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D) Similaridade genética da espécie obtida na base de dados Bold Systems. 135 
Figura 48. Distribuição geográfica da espécie Uroderma magnirostrum no Brasil. O círculo 
preto o registro dessa espécie na Amazônia maranhense (Cândido Mendes e Turiaçu) com 
base em nossos estudos. 136 
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APRESENTAÇÃO 

Esta dissertação, intitulada “Diversidade de morcegos da família Phyllostomidae 

(Mammalia, Chiroptera) de ocorrência nos biomas brasileiros com foco na conservação” é 

um dos requisitos exigidos pelo Programa de Pós-Graduação em Ciência Animal, da 

Universidade Estadual do Maranhão, para a obtenção do título de Mestre. Os resultados aqui 

apresentados foram gerados no Laboratório de Genética e Biologia Molecular vinculado a 

esta instituição no Campus Caxias/MA. Este estudo contou com o apoio financeiro da 

Fundação de Pesquisa e Desenvolvimento Científico e Tecnológico do Maranhão 

(FAPEMA) e da Coordenação de Aperfeiçoamento de Pessoal de Nível Superior (CAPES), 

sendo que a última concedeu também a bolsa de mestrado. A dissetação será apresentada em 

quatro capítulos sendo o Capítulo 1: Revisão de literatura e objetivos sobre os temas 

abordados neste trabalho e os demais capítulos serão apresentados em formato de artigo 

científico. Capítulo 2: Occurrence of Sturnira tildae De La Torre, 1959 (CHIROPTERA: 

PHYLLOSTOMIDAE) in the state of Maranhão, Brazil, aceito em Papéis Avulsos de 

Zoologia. Capítulo 3: Diversidade molecular de morcegos da família Phyllostomidae 

(Mammalia, Chiroptera) de ocorrência nos biomas Amazônia, Cerrado e Caatinga do Brasil 

com foco na conservação a ser submetido a Ecology and Evolution e Capítulo 4: Espécies 

de morcegos da família Phyllostomidae de ocorrência nos biomas Cerrado e Amazônia 

maranhenses publicado no livro morcegos dos biomas Cerrado e Amazônia maranhense: 

conhecer para conservar. 
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RESUMO GERAL 

Os morcegos pertencem a ordem Chiroptera e apresentam uma alta diversidade, o que torna 
este grupo um interessante objeto de estudo, sobretudo na área de sistemática animal. A 
família Phyllostomidae destaca-se dentro da ordem como uma das mais diversas o que faz 
com que as relações filogenéticas entre os táxons ainda sejam incertas. Além disso, há 
ocorrência de espécies crípticas e complexos de espécies o que dificulta a identificação das 
espéceis para a família. Neste contexto, objetivou-se identificar e investigar a diversidade de 
morcegos da família Phyllostomidae (Mammalia, Chiroptera) de ocorrência nos biomas 
Amazônia, Cerrado e Caatinga do Brasil com foco na conservação. Para tanto, coletou-se 
espécimes nos diferentes biomas e no laboratório de Genética e Biologia Molecular da 
UEMA, campus Caxias/MA fez-se os procedimentos laboratoriais no que se refere a 
identificação morfológica, bem como, as técnicas moleculares tornando possível formar um 
banco de dados com sequências do gene COI produzida neste laboratório e sequências do 
GenBank. Os resultados do presente estudo revelaram a ocorrência de um novo registro para 
o estado do Maranhão, a espécie Sturnira tildae que está apresentada no Capítulo 2 da 
dissertação. A identificação, diversidade das espécies e a conservação foi o foco do capítulo 
3, em que com o uso dos caracteres morfológicos foram identificados 34 espécies nominais 
da família Phyllostomidae, as incongruências obtidas com os dados moleculares apontou 
para 28 espécies, entre estas A. fimbriatus, C. brevicauda, M. schmidtorum, P. recifinus, P. 

fusciventris, R. fischerae e T. bidens se apresentaram como táxons complexos a serem 
esclarecidos, usou-se também vários testes de delimitação de espécie (ABGD, ASAP, bPTP 
e GMYC) que revelaram 24 (ABGD) a 50 OTUs (ASAP, bPTP, sGMYC e mGMYC). Uma 
subdivisão de pelo menos dois OTUs foi encontrada dentro de 12 espécies nominais para os 
testes acima mencionados indicando serem espécies criptícas. Quanto ao status de 
conservação a diversidade de espécies registadas revelaram que as espécies C. perspicillata, 

A. lituratus, A. planirostris e G. soricina foram registradas nos três biomas estudados e 
denotam serem espécies tolerantes a áreas perturbadas. S. lilium e D. rotundus foram 
descritas para áreas perturbadas e foram registradas no Cerrado e Amazônia. As espécies L. 

silvicola, L. brasiliense foram registradas no bioma Cerrado e D. ecaudata na Caatinga, tais 
espécies apresentam maior sensibilidade às alterações do ambiente, sendo encontradas em 
áreas preservadas. As espécies C. brevicauda, A. fimbriatus, A. obscurus, P. discolor 
também tem sido descritas para áreas antropizadas ou áreas perturbadas. Este estudo 
apresenta ainda os morcegos de ocorrência nos biomas Cerrado e Amazônia maranhense, 
sendo isto abordado no capítulo 4.  
 
 
Palavras-chaves: Biodiversidade, complexo de espécies, DNA barcode, Phyllostomidae, 
bioindicadores. 
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GENERAL ABSTRACT 

Bats belong to the order Chiroptera and have a high diversity, which makes this group an 
interesting object of study, especially in the area of animal systematics. The Phyllostomidae 
family stands out within the order as one of the most diverse, which makes the phylogenetic 
relationships of many of its taxons still uncertain. In addition, cryptic species and species 
complexes occur, which makes it difficult to identify the species for the family. In this 
context, the objective here was to identify and investigate the diversity of bats of the 
Phyllostomidae family (Mammalia, Chiroptera) that occur in the Amazon, Cerrado and 
Caatinga biomes of Brazil with a focus on conservation. For this purpose, specimens were 
collected in different biomes and in the laboratory of Genetics and Molecular Biology of 
UEMA, campus Caxias/MA, laboratory procedures were performed regarding 
morphological identification, as well as molecular techniques, making it possible to form a 
bank data with COI gene sequences produced in this laboratory and GenBank sequences. 
The results of the present study revealed the occurrence of a new record for the state of 
Maranhão, the species Sturnira tildae, which is presented in Chapter 2 of the dissertation. 
The identification, species diversity and conservation was the focus of chapter 3, in which 
34 nominal species of the Phyllostomidae family were identified using morphological 
characters. C. brevicauda, M. schmidtorum, P. recifinus, P. fusciventris, R. fischerae and T. 

bidens were presented as complex taxa to be clarified. Several species delimitation tests were 
also used (ABGD, ASAP, bPTP and GMYC) which revealed 24 (ABGD) at 50 OTUs 
(ASAP, bPTP, sGMYC and mGMYC). A subdivision of at least two OTUs was found within 
12 nominal species for the aforementioned tests indicating they are cryptic species. 
Regarding the conservation status, the diversity of registered species revealed that the 
species C. perspicillata, A. lituratus, A. planirostris and G. soricina were registered in the 
three studied biomes and denote that they are tolerant species to disturbed areas. S. lilium 
and D. rotundus were described from disturbed areas and were recorded in the Cerrado and 
Amazon. The species L. silvicola, L. brasiliense were recorded in the Cerrado biome and D. 

ecaudata in the Caatinga, these species are more sensitive to environmental changes, being 
found in preserved areas. The species C. brevicauda, A. fimbriatus, A. obscurus, P. discolor 

have also been described for anthropized or disturbed areas. This study also presents the bats 
that occur in the Cerrado and Amazon biomes, which is discussed in chapter 4.  

 

Keywords: Biodiversity, species complex, DNA barcode, Phyllostomidae, bioindicators. 
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REVISÃO DE LITERATURA 
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1 Aspectos gerais sobre os morcegos 

 Morcegos são mamíferos placentários, pertencentes a ordem Chiroptera, palavra 

derivada do grego Cheir (mão) e pteron (asa), logo, são os únicos mamíferos que possuem 

a capacidade de voo verdadeiro. Estão distribuídos por todo o globo terrestre, ocupando os 

mais variados tipos de ambientes, com exceção dos polos (SIMMONS, 2005). É a segunda 

maior ordem de mamíferos com 21 famílias, 219 gêneros e 1.384 espécies reconhecidas 

(Figura 1), isso representa aproximadamente 22% das espécies conhecidas de mamíferos, 

número superado apenas pela ordem Rodentia (TAYLOR e TUTTLE, 2019). 

