Equador FJ392516.1 

11 Glossophaga soricina Equador FJ392515.1 

12 Glossophaga soricina Peru AF382849.1 
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13 Glossophaga soricina Peru AF382851.1 

14 Glossophaga soricina Bolívia AF382840.1 

15 Glossophaga soricina El Salvador AF382859.1 

16 Glossophaga soricina Guatemala AF382867.1 

17 Glossophaga soricina México AF382860.1 

1 Lonchophylla mordax Equador AF423095.1 

1 Xeronycteris vieirai Brasil - PB KF815312.1 

1 Micronycteris minuta Peru DQ077405.1 

2 Micronycteris minuta Equador DQ077404.1 

1 Micronycteris microtis Brasil AY380755.1 

2 Micronycteris microtis Guiana Francesa AY380756.1 

1 Micronycteris megaltotis Guiana AY380757.1 

2 Micronycteris megaltotis Guiana Francesa HF947304.1 

3 Micronycteris megaltotis Equador DQ077429.1 

4 Micronycteris megaltotis Equador DQ077426.1 

5 Micronycteris megaltotis Venezuela AY380773.2 

6 Micronycteris megaltotis Venezuela AY380763.1 

7 Micronycteris megaltotis México AY380764.1 

8 Micronycteris megaltotis Panamá AY380765.1 

1 
Micronycteris 
schmidtorum Bolívia DQ077406.1 

1 Molossus molossus Brasil - SP KP134562.1 

2 Molossus molossus Brasil - Sp KP134559.1 

1 Myotis albescnes Bolívia AF376839.1 

2 Myotis albescnes Equador JX130463.1 

3 Myotis albescnes Equador JX130501.1 

4 Myotis albescnes Paraguai JX130504.1 

5 Myotis albescnes Paraguai JX130503.1 

6 Myotis albescnes Suriname JX130444.1 

7 Myotis albescnes Peru JX130445.1 

1 Myotis nigricans Brasil - PB AF376864.1 

2 Myotis nigricans Brasil - SP KP134584.1 

3 Myotis nigricans Venezuela JX130530.1 

4 Myotis nigricans Venezuela JX130529.1 

1 Myotis levis Argentina JX130475.1 

2 Myotis levis Brasil - SP AF376853.1 

1 Noctilio albiventris Brasil - SP KP134550.1 

2 Noctilio albiventris Brasil - Amapa JX235633.1 

3 Noctilio albiventris Guiana KC011521.1 

4 Noctilio albiventris Suriname KC011518.1 

5 Noctilio albiventris Peru JX235647.1 

6 Noctilio albiventris El Salvador KC011546.1 

1 Noctilio leporinus Brasil - PB JX235582.1 

2 Noctilio leporinus Brasil - BA JX235596.1 
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3 Noctilio leporinus Brasil - AM JX235601.1 

4 Noctilio leporinus Guiana JX235605.1 

5 Noctilio leporinus Guiana JX235606.1 

6 Noctilio leporinus Suriname AF330794.1 

7 Noctilio leporinus Equador KC011557.1 

8 Noctilio leporinus Panamá JX235613.1 

9 Noctilio leporinus Jamaica KC011551.1 

10 Noctilio leporinus Costa Rica KC011554.1 

1 Peropteryx leucoptera Equador HM367876.1 

2 Peropteryx leucoptera Guiana EF584175.1 

1 Peropteryx kappleri Guiana Francesa EF584169.1 

2 Peropteryx kappleri Guiana EF584168.1 

1 Peropteryx trinitatis Venezuela EF584182.1 

2 Peropteryx trinitatis Venezuela EF584181.1 

1 Peropteryx macrotis Guiana EF584180.1 

2 Peropteryx macrotis Guiana EF584179.1 

1 Platyrrhinus lineatus Brasil - BA FJ154158.1 

2 Platyrrhinus lineatus Brasil - PE FJ154157.1 

3 Platyrrhinus lineatus Brasil - SP KP134547.1 

4 Platyrrhinus lineatus nig Peru FJ154170.1 

1 Rhogeessa io Venezuela EF222410.1 

2 Rhogeessa io Venezuela EF222393.1 

3 Rhogeessa io Panamá EF222369.1 

4 Rhogeessa io Trinidade EF222379.1 
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 PHA850
 PHA937

 PHA950
 PHA693
 Artibeus planirostris-6|Suriname

 Artibeus planirostris-7|Venezuela
 Artibeus planirostris-2|Equador

 Artibeus planirostris-1|Equador
 Artibeus planirostris-4|Guiana
 PHA744

 PHA816
 PHA945

 PHA742
 PHA817
 PHA743

 Artibeus planirostris-3|Guiana
 Artibeus planirostris-5|Suriname

 Artibeus planirostris-8|Venezuela
 PHA843

 PHA987
 PHA838
 PHA839
 Artibeus lituratus-4|Equador
 Artibeus lituratus-5|Guiana