 

Figura 1. Representantes de morcegos das famílias Vespertilionidae (A-B), Emballonuridae (C-D), 

Phyllostomidae (E-P), Noctilionidae (Q), Molossidae (R-T), Mormoopidae (U). A- Lasiurus ega, B- Myotis 

nigricans, C- Rhynchonycteris naso, D- Saccopteryx bilineata, E- Carollia perspicillata, F- Artibeus lituratus, 

G- Rinophylla pumilio, D- Phylloderma stenops, I-Trachops cirrhossus, J- Micronycteris minuta, L- 

Platyrrhynus recifinus, M- Tonatia bidens, N- Lophostoma silvicola, O- Gardnerycteris crenulatum, P- 

Uroderma magnirostrum, Q- Noctilio albiventris, R- Molossus rufus, S- Molossops temminckii, T- Eumops 

glaucinus, U- Pteronotus parnellii. 

 

Fonte: Acervo de imagens do Laboratório de Genética e Biologia Molecular da UEMA, Campus Caxias. 
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 As espécies de morcegos são incrivelmente diversas, em forma, tamanho e hábitos, 

e há muita discordância sobre como melhor classificá-los em uma ordem taxonômica. 

Tradicionalmente, a ordem Chiroptera foi dividida em duas subordens: Microchiroptera 

(compreendendo cerca de 17 famílias) e Megachiroptera (com apenas uma família, 

Pteropodidae). No entanto, pesquisas recentes utilizando abordagens filogenéticas com 

genética molecular de morcegos sugerem que esta divisão pode não expressar 

adequadamente como os diferentes morcegos estão relacionados (TAYLOR e TUTTLE, 

2019). 

 O uso da ferramenta molecular levou a uma nova classificação em duas subordens: 

Yinpterochiroptera (ou Pteropodiformes) e Yangochiroptera (ou Vespertilioniformes). A 

subordem Yinpterochiroptera está representada por sete famílias: Rhinolophidae, 

Rhinonycteridae, Hipposideridae, Hinopomatidae, Craseonycteridae, Megadermatidae e 

Pteropodidae, enquanto a Yangochiroptera compreende 14 famílias das quais nove, 

Emballonuridae, Mormoopidae, Noctilionidae, Furipteridae Thyropteridae, Natalidae, 

Molossidae, Vespertilionidae e Phyllostomidae, ocorrem nas Américas e no Brasil (REIS et 

al, 2017; TAYLOR e TUTTLE, 2019).  

 O Brasil abriga cerca de 15% da riqueza de morcegos do planeta, ficando no ranking 

como o segundo país com o maior número de espécies depois da Colômbia. Esta riqueza 

está distribuída em nove famílias, 68 gêneros e 181 espécies, sendo oito espécies endêmicas 

a este país (GARBINO et al., 2020). Grande parte da riqueza brasileira está presente no 

bioma Amazônico, assim a Amazônia contribue com a maior parte da diversidade de 

espécies de morcegos do Brasil (BERNARD et al., 2011). Dados para os biomas Cerrado e 

Caatinga ainda são incipientes. 

 O sucesso adaptativo e a diversificação acentuada desses mamíferos estão associados 

a fatores como o uso do sistema de ecolocalização, o qual apresenta grande importância na 

locomoção da maioria das espécies e a própria capacidade de voo, que associada à alta 

adaptação morfológica, propiciou aos morcegos migrar por grandes áreas e forragear em 

locais antes inacessíveis (FENTON, 1992; NORBERG, 1994).  

 Os morcegos são animais noturnos que possuem escassos cones na retina, a qual 

possui células responsáveis pelas percepções de cores. Todavia, não são cegos, e mesmo que 

a maioria use a ecolocalização para se orientar, algumas espécies maiores se orientam pela 

visão (REIS et al., 2007). Esses mamíferos voadores ocupam uma grande variedade de 
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abrigos, tanto estruturas construídas pelo homem, como ambientes naturais, entre estes: 

cavernas, minas, fendas feitas em rocha e plantas (PERACCHI et al., 2011).  

 No que se refere a hábitos alimentares, os morcegos constituem um dos grupos de 

mamíferos mais diversificados dentre os demais mamíferos (PERACCHI et al., 2011). Por 

apresentar hábito alimentar insetívoro, muitos desses animais são de grande importância para 

o controle populacional de insetos, os frugívoros e nectarívoros, são responsáveis pela 

dispersão de sementes e polinização, promovendo assim grande regeneração nas florestas 

fragmentadas naturalmente ou por ações antrópicas (JORGE et al., 2017). Há também os 

carnívoros, como Chrotopterus auritus que se alimentam de pequenos vertebrados e Noctilio 

leporinus que se alimenta de peixes, e/ou os hematófagos, que se alimentam de sangue, como 

Desmodus rotundus, que possui grande importância zoosanitária devido a transmissão da 

raiva (REIS et al, 2007). 

 A notável diversidade de formas, adaptações morfológicas e hábitos alimentares dos 

morcegos permitem a utilização dos mais variados nichos, em complexa relação de 

interdependência com o meio (CHAVES et al., 2012). A importância ecológica que eles 

exercem, sua alta diversidade e abundância nas regiões tropicais tornam este grupo um 

interessante objeto de estudo nos vários aspectos da sua biologia (COLE e WILSON, 1996). 

No entanto, entre as muitas espécies que exercem serviços ambientais nos biomas 

brasileiros, ainda há muita negligência quando se refere a esse conhecimento (BERNARD 

et al., 2012). 

 Os morcegos são importantes na regulação dos ecossistemas tropicais, de forma a 

representar de 40% a 50% das espécies de mamíferos em algumas áreas. Assim, à medida 

que partilham os recursos, em especial os alimentares, esses animais influenciam a dinâmica 

dos ecossistemas naturais, agindo como dispersores de sementes, polinizadores e 

reguladores de populações animais e como indicadores de níveis de alteração no ambiente 

(BLANCONI et al., 2004; CHAVES et al., 2012). A família Phyllostomidae se destaca 

nesses aspectos e apresenta muitas espécies indicadoras de níveis de perturbação de hábitats 

e ambientes preservados (FENTON, 1992). 

 

2 A família Phyllostomidae  

 Dentre a ordem Chiroptera, a família Phyllostomidae compreende a segunda maior 

em número de espécies, com 60 gêneros e 216 espécies (TAYLOR e TUTTLE, 2019). Na 

região neotropical, destaca-se por ser a maior família e constituir a mais diversa do Brasil, 
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com um total de dez subfamílias, a saber: Desmodontinae, Carollinae, Glyphonycterinae, 

Glossophaginae, Lonchophyllinae, Micronycterinae, Lonchorhininae, Phyllostominae, 

Rhinophyllinae e Stenodermatinae; 43 gêneros e 93 espécies (GARBINO et al., 2020).  

 Trata-se de um clado endêmico do Novo Mundo, encontrado em regiões tropicais e 

subtropicais, com registros desde do sudoeste do Arizona nos Estados Unidos até ao norte 

da Argentina (SIMMONS, 2005). Os registros fósseis mais antigos para a família datam do 

Mioceno e Pleistoceno na América do Sul e América do Norte (MCKENNA e BELL, 1998).  

 Os morcegos da família Phyllostomidae se distinguem por apresentarem uma 

membrana nasal em forma de lança, ou folha, na extremidade do focinho (Figura 2, A) 

(PERACCHI et al., 2011). Desta forma, a palavra Phyllostomidae deriva do grego: phyllo = 

folha + stoma = boca (SIMMONS, 2005). Esses morcegos usam a ecolocalização nasal e 

acredita-se que a folha nasal desempenhe um papel no direcionamento de suas chamadas 

amplificando-as. Sua forma e ângulo costumam ser úteis para identificação, a qual pode ser 

bem desenvolvida em espécies que capturam insetos, como as do gênero Lonchorhina, ou 

modificada, como na subfamília Desmodontinae (hematófagos), onde a folha se apresenta 

em forma de estrutura discoide, semelhante a uma ferradura (Figura 2, B) (AGUIAR, 2007; 

TAYLOR e TUTTLE, 2019).  

 

Figura 2. Exemplo das espécies Rhinophylla pumilio (A) e Desmodus rotundus (B), destacando apêndice nasal 

de cada espécie, característica da família Phyllostomidae.  

 
Fonte: Acervo de imagens do Laboratório de Genética e Biologia Molecular da UEMA, Campus Caxias. 

 

 Os filostomídeos frequentemente apresentam dimorfismo sexual; em alguns casos os 

machos são maiores do que as fêmeas, em outros o reverso também acontece. Em algumas 
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espécies, os machos têm ornamentações faciais carnudas que faltam às fêmeas (TAYLOR e 

TUTTLE, 2019). Estes são bons indicadores de qualidade ambiental ou de perturbação, já 

que atuam nos diversos níveis tróficos (FENTON et al., 1992). Estudos apontam os 

filostomídeos como indicadores de florestas intactas ou com alto grau de preservação, pois 

são capturados principalmente nestes locais (FENTON et al., 1992; ESTRADA e COATES-

ESTRADA, 2002; GORRENSEN & WILLIG, 2004; PETERS et al., 2006). Já outros 

estudos apontam que quando se trata de riqueza de espécies, não há basicamente diferenças 

entre esses dois tipos de ambientes (MEDELLIN et al., 2000; SATO et., 2015).  

 Segundo Medellin et al. (2000), o que indica o estado de conservação de um local 

não é a existência de determinadas espécies, e sim, a abundância em que elas aparecem. 

Estudos apontam que as subfamílias Stenodermatinae e Desmodontinae são conhecidas por 

se adaptarem a áreas amplamente modificadas, como Artibeus lituratus, Sturnira lilium 

(Stenodermatinae) e D. rotundus (Desmodontinae) (FENTON et al., 1992; REIS et al., 2002; 

CLARKE et al., 2005; ORTÊNCIO et al., 2005). Por outro lado, a subfamília Phyllostominae 

costuma ser associada a áreas mais conservadas, como Lophostoma silvicola e Lophostoma 

brasiliense (FENTON et al., 1992; CLARKE et al. 2005; REIS et al. 2007).  

Outras espécies de Phyllostomidae também são descritas na literatura para áreas 

antropizadas e denotam serem espécies tolerantes a áreas perturbadas, como: Phyllostumus 

discolor, Artibeus fimbriatus, Artibeus obscurus, Carollia brevicauda, Carollia 

perspicillata, Glossophaga soricina, entre outros (EVELYN e STYLES 2003; ORTÊNCIO 

et al., 2005; NOGUEIRA et al. 2007). 

 A irradiação adaptativa dos Phyllostomidae permitiu a estes explorar os vários nichos 

alimentares no Novo Mundo (SMITH, 1976), exibindo uma diversidade de especializações 

alimentares que não encontra precedentes dentre os demais mamíferos, com grupos de 

espécies cujo hábito alimentar varia de insetívoros, carnívoros, frugívoros, nectarívoros, 

onívoros ou exclusivamente hematófagos (Figura 3) (PERACCHI et al., 2011). Apenas três 

espécies de morcegos se especializaram para a hematofagia: D. rotundus, Diaemus young e 

Diphylla ecaudata e ocorrem apenas na região neotropical. Das três espécies citadas, D. 

rotundus é a mais estudada devido a sua importância social, zoosanitária e econômica, por 

ser o principal agente transmissor de raiva em herbívoros (TADDEI, 1997, CHAVES et al., 

2012). 

 Como consequência da diversidade de hábitos alimentares, é observado uma ampla 

variação na morfologia dos Phyllostomidae quando comparada a qualquer outra família de 
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mamíferos. A espécie Vampyrum spectrum apresenta o maior tamanho corporal entre os 

filostomídeos e chega a 190 g e 70 cm de envergadura (REIS et al., 2017). O número de 

indivíduos por abrigo é bastante variável de acordo com a espécie, com registro de espécies 

que formam colônias com centenas de indivíduos como em D. rotundus e outras que 

possuem tendências solitárias como V. spectrum (REIS et al. 2007). Abrigos com colônias 

de múltiplas espécies são muito comuns (SIMMONS, 2005). 

 

Figura 3. Exemplo de espécies de morcegos Phyllostomidae de diferentes hábitos alimentares. A - Artibeus 

lituratus (Frugívoro), B - Trachops cirrhossus (Carnívoro), C - Leptonycteris yababuenae (Polinívoro/ 

nectarívoros), D - Phyllostomus discolor (Onívoro).  

 

 

 A diversidade morfológica relacionada aos variados hábitos alimentares, tem 

dificultado a reconstrução da história filogenética do grupo (WATTERE et al., 2000; 

BAKER et al., 2003). Assim, apesar de existir uma considerável quantidade de trabalhos 

envolvendo a filogenia da família Phyllostomidae, algumas relações sistemáticas e 

taxonômicas são inconclusivas e até discordantes. Um dos fatores que propicia a dificuldade 

na descoberta de novas espécies são os desafios encontrados na identificação das espécies 
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apenas por meio da taxonomia tradicional (WATTERE et al., 2000), consequentemente isto 

tem proporcionado o uso de ferramentas moleculares que vem sendo bastante utilizados na 

identificação de espécies (GEURGAS e RODRIGUES, 2010), como por exemplo no auxílio 

da identificação de Sturnira tildae neste estudo, que constitui um novo registro para o estado 

do Maranhão. 

 

3 Relações complexas na família Phyllostomidae  

 A família Phyllostomidae tem sido historicamente rearranjada inúmeras vezes, em 

termos de classificação (GREGORIN e TAVARES, 2008). Os autores Wattere et al. (2000) 

e Baker et al. (2000), conduziram alguns dos primeiros estudos fundamentados 

explicitamente em reconstruções filogenéticas para espécies da família Phyllostomidae. A 

partir daí, outros estudos foram realizados e apontaram mais problemáticas para esta família. 

 A dificuldade na reconstrução da história filogenética da família Phyllostomidae está 

relacionada diretamente a sua ampla diversidade de espécies, com variadas morfologias, o 

que propicia trabalhos inconclusivos e até discordantes entre alguns autores (DÁVALOS et 

al., 2012). As relações evolutivas discutidas na literatura já subdividiram a família em duas 

a 11 subfamílias (KOOPMAN 1993, 1994; BAKER et al., 2000; 2003).  

 Estes e outros estudos apresentaram consenso quanto a monofilia de Phyllostomidae, 

entretanto algumas variações quanto a posição dos gêneros nas subfamílias e mesmo no 

inter-relacionamento entre as subfamílias, ainda são estudas com consequente variação nos 

arranjos classificatórios (GREGORIN e TAVARES, 2008; FLEMING e MELLO, 2020). 

 Dentre as 11 subfamílias reconhecidas atualmente para Phyllostomidae (FLEMING 

e MELLO, 2020), a subfamília Phyllostominae tem-se mostrado bastante problemática 

quanto aos seus arranjos taxonômicos, apresentando algumas relações filogenéticas de difícil 

compreensão (WETTERER et al., 2000; BAKER et al., 2003; SIMMONS, 2005; 

WILLIAMS e GENOWAYS, 2008; DÁVALOS et al., 2012; HURTADO e PACHECO, 

2014).  

 Com base em estudos de diversidade genética e filogenética utilizando marcadores 

nucleares e mitocondriais, Baker et al. (2003), observaram que a subfamília Phyllostominae 

é polifilética e ao longo dos anos suas espécies já foram realocados em mais quatro 

subfamílias além dessa, sendo elas: Macrotinae, Micronycterinae, Lonchorhininae e 

Glyphonycterinae (NOGUEIRA et al., 2014; REIS et al., 2017).  
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 A subfamília Stenodermatinae apresenta o maior número de espécies da família 

Phyllostomidae e conflitos na identificação morfológica são comuns para muitos de seus 

gêneros, como: Artibeus, Sturnira, Platyrrhinus e Vampyressa. Tais conflitos deve-se ao fato 

desses gêneros apresentarem muitas semelhanças compartilhadas entre as espécies, 

constituindo assim, em alguns casos, complexos de espécies (REDONDO, 2008; 

PERACCHI et al., 2011). Além dos exemplos citados, conflitos semelhantes também são 

comuns nos gêneros das subfamílias Carolliinae, Desmodontinae, Rhinophyllinae e 

Lonchophyllinae (HOFFMANN e BAKER, 2003; MARTINS et al., 2007; REIS et al., 

2017).  