 Artibeus lituratus-13|Belize
 Artibeus lituratus-2|Brasil
 PHA977
 Artibeus lituratus-1|Brasil

 Artibeus lituratus-9|Guatemala
 Artibeus lituratus-6|Guiana
 Artibeus lituratus-7|Suriname
 Artibeus lituratus-12|Costa Rica
 Artibeus lituratus-3|Equador
 Artibeus lituratus-11|Panama

 Artibeus lituratus-8|Suriname
 Artibeus lituratus-10|Mexico

 Glossophaga soricina-19|Belize
 Glossophaga soricina-20|Costa Rica

 Glossophaga soricina-16|Mexico
 Glossophaga soricina-15|Guatemala

 Glossophaga soricina-17|Panama
 Glossophaga soricina-18|Nicaragua

 Glossophaga soricina-21|Costa Rica
 Glossophaga soricina-5|Suriname
 Glossophaga soricina-10|Venezuela

 Glossophaga soricina-12|Guiana
 Glossophaga soricina-3|Suriname

 Glossophaga soricina-11|Guiana
 Glossophaga soricina-9|Venezuela

 Glossophaga soricina-8|Equador
 Glossophaga soricina-4|Suriname

 Glossophaga soricina-14|Guiana
 PHA723
 PHA724

 PHA690
 PHA877

 Glossophaga soricina-7|Equador
 PHA704

 PHA713
 PHA691
 Glossophaga soricina-6|Brasil
 PHA986
 Glossophaga soricina-1|Suriname
 Glossophaga soricina-2|Suriname
 Glossophaga soricina-13|Guiana
 PHA694
 PHA720
 PHA728
 PHA868
 PHA870
 PHA881
 PHA994

 Carollia perspicillata-3|Guiana
 PHA739
 PHA726
 PHA702
 Carollia perspicillata-15|Belize
 Carollia perspicillata-8|Suriname
 Carollia perspicillata-6|Venezuela
 Carollia perspicillata-4|Guiana
 Carollia perspicillata-1|Equador
 Carollia perspicillata-5|Venezuela

 Carollia perspicillata-12|Panama
 Carollia perspicillata-7|Suriname

 PHA692
 PHA695
 PHA725

 Carollia perspicillata-13|Costa Rica
 Carollia perspicillata-14|Nicaragua
 Carollia perspicillata-11|Mexico
 PHA745
 Carollia perspicillata-2|Equador

 Carollia perspicillata-9|Brasil
 Carollia perspicillata-10|Brasil

 PHA831
 PHA991
 PHA992
 PHA993
 PHA982
 PHA981
 PHA738
 PHA734
 PHA706
 PHA698
 PHA703
 PHA705
 PHA714
 PHA715
 PHA721
 PHA722
 PHA729
 PHA735
 PHA736
 PHA737
 PHA976
 PHA988
 PHA989
 PHA990

 PHA696
 PHA697
 PHA699
 PHA716
 PHA984

 Lonchophylla mordax-1|Equador
 Anoura geoffroyi-8|El Salvador

 Anoura geoffroyi-9|Panama
 Anoura geoffroyi-7|Guatemala

 Anoura geoffroyi-2|Guiana
 Anoura geoffroyi-5|Venezuela
 Anoura geoffroyi-4|Suriname
 Anoura geoffroyi-1|Guiana
 Anoura geoffroyi-3|Suriname
 PHA997

 Anoura geoffroyi-6|Brasil
 PHA740
 PHA874
 PHA875
 PHA885
 PHA995
 PHA998
 PHA999
 PHA882

0.02

A 
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 PHA963
 PHA969
 PHA951
 PHA947
 PHA946
 PHA944
 PHA943
 PHA941
 PHA940
 PHA939
 PHA938
 PHA936
 PHA897
 PHA896
 PHA895
 PHA891
 PHA840
 PHA815
 PHA814
 PHA813
 PHA812
 PHA810
 PHA807
 PHA748

 PHA829
 PHA811
 PHA842

 PHA841
 PHA848

 Myotis nigricans-1|Equador
 Myotis nigricans-2|Equador

 Myotis albescens-1|Guiana
 Myotis albescens-2|Suriname
 Rhogeessa io-1|Guiana
 Rhogeessa io-2|Guiana