 Alguns estudos de diversidade molecular relataram a existência de espécies crípticas 

para Phyllostomidae, como observado para os gêneros Desmodus, Sturnira, Artibeus, 

Phylloderma, Carollia e Gardnerycteris que exibiram mais de uma linhagem em suas 

espécies (PACHECO e PATTERSON, 1991; MARQUES-AGUIAR, 1994; GUERRERO, 

2004; MARTINS et al., 2007; CLARE et al., 2007; REDONDO, 2008; CLARE et al., 2011; 

DINELLI, 2013; HURTADO et al. 2014).  

Desse modo, novos estudos têm sido realizados a fim de compreender melhor os 

limites entre as espécies de morcegos, e contribuir para o entendimento da diversidade e 

preservação das mesmas. Para tal, a aplicação de métodos moleculares é cada vez mais 

utilizado na identificação e delimitação de espécies, por sua capacidade de detectar padrões 

de subdivisão filogenética e espécies crípticas, muitas vezes não mensuradas em análises 

apenas por meio da morfologia (GEURGAS e RODRIGUES 2010). 

O gene Citocromo C Oxidase Subunidade I (COI) representa o DNA Barcode e 

constitui um dos métodos bastante utilizados para estudar a diversidade genética de espécies 

e devido a isso foi proposto como um sistema universal de identificação e delimitação de 

espécies animais (HEBERT et al., 2004). A identificação de espécies crípticas e a ampliação 

da diversidade de morcegos aumentaram de forma considerável com auxílio do DNA 

Barcode (CLARE et al., 2007; 2011; OLIVEIRA, 2016).  

Clare e colaboradores (2007) utilizaram o DNA Barcode em 87 espécies de morcegos 

procedentes da Guiana e observaram que 81 dessas mostraram baixa variação intraespecífica 

e, seis espécies apresentaram linhagens intraespecíficas profundamente divergentes, 

sugerindo que representam um complexo de espécies. Clare e colaboradores (2011) 

examinaram a diversidade de 163 espécies de morcegos da região Neotropical utilizando o 

DNA Barcode, entre essas, foram identificados 44 casos de linhagens intraespecíficas 
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distintas e bem suportadas, o que poderia sugerir a presença de espécies crípticas, sendo a 

maioria representada por morcegos Phyllostomidae. 

Visto que a família Phyllostomidae apresenta relações complexas de parentesco, com 

presença de complexos ainda não resolvidos, é imprescindível estudos moleculares para uma 

maior compreensão da diversidade de suas espécies. Tal afirmação justifica-se pelo fato de 

que o reconhecimento de clados podem ter escapado da identificação taxonomia tradicional, 

devido a sua convergência morfológica, com presença de complexos de espécies e na 

resolução de relações filogenéticas, como observado em alguns estudos (YU et al., 2000; 

LARSEN et al., 2012; TEELING et al., 2005; CLARE et al., 2007; 2011).  

  No capítulo 2 será abordado sobre uma nova ocorrência de S. tildae para o estado do 

Maranhão, a qual foi encontrada durante expedições em Cândido Mendes, bioma Amazônia, 

no referido estudo. O capitulo 3 será trabalhado a diversidade genética de morcegos da 

família Phyllstomidae em fragmentos dos biomas da Amazônia, Cerrado e Caatinga 

brasileira, utilizando o DNA Barcode. Este estudo ainda objetivou verificar a existência de 

espécies crípticas e complexos de espécies para a família Phyllostomidae, na área deste 

estudo, que são bastante incipientes. Além disso, foi discutido indícios de impacto e/ou 

conservação ambiental, o que propiciará informações para um melhor monitoramento e 

preservação da diversidade de morcegos e das áreas estudadas. O capítulo 4 refere-se a 

biologia, morfologia, morfometria e confirmação genética por DNA barcode de espécies de 

morcegos Phyllostomidae coletados nos biomas Cerrado e Amazônia maranhenses. 

 

 

4 OBJETIVOS 

4.1 Objetivo geral 

✓ Caracterizar a diversidade de morcegos da família Phyllostomidae (Mammalia, 

Chiroptera) de ocorrência nos biomas Amazônia, Cerrado e Caatinga. 

 

4.2 Objetivos específicos  

✓ Registrar novas ocorrências de Phyllostomidae; 

✓ Caracterizar os morcegos da família Phyllostomidae utilizando DNA mitocondrial; 

✓ Verificar a existência de diferentes linhagens e/ou complexos de espécies para a 

família Phyllostomidae mediante diferentes testes de delimitação de espécies; 
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✓ Inferir quanto ao grau de conservação da área estudada com base na diversidade de 

espécies; 

✓ Revelar as espécies de morcegos da família Phyllostomidae de ocorrência nos biomas 

Cerrado e Amazônia maranhenses. 
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CAPÍTULO 2: Occurrence of Sturnira tildae De La Torre, 1959 (CHIROPTERA: 
PHYLLOSTOMIDAE) in the state of Maranhão, Brazil 

 
 

 

Artigo aceito em Papéis Avulsos de Zoologia – ISSN 1807-0205 online | 0031-1049 print 

| Fator de Impacto: 0.93 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Occurrence of Sturnira tildae De La Torre, 1959 

(Chiroptera: Phyllostomidae) in the state of 

Maranhão, Brazil

Amanda Cristiny da Silva Lima¹⁵; Cleison Luís da Silva Costa²⁶; Samira Brito Mendes³⁷; Fabio Henrique Souza Cardoso¹⁸; 
Bruno Augusto Torres Parahyba Campos²⁹; Elmary Costa Fraga⁴¹⁰ & Maria Claudene Barros⁴¹¹

¹ Universidade Estadual do Maranhão (UEMA), Programa de Pós-Graduação em Zootecnia. São Luís, MA, Brasil.
² Universidade Estadual do Maranhão (UEMA), Centro de Estudos Superiores de Caxias (CESC), Programa de Pós-Graduação em Biodiversidade 

Meio Ambiente e Saúde. Caxias, MA, Brasil.
³ Universidade Estadual do Maranhão (UEMA), Programa de Pós-Graduação da Rede de Biodiversidade e Biotecnologia da Amazônia Legal – 

BIONORTE. São Luís, MA, Brasil.
⁴ Universidade Estadual do Maranhão (UEMA), Centro de Estudos Superiores de Caxias (CESC), Departamento de Química e Biologia (DQB), 

Laboratório de Genética e Biologia Molecular. Caxias, MA, Brasil.
⁵ ORCID: http://orcid.org/0000-0001-6202-8058. E-mail: amanda01cristiny@outlook.com
⁶ ORCID: http://orcid.org/0000-0003-1717-9994. E-mail: cleison-costa@outlook.com
⁷ ORCID: http://orcid.org/0000-0003-0291-6859. E-mail: mendesbrito25@gmail.com
⁸ ORCID: http://orcid.org/0000-0001-6446-1031. E-mail: fabiohenrique16s@hotmail.com
⁹ ORCID: http://orcid.org/0000-0001-5586-2597. E-mail: atpcampos@gmail.com
¹⁰ ORCID: http://orcid.org/0000-0001-8062-0338. E-mail: elmaryfraga@yahoo.com.br
¹¹ ORCID: http://orcid.org/0000-0001-9055-1911. E-mail: mbdene@yahoo.com.br (corresponding author)

Abstract. The bat genus Sturnira is widely distributed in the Neotropical region, from northwestern Mexico to northern 
Argentina, and four species occur in Brazil: Sturnira lilium, Sturnira giannae, Sturnira magna, and Sturnira tildae. The present 
study is the first to record Sturnira tildae in the state of Maranhão, Brazil, based on morphological and molecular diagnoses. 
The specimen was identified based on its cranial and morphometric traits. The diagnostic traits include discreetly bilobed 
inner upper incisors with a broad base, lower first and second molars with lingual cusps separated by shallow grooves, and 
forearm longer than 45 mm. The molecular sequences of Cytochrome C Oxidase Subunit 1 (COI) and 16S rRNA genes confirmed 
the morphological identification and thus the occurrence of Sturnira tildae in the Amazon biome of Maranhão. This record 
represents an eastward extension of the known distribution of the species in the Amazonia, to Cândido Mendes, Maranhão, 
within an area dominated by dense rainforest and influenced by tides.

Keywords. 16S rRNA; Amazon; COI; DNA barcode; Range extension; Stenodermatinae.

INTRODUCTION

Brazil has is the country with the third richest 

bat fauna in the world, with 181 species (including 

eight endemics) representing 68 genera and nine 

families (Garbino et al., 2020; Velazco 2021). Much 

of this diversity is found in the Amazon biome, 

which is home to most of the species known to oc-

cur in Brazil (Bernard et al., 2011). In this scenario, 

the Amazon of Maranhão, in the eastern extreme 

of the biome, is one of the Amazonian regions 

that have a fragmented distribution of bat spe-

cies records, but which are gradually a number of 

recent studies have provided important insights 

into the distribution of chiropterans in this region 

(Bernard et al., 2011; Oliveira et al., 2011; Olímpio 

et al., 2016; Lima et al., 2018; Olímpio et al., 2018; 

Mendes et al., 2020).

Bats of the family Phyllostomidae are the most 

ecologically diverse group of mammals, and the 

second most speciose mammalian family, with 

216 recognized species (Taylor & Tuttle, 2019). In 

recent years, a number of studies reporting the 

fauna of poorly-known areas associated with phy-

logenetic analyses, have advanced the scientific 

understanding of phyllostomid diversity, includ-

ing the discovery of new species and the expan-

sion of the inventories available for many genera, 

such as Sturnira (Miretzki et al., 2002).

The phyllostomid genus Sturnira has a wide 

distribution in the Neotropical region, occurring 

from Mexico to northern Argentina (Gardner, 
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2008). Sturnira is the most speciose phyllostomid ge-

nus, with 23 recognized species (Fleming et  al., 2020), 

of which, four occur in Brazil – Sturnira lilium (Geoffroy, 

1810), Sturnira giannae Velazco & Patterson, 2019, 

Sturnira magna De La Torre, 1966 and Sturnira tildae De 

La Torre, 1959 (Garbino et al., 2020). Sturnira tilde is found 

in Brazil, Colombia, Ecuador, the Guianas, Peru, Bolivia, 

Trinidad and Tobago, and Venezuela (Simmons, 2005; 

Gardner, 2008). In Brazil, this species has been recorded 

in the states of Amapá, Amazonas, Pará, Acre, Tocantins, 

Ceará, Pernambuco, Bahia, Mato Grosso, Goiás, Mato 

Grosso do Sul, Espirito Santo, Rio de Janeiro, São Paulo, 

Paraná, and Santa Catarina (Martins et al., 2020).

Relatively few data are available on the diet or repro-

ductive patterns of S.  tildae, but this bat is assumed to 

be an important seed disperser, which contributes to the 

regeneration of forested areas (Simmons, 2005; Gardner, 

2008). S. tildae shares a number of external characteris-

tics with the other members of the genus, such as the 

lack of a tail, narrow and hairy interfemoral membrane, 

small ears, a small, broad nasal leaf, and posterior mem-

bers and feet hairy, as far as the claws (Peracchi et  al., 

2011). The color of the pelage varies from tones of yel-

low to brown, with some males having tufts of orangish 

or dark reddish-brown hair on the shoulders (Reis et al., 

2017).

The external measurements of S. tildae are similar to 

S. lilium, although S. lilium tends to be smaller (Gardner, 

2008). Some studies point to the possibility of identifi-

cation errors of identification related to the morpholog-

ical similarities of these species and the overlap in their 

geographic distributions (Miretzki et  al., 2002; Sampaio 

et  al., 2016; Velazco & Patterson, 2017; Martins et  al., 

2020). In areas that are in sympatry, S. lilium differs from 

S. tildae only by dental and morphometric characteristics 

(Simmons & Voss, 1988; Martins et al., 2020). The present 

study uses morphological and molecular data to report 

on a new record of S. tildae from the state of Maranhão, 

which extends the known geographic distribution of the 

species in Brazil.

MATERIAL AND METHODS

Bats were collected in June 2016 in a fragment of 

forest located within the Amazon biome of the Brazilian 

state of Maranhão, in the municipality of Cândido 

Mendes. Specimen collection followed the procotol of 

Pacheco (2004) and permits were duly provided by the 

Brazilian federal agency for the environment (IBAMA/

SISBIO permit number 42670-3). The vegetation of the 

study region is dense rainforest typical of the Amazon 

biome, and it has a humid equatorial climate, as well as 

being influenced by the tides of the Maracaçumé River, 

which crosses the town of Cândido Mendes (Bandeira, 

2013).

The specimen described here was collected using a 

3 m high and 12 m long mist-net, with a 25 mm mesh. The 

age of the specimen was determined in the field based 

on the ossification of the phalangeal epiphyses, and its 

sex and reproductive status were also recorded (Brunet & 

Austad, 2004). The specimen was photographed, eutha-

nized, labeled, and stored on ice for transportation to the 

Genetics and Molecular Biology Laboratory (GENBIMOL) 

of Universidade Estadual do Maranhão (UEMA) in Caxias, 

Maranhão, where it was weighed and measured, and 

a sample of a muscle tissue was extracted, which was 

stored in ethanol 70° for the molecular analyses.

The skull was extracted through the buccal aperture. 

Once clean, the skull was clarified with 10% peroxide and 

dried in a stove at 30℃, after which, it was labeled and 

stored in a clean recipient. The specimen was fixed in 

formaldehyde and preserved in ethanol, and is presently 

in the UEMA Genetics and Molecular Biology Laboratory, 

on the Caxias campus of UEMA, awaiting transfer to the 

mammal collection of the Federal University of Paraíba, 

in João Pessoa, Brazil, where it will be deposited. The 

specimen was identified based on its external traits and 

craniometric measurements, following Vizzoto & Taddei 

(1973), Simmons & Voss (1998), and Reis et  al. (2013, 

2017). Measurements taken include the length of right 

and left forearms, ear, tragus, foot, greatest length of the 

skull, basal length and condylobasal length, width of the 

brain case and the mastoid, zygomatic width, the length 

of the upper tooth row, and the width across the molars 

(Table 1). Body mass, after the specimen had been dead 

for hours, was determined using a precision balance af-

ter euthanasia of the specimen.

The total DNA was extracted from the muscle tissue 

using Promega’s Wizard Genomic DNA Purification kit, 

following the default protocol. Two mitochondrial genes, 

Cytochrome C  Oxidase Subunit  1 (COI) and rRNA  16S, 

were amplified by Polymerase Chain Reaction (PCR) 

using the primers LCO-1490 and HCO-2198 for the COI 

gene (Folmer et al., 1994) and L1987 and H2609 for the 

rRNA  16S (Palumbi et  al., 2002). The samples were se-

quenced by the dideoxyterminal method of Sanger et al. 

(1977) in an ABI Prism™ 3500 (Applied Biosystems, USA) 

automatic DNA sequencer, using the Big Dye kit. The se-

quences were edited and aligned in BIOEDIT  7.0 (Hall, 

1999), with the genetic divergence matrices being com-

plied in MEGA  X (Kumar et  al., 2018) using the Kimura 

2-parameter algorithm. The sequences were plotted in 

the BOLD Systems v4 (www.boldsystems.org) and BLAST 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) platforms to 

confirm their identification and determine their degree 

of similarity with sequences of other Sturnira species.

RESULTS

We collected an adult female S. tildae (field number: 

RRM 117, voucher: xxx) in June 2016 from a farm locat-

ed within the urban perimeter of the town of Cândido 

Mendes (01°27′21″S, 45°43′32″W), in the Amazon bi-

ome, within an area containing remnants of rainforest. 

The length of the right forearm was 45.77  mm, while 

its left forearm was 46.34 mm. The length of ear of the 

specimen was 12.95  mm, the tragus 5.46  mm, and the 

foot 12.45 mm. The specimen was a non-lactating which 
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had ectoparasites, orange-brown pelage, with the venter 

paler than the dorsum, and dark hairs around the eyes 

(Fig. 1).

Sturnira tildae was also identified based on the fol-

lowing set of morphological cranial traits: small brain 

case and broad, high rostrum, slightly bilobed upper 

incisors with a wide base and narrower points, and first 

and second lower molars with lingual cusps separated by 

shallow grooves with no vertical border (Fig.  2A-D and 

Table 1).

The present study provides the first record of S.  til-

dae from the Brazilian state of Maranhão, and only the 

fifth for the Brazilian Northeast geographic region (two 

from Bahia state – Faria & Baumgarten, 2007; Faria, 2006, 

one from Pernambuco; Martins et al., 2020 and one from 

Ceará – Novaes & Laurindo, 2014). The geographically 

closest locality to Cândido Mendes with records of S. til-

dae is Santa Barbara, in the neighboring state of Pará, 

which is ca.  280  km due west (Fonseca, 2006). There is 

also a record from the municipality of Muaná, in Pará 

(Marques-Aguiar et  al., 2002), which is 402  km west of 

Cândido Mendes. Both these localities are within the 

Amazon biome. South of Maranhão, the nearest locali-

ty is in the municipality of Goiatins, in Tocantins state 

(Maas et al., 2018), which is 724 km to the south, in the 

Cerrado savanna biome, while the nearest record to the 

east is from the municipality of Barbalha, in Ceará state, 

at a distance of 967 km, in the Caatinga biome (Novaes 

& Laurindo, 2014) (Fig. 3). The present study extends the 

known distribution of S. tildae to the eastern extreme of 

the Amazon biome.

The sequence of the rRNA  16S gene obtained from 

the specimen analyzed in the present study diverged by 

0.4% from those of S. tildae from French Guiana and by 

4.8% from S. lilium. The BLAST search identified a genetic 

similarity of 100% with S.  tildae from French Guiana. In 

the case of the COI gene sequences, intraspecific genetic 

divergence between the study specimen and sequences 

from French Guiana, Surinam, Ecuador, and Guyana was 

0.92-1.58%, while it was 11.8% in relation to S. lilium. In 

the BOLD Systems platform, the sequence returned a 

similarity of 99.09% with S.  tildae from French Guiana 

(Table 2). These results are consistent with the morpho-

logical and craniometric identification of the specimen, 

and confirm the occurrence of S.  tildae in the Amazon 

biome of Maranhão state.

DISCUSSION

In the present study, the cranial and morphological 

measurements of the specimen, are typical of S. tildae, as 

defined by De La Torre (1959), Simmons & Voss (1998), 

Miretzki et al. (2002), López-Baucells et al. (2016), Velazco 

& Patterson (2019), and Martins et al. (2020). The cranial 

and dental measurements of the specimen (skull, bas-

al, and condylobasal lengths, the length of the upper 

tooth row, and the postorbital and zygomatic widths, 

the width of the braincase, and the width across the mo-

lars) are all very similar to those of the S. tildae specimens 

collected in Recife, Pernambuco (Martins et al., 2020) and 

Morretes, Paraná (Miretzki et al., 2002). This indicates that 

differences due to the geographic or sexual variation are 

negligible.

The species S.  tildae has great morphological sim-

ilarities with S.  lilium, making identification difficult. 

(Simmons & Voss, 1998). A number of diagnostic traits 

can nevertheless be used to distinguished the two taxa, 

including the length of the forearm, which exceeds 

45 mm in S. tildae, but never exceeds this value in S. lili-

um (Simmons & Voss, 1998; Reis et al., 2013, 2017; Martins 

Figure 1. Sturnira tildae (female, RRM 117) collected em Cândido Mendes, in 
the Amazon biome of Maranhão state, Brazil.

Table 1. Craniometric measurements (in mm) of the Sturnira tildae specimen from Cândido Mendes, Maranhão, Brazil (present study), together with the values 
recorded from specimens of the same species from Recife (Pernambuco), Morretes (Paraná), and French Guiana.

Measurements (mm)

Present study Martins et al. (2020) Miretzki et al. (2002) Simmons & Voss (1998)

Cândido Mendes Recife Morretes French Guiana

Female (n=1) Female (n=1) Male (n=1) Female (n=13) Male (n=11)

Length of the skull 23.6 23.6 — — —

Basal length 18 — 18.5 — —

Condylobasal length 21.6 22.6 21.71 21.26 21.65

Length of upper tooth row 7.1 7.6 7.10 6.87 6.81

Postorbital width 6.2 6.5 6.55 6.16 6.21

Width of the mastoid 11.9 — 12.92 12.76 12.96

Zygomatic width 14 14.80 14.15 14.37

Width of the braincase 10.1 10.2 10.96 10.80 10.94

Width across the molars 8 7.9 — 8.21 8.02
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Figure 2. Skull of Sturnira tildae (RRM 117). (A) dorsal view showing the small braincase; (B) lateral view showing the broad, elongated rostrum; (C) lateral view 
of the mandible showing the first and second molars with lingual cusps separated by shallow grooves; (D) frontal view of the upper incisors, showing the slightly 
bilobed internal incisors with a wide base. Scale bar: 5 mm. Source: Olímpio, A.P.M.; Lima, A.C.S.

Figure 3. Geographic distribution of Sturnira tildae in Brazil. The locality reported in the present study in the state of Maranhão is shown by a star. The Brazilian 
biomes are shaded in black (Pantanal), darker to lighter gray (Pampas, Atlantic Forest, Cerrado, and Caatinga, in this order), and white (Amazon). Source: adapted 
from Martins et al. (2020).

Lima, A.C.S. et al.: Sturnira tildae of occurrence in MaranhãoPap. Avulsos Zool., 2021; v.61: e202161##
4/7



et  al., 2020); the lighter coloration of the pelage of the 

venter in S.  tildae in comparison with S.  lilium, and the 

larger lengths of the ear, tibia, wing, and condylobasal 

length in S. tildae (Fazzolari-Correa, 1995; Davis, 1980). All 

these differences were also observed in the S. tildae spec-

imen analyzed in the present study.

The dentition provides the most reliable evidence for 

the differentiation of the two species, given the presence 

of bilobed internal superior incisives and wider in S. til-

dae, than observed in S. lilium (Eisenberg, 1989), as well 

as the lingual cusps of the first and second molars of the 

mandible, S. lilium has high lingual cusps, separated by a 

deep vertical notch between the first and second molars 

and in S. tildae these cusps are low and separated by shal-

low notches (Miretzki et al., 2002). These authors consid-

ered the differences in the configuration of the cusps of 

the mandibular molars to be completely reliable for the 

distinction of the specimens of S. lilium and S. tildae from 

Paracou, in French Guiana, and this conclusion was fur-

ther confirmed in the present study.

The analyses of the 16S rRNA and COI genes revealed 

a high degree of similarity, in both cases, between the 

specimen presented here and S.  tildae from French 

Guiana, with a genetic divergence of less than 2% in 

comparison with the specimens from of different locali-

ties, which is consistent with the 2% intraspecific thresh-

old of the COI marker established for bats by Clare et al. 

(2011). Despite the fact that S.  lilium and S.  tildae pres-

ent major morphological similarities, the analysis of the 

rRNA 16S sequences indicated a divergence of 4.8% be-

tween the S. tildae specimen presented here and S. lilium, 

increasing to 11.8% for the COI gene. The genetic data 

thus support conclusively the morphological and cranio-

metric analyses, and confirm the occurrence of S. tildae 

in Maranhão.

As for distribution, S. tildae is considered a common 

species within its geographic distribution (Wilson 1996; 

Miretzki et al., 2002), with a distinct preference for more 

humid forest environments (Trajano, 1984; Marques, 

1985; Brosset et al., 1996; Simmons & Voss, 1998; Miretzki 

et al., 2002; Novaes & Laurindo, 2014), such as the locality 

surveyed during the present study. Even so, S. tildae has 

been captured relatively infrequently in most bat field 

studies, in all different biomes (Oliveira, 2000; Marques-

Aguiar et  al., 2002; Miretzki et  al., 2002; Carvalho et  al., 

2013; Luz et  al., 2013; Menezes et  al., 2015; Maas et  al., 

2018; Cláudio et al., 2020; Martins et al., 2020).

In Brazil, S. tildae has been recorded in the Amazon, 

Atlantic Forest, Cerrado, and Caatinga biomes. In the 

Amazon biome (IBGE, 2019), there are records from 

the Brazilian states of Amazonas, Acre, Rondônia, Pará, 

Amapá, Roraima, and Mato Grosso (Tavares et al., 2008; 

Reis et  al., 2013; Novaes & Laurindo, 2014; Reis et  al., 

2017), and the closest locality to the present study site 

is 280 km west, in Pará. This is the fifth record of the oc-

currence of S. tildae in the Brazilian Northeast. The pre-

vious records included one from the Caatinga biome, in 

Barbalha, Ceará state (Novaes & Laurindo, 2014), and three 

from the Atlantic Forest, in Ilhéus (Faria & Baumgarten, 

2007) and Una (Faria, 2006), both in Bahia, and Recife in 

Pernambuco state (Martins et al., 2020). Barbalha is very 

close – about 20  km – to Floresta Nacional do Araripe. 

The area is considered to be a relict of Atlantic Forest in 

the middle of the Caatinga (Silveira et al., 2019).

CONCLUSIONS

The present study recorded the occurrence of S. tildae 

in the Amazon biome of the Brazilian state of Maranhão, 

based on both morphological and molecular evidence. 

This is the first record of the species for the state, and 

the fifth for the Brazilian Northeast, and extends the 

known distribution of the species to the municipality of 

Cândido Mendes, 280 km east of the nearest locality in 

the Amazon biome. The findings of the study reinforce 

the need for attention when identifying the species of 

the genus Sturnira, in particular in areas where S.  lilium 

and S. tildae are likely to be captured together and then 

released, given that the considerable morphological 

similarities of these sympatric taxa may result in errors of 

identification. As S. tildae occurs more frequently in moist 

Table 2. Interspecific genetic divergence in Sturnira tildae based on the sequences of the COI gene, using the 2-parameter Kimura algorithm. Lophostoma silvicola 
and Carollia perspicillata were included as outgroups. Legend: GUY = Guyana, SUR = Suriname, ECU = Ecuador, FGU = French Guiana, CM = Candido Mendes, CX = 
Caxias (Maranhão).

Species/specimens
Genetic Divergence (%)

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

1. S. tildae JF455913 GUY —

2. S. tildae JF455917 GUY 0.17

3. S. tildae JQ601103 SUR 0.34 0.52

4. S. tildae JF447740 SUR 0.52 0.69 0.52

5. S. tildae JF449229 ECU 0.52 0.69 0.87 0.69

6. S. tildae JF449230 ECU 0.34 0.52 0.69 0.52 0.17

7. S. tildae KU295485 GUF 0.00 0.18 0.36 0.55 0.55 0.36

8. S. tildae HG003314 GUF 0.17 0.34 0.52 0.69 0.69 0.52 0.18

9. S. tildae RRM117 CM 1.04 1.22 1.40 1.58 1.58 1.40 0.92 1.22

10. S. lilium CESC52 CX 11.5 11.6 11.5 11.7 12.2 11.5 12.2 12.2 11.8

11. L. silvicola CESC51CX 23.5 23.8 23.5 22.8 23.1 23.5 23.8 23.8 24.4 22.7

12. C. perspicillata CESC9CX 27.0 26.6 27.4 27.4 26.3 26.6 28.2 27.4 27.6 24.5 24.7 —
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forests, new records are expected in other Amazonian ar-

eas in Maranhão, as well as in Brejos de Altitude habitats 

within the Caatinga biome (see Tabarelli & Santos, 2004).
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RESUMO 
 
A ampla diversidade na família Phyllostomidae associada a presença de complexos de 
espécies e espécies crípticas, faz com que as relações de parentesco do grupo ainda sejam 
incertas. Com isso, o uso de ferramentas moleculares, como o DNA Barcode, se tornou 
importante na identificação e caracterização de morcegos. Desta forma, este trabalho visa 
investigar sob influência de métodos de delimitação a diversidade de Phyllostomidae para 
os biomas Amazônia, Cerrado e Caatinga e inferir quanto a conservação das áreas de estudo. 
O banco de dados consta de sequências do gene COI de espécimes coletados em fragmentos 
da Amazônia e Cerrado maranhenses e da Caatinga no Piauí e ainda sequências do GenBank. 
Os resultados do presente estudo revelaram a identificação de 34 espécies nominais da 
família Phyllostomidae, porém as incongruências obtidas com os dados moleculares 
evidenciam 28 espécies. As espécies A. fimbriatus, C. brevicauda, M. schmidtorum, P. 

recifinus, P. fusciventris, R. fischerae e T. bidens se apresentaram como táxons complexos a 
serem esclarecidos. Os testes de delimitação revelaram de 24 (ABGD) a 50 OTUs (ASAP, 
bPTP, sGMYC e mGMYC). Uma subdivisão de pelo menos dois OTUs foi encontrada 
dentro de 12 espécies nominais, para os testes ASAP, bPTP, sGMYC e mGMYC, indicando 
serem espécies crípticas. Quanto ao status de conservação, a grande diversidade de espécies 
registadas na APA do Inhamum (Cerrado) é um indicativo de um bom estado de conservação 
e a presença de determinadas espécies em abundância e baixa riqueza nas áreas do bioma 
Amazônia é um indicativo de alteração ambiental, embora para o bioma Caatinga não foi 
possível inferir o status de conservação. Por meio deste estudo pode-se observar com base 
na divergência genética e análises de delimitação que algumas espécies mostram ainda 
problemáticas taxonômicas e diferentes linhagens. Além disso, foi evidenciado várias 
espécies como indicadoras de ambientes preservados e/ou alterados.  
 
Palavras-chave: Biodiversidade, complexo de espécies, DNA barcode, Phyllostomidae, 
bioindicadores. 
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1 INTRODUÇÃO  
 Os morcegos (Ordem Chiroptera) apresentam fundamental importância nos 
ecossistemas, com papel imprescindível para a manutenção da vida (Freitas, 2016). É a 
segunda maior ordem de mamíferos com 21 famílias, 219 gêneros e 1.384 espécies 
reconhecidas (Taylor & Tuttle, 2019). De forma geral, os estudos na área da sistemática 
influenciaram bastante no entendimento da diversidade de morcegos nas últimas décadas e 
a inclusão de dados moleculares ampliou a compreensão sobre o relacionamento entre as 
espécies e suas famílias (Gregorin & Loureiro, 2011; Meredith et al., 2011). No entanto, 
ainda existem muitas lacunas no conhecimento, especialmente para os morcegos da família 
Phyllostomidae, o qual constitui um grupo de grande diversidade (Meredith et al., 2011; 
Cirranello et al., 2016). 
 A família Phyllostomidae possui uma grande representatividade nos estudos na 
região Neotropical, por ser a família mais abundante nessa região, incluindo o Brasil 
(Peracchi et al., 2011; Nogueira et al., 2014). Nesse país, apresenta-se como a família mais 
diversa com dez subfamílias, 43 gêneros e 93 espécies (Garbino et al., 2020) e com o maior 
número de guildas alimentares dentre os morcegos, sendo possível a ocorrência de muitas 
espécies em simpatria (Kalko, 1998). Suas espécies se distinguem das demais por 
apresentarem uma membrana nasal em forma de lança, ou folha, na extremidade do focinho 
(Peracchi et al., 2011). 

Estes morcegos são bons indicadores de qualidade ambiental ou de perturbação, já 
que atuam nos diversos níveis tróficos (Fenton et al., 1992). Estudos apontam que as 
subfamílias Stenodermatinae e Desmodontinae são conhecidas por se adaptarem a áreas 
amplamente modificadas, como Artibeus lituratus, Sturnira lilium (Stenodermatinae) e D. 

rotundus (Desmodontinae) (Fenton et al., 1992; Reis et al., 2002; Clarke et al., 2005; 
Ortêncio et al., 2005). Por outro lado, a subfamília Phyllostominae costuma ser associada a 
áreas mais conservadas, como Lophostoma silvicola e Lophostoma brasiliense (Fenton et 
al., 1992; Clarke et al. 2005; Reis et al. 2007).  

A ampla diversidade relacionada aos variados hábitos alimentares presente na família 
Phyllostomidae faz com que as relações filogenéticas no grupo ainda sejam incertas 
(Wetterer et al., 2000). Além disso, muitos gêneros na família Phyllostomidae apresentam 
complexos de espécies, como na subfamília Stenodermatinae, que destacam-se com o maior 
número de espécies da família e conflitos na identificação morfológica são comuns para 
alguns de seus gêneros, como: Artibeus, Sturnira, Platyrrhinus e Vampyressa. Tais conflitos 
deve-se ao fato desses gêneros apresentarem muitas semelhanças compartilhadas entre as 
espécies, constituindo assim, em alguns casos, complexos de espécies (Redondo, 2008; 
Peracchi et al., 2011).  

Além dos exemplos citados, conflitos semelhantes também são comuns nos gêneros 
das subfamílias Phyllostominae, Carolliinae, Desmodontinae, Rhinophyllinae e 
Lonchophyllinae (Baker et al., 2003; Hoffmann e Baker, 2003; Martins et al., 2007; 
Williams e Genoways, 2008; Reis et al., 2017). Alguns estudos de diversidade molecular 
também relataram a existência de espécies crípticas para os gêneros: Desmodus, Sturnira, 

Artibeus, Phylloderma, Carollia e Gardnerycteris que exibiram mais de uma linhagem em 
suas espécies (Pacheco e Patterson, 1991; Marques-Aguiar, 1994; Guerrero, 2004; Martins 
et al., 2007; Clare et al., 2007; Redondo, 2008; Clare et al., 2011; Dinelli, 2013; Hurtado et 
al. 2014). Assim, apesar de existir uma considerável quantidade de trabalhos envolvendo a 
filogenia da família Phyllostomidae, algumas relações sistemáticas e taxonômicas são 
inconclusivas e até discordantes. 
 Desse modo, novos estudos têm sido realizados a fim de compreender melhor os 
limites entre as espécies de morcegos, e contribuir para o entendimento da diversidade e 
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preservação das mesmas. A aplicação de métodos moleculares é cada vez mais utilizado na 
identificação e delimitação de espécies, por sua capacidade de detectar padrões de subdivisão 
filogenética e espécies crípticas, muitas vezes não mensuradas em análises apenas por meio 
da morfologia (Geurgas e Rodrigues 2010). 

O uso de critérios para identificação e delimitação de espécies está se tornando rotina 
e métodos com base em um único locus aumentou em número e são amplamente usados, 
como por exemplo o gene citocromo C oxidase subunidade I (COI), que representa o DNA 

Barcode e constitui uma das ferramentas bastante utilizados para estudar a diversidade 
molecular de espécies (Hebert et al., 2003; Carstens et al., 2013; Hubert & Hanner, 2015). 
A identificação de espécies crípticas e o aumentado do conhecimento da diversidade de 
morcegos aumentaram de forma considerável com auxílio do DNA Barcode (Clare et al., 
2007; 2011; Esselstyn et al., 2012; Oliveira, 2016). 

Visto que a família Phyllostomidae apresenta relações complexas de parentesco, com 
presença de complexos ainda não resolvidos, é imprescindível estudos moleculares para uma 
maior compreensão da diversidade de suas espécies. Desta forma, neste trabalho utilizando 
o DNA barcode, foi investigado sob influência de vários métodos de delimitação de espécies, 
a diversidade de espécies da família Phyllostomidae para os biomas Amazônia, Cerrado e 
Caatinga do Brasil e ainda fez-se inferências quanto a conservação das áreas de estudo 
mediante a diversidade de espécies identificadas. 
 
 
2 MATERIAL E MÉTODOS 
2.1 Considerações éticas 
 A pesquisa foi licenciada pelo ICMBIO/SISBIO (n° 42670-3; n°54384-1 e n° 68047-
1) e submetida a comissão de Ética e Experimentação Animal (CEFA) sob protocolo n° 
044/2019. 

 
2.2 Aquisição de dados e amostragem 
 As coletas foram realizadas nos diferentes biomas: Amazônia, Cerrado e Caatinga, 
nos estados do Maranhão e Piauí, Brasil. Além das amostras das áreas de estudo foram 
incluídas sequências do GenBank, para as seguintes localidades: Mato Grosso, São Paulo 
(Brasil- BRA); Abel Iturralde (Bolívia- BOL); San Onofre (Colômbia-COL); Napo 
(Equador -ECU); Upper Takutu-Upper Essequibo, East Berbice-Corentyne, Potaro-Siparuni 
(Guiana- GUY); Grotte Parfum (Guiana Francesa-GUF); Sipaliwini, Nickerie, Tafelberg, 
Brokopondo (Suriname- SUR) (Figura 1). As espécies, localidades e os respectivos códigos 
do GenBank encontram-se disponíveis no Apêndice A.  
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Figura 1. Localização das áreas de aquisição das amostras de morcegos da família 
Phyllostomidae em fragmentos dos biomas Amazônia, Cerrado e Caatinga (cor vermelha) e 
obtidas do GenBank (na cor preta). Legenda: 1-Carutapera, 2-Luís Domingues, 3-Godofredo 
Viana, 4-Cândido Mendes, 5-Turiaçu, 6-Chapadinha, 7-Codó, 8-Caxias, 9-Picos. 
 
2 3 Coleta e preparação do material biológico  
 Foram realizadas expedições entre os anos de 2014 a 2019 em fragmentos dos biomas 
Amazônia, Cerrado e Caatinga com duração de três dias consecutivos por localidade e 
esforço de seis horas diárias de captura (das 18:00 às 00:00 h). Para coleta foi utilizada redes 
de neblinas com medidas de 3 m de altura, 9 m X 12 m de comprimento, malha de 25 mm. 
Em campo foi verificado: categoria etária por meio da ossificação das epífises das falanges; 
sexo e estado reprodutivo (Brunet & Austad, 2004). Os espécimes grávidas e lactantes foram 
soltos em campo e os demais foram fotografados, eutanasiados, etiquetados, condicionado 
em gelo e levado ao Laboratório Genética e Biologia Molecular da UEMA, campus 
Caxias/MA, onde foram: pesados, medidos e retirado tecido muscular peitoral de cada 
espécime que foi armazenado em microtubo com álcool a 70% para posterior uso molecular.  
 A identificação foi realizada com base em caracteres externos conforme Uieda (2006) 
e Reis et al. (2013; 2017) onde foram aferidas: antebraço direito e esquerdo, orelha, trago, 
pé e cauda e a massa corporal foi verificada com uma balança de alta precisão. O epíteto 
específico das espécies foi adotado de acordo com atualização do status específico e genérico 
proposto por Garbino et al. (2020). Os espécimes foram fixados em formol a 10% e 
conservado em álcool 70% LG como material testemunho e encontram-se depositados no 
Laboratório de Genética e Biologia Molecular da UEMA, Campus Caxias, Brasil. 
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2 4 Técnicas moleculares 
O DNA total foi isolado a partir de tecido muscular, utilizando-se o kit Wizard 

Genomic DNA Purification da PROMEGA seguindo as instruções do fabricante. Para 
amplificação do gene citocromo C oxidase subunidade I (COI) foi empregada a técnica de 
Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) em volume final de 25 µL utilizando as 
combinações de primers LCO-1490 e HCO-2198 (Folmer et al., 1994). O Protocolo de 
amplificação para o gene COI consistiu de 40 ciclos a 94°C por 45 segundos (denaturation), 
50°C por 45 segundos (Anealling) e 72°C por 1 minuto e 30 segundos (Extension). 
Inicialmente teve um ciclo de desnaturação de 3 minutos a 94°C e no final uma extensão de 
3 minutos a 72°C. Os produtos positivos da PCR foram purificados com o kit “ExoSap-IT” 
(USB Corporation) conforme recomendações do fabricante e submetidos à reação de 
sequenciamento de DNA utilizando o método didesoxiterminal (Sanger et al., 1977) no 
sequenciador automático de DNA ABI Prism™ 3500 (Applied Biosystems, USA) com o Kit 
“Big dye”. A descrição dos protocolos de extração de DNA, amplificação e de 
sequenciamento está relatada no anexo A, B e C respectivamente.  
 
2. 5 Análises moleculares  
2.5.1 Alinhamento das sequências e Divergência genética 

 As sequências obtidas do gene mitocondrial COI foram alinhadas no programa 
CLUSTALW (Thompson et al., 1994) do programa BIOEDIT, versão 7.0.5.2 (Hall, 1999) e 
editadas manualmente. Para verificação do número de haplótipos foi utilizado o programa 
DnaSP 4.9 (Librado & Rozas, 2009). Os haplótipos foram plotados na plataforma 
bioinformática BOLD System v.4 (http://www.boldsystems.org/) para verificar o grau de 
similaridade entre as espécies de outras localidades e consequentemente auxiliar na 
identificação taxonômica. Independentemente dos resultados obtidos para similaridade no 
BOLD Systems, as espécies foram nomeadas nas análises levando - se em conta a 
identificação morfológica, com o intuito de comparar resultados obtidos entre a identificação 
morfológica e a molecular, devido a isso tais espécies em alguns momentos são chamadas 
de espécies nominais ao longo do texto fazendo referência a identificação morfológica. Os 
níveis de divergência genética intraespecífica e interespecíficas, número de sítios variáveis 
e conservados, matriz de divergência genética e árvore filogenética de Verossimilhança 
(ML) (para análise de alguns táxons isolados) foram geradas no programa MEGA X (Kumar 
et al., 2018), utilizando o algoritmo Kimura-2-parâmetros (K2P).  

 
2.5.2 Testes de delimitação de espécie  
 Foi realizada uma seleção estatística para escolha do modelo evolutivo que melhor 
se ajustasse aos dados utilizando o software jModelTest (Darriba et al., 2012), disponível no 
CIPRES Science