 PHA746
 PHA887

 Peropteryx leucoptera-1|Guiana
 Peropteryx leucoptera-2|Guiana

 Peropteryx kappleri-1|Guiana
 Peropteryx kappleri-2|Guiana

 Peropteryx macrotis-2|Mexico
 Peropteryx trinitatis-1|Venezuela
 Peropteryx trinitatis-2|Venezuela

 Peropteryx macrotis-1|Suriname
 PHA719

 PHA718
 PHA845

 Molossus molossus-1|Equador
 Molossus molossus-9|Panama

 PHA894
 Molossus molossus-4|Guiana
 Molossus molossus-3|Guiana
 Molossus molossus-2|Equador

 PHA903
 PHA898
 PHA899
 PHA996

 Molossus molossus-5|Suriname
 Molossus molossus-6|Suriname

 PHA902
 PHA1000
 PHA892
 PHA893

 Molossus molossus-7|Venezuela
 Molossus molossus-8|Venezuela

 Molossus rufus-2|Guiana
 Molossus rufus-4|El Salvador
 Molossus rufus-5|Mexico
 Molossus rufus-1|Equador
 Molossus rufus-3|Suriname

 Noctilio albiventris-12|Guatemala
 Noctilio albiventris-13|El Salvador
 Noctilio albiventris-14|Honduras

 Noctilio albiventris-11|Costa Rica
 Noctilio albiventris-10|Venezuela

 PHA965
 Noctilio albiventris-2|Suriname
 Noctilio albiventris-1|Suriname
 Noctilio albiventris-3|Guiana

 Noctilio albiventris-8|Paraguai
 Noctilio albiventris-9|Argentina

 Noctilio albiventris-4|Guiana
 Noctilio albiventris-5|Peru
 Noctilio albiventris-6|Brasil

 Noctilio albiventris-7|Equador
 Noctilio leporinus-9|Mexico

 PHA967
 Noctilio leporinus-6|Paraguai

 Noctilio leporinus-2|Guiana
 Noctilio leporinus-3|Suriname
 PHA970

 Noctilio leporinus-8|Panama
 Noctilio leporinus-1|Guiana
 Noctilio leporinus-4|Venezuela
 Noctilio leporinus-5|Venezuela
 Noctilio leporinus-7|Paraguai
 PHA846
 PHA966

0.02

B 
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Figura S1 (A.B,C). Topologia de NJ (modelo K2P) obtida à partir de 621 pb de COI 

entre os exemplares de morcegos amostrados nas três UCs da Caatinga (PHAnº) e os 

obtidos no Bold.  

 Diaemus youngi-1|Suriname
 Diaemus youngi-2|Guiana

 Desmodus rotundus-8|Equador
 Desmodus rotundus-9|Equador

 Desmodus rotundus-10|Equador
 Desmodus rotundus-11|Equador

 Desmodus rotundus-15|Panama
 Desmodus rotundus-17|Costa Rica

 Desmodus rotundus-14|Mexico
 Desmodus rotundus-18|Belize
 Desmodus rotundus-16|Guatemala

 Desmodus rotundus-19|El Salvador
 Desmodus rotundus-1|Venezuela
 Desmodus rotundus-2|Venezuela
 Desmodus rotundus-7|Guiana

 Desmodus rotundus-3|Suriname
 Desmodus rotundus-4|Suriname
 Desmodus rotundus-5|Guiana
 Desmodus rotundus-6|Guiana

 Desmodus rotundus-12|Brasil
 Desmodus rotundus-13|Brasil

 PHA708
 PHA709

 PHA711
 PHA979
 PHA985

 PHA962
 PHA964
 PHA954

 PHA730
 Micronycteris minuta-1|Equador

 Micronycteris minuta-2|Guiana
 Micronycteris megalotis-14|Mexico

 Micronycteris megalotis-15|Nicaragua
 Micronycteris megalotis-9|Equador

 Micronycteris megalotis-12|Venezuela
 Micronycteris megalotis-13|Panama

 Micronycteris megalotis-10|Equador
 Micronycteris megalotis-11|Equador
 Micronycteris microtis-1|Brasil
 Micronycteris microtis-2|Brasil

 Micronycteris megalotis-1|Guiana
 Micronycteris megalotis-7|Suriname

 Micronycteris megalotis-4|Guiana
 Micronycteris megalotis-5|Guiana
 Micronycteris megalotis-8|Suriname

 Micronycteris megalotis-2|Guiana
 Micronycteris megalotis-3|Guiana

 Micronycteris megalotis-6|Guiana
 PHA935
 PHA707
 PHA710
 PHA717
 PHA747

 PHA849
 Pternotus parnellii|Venezuela

0.02

C 
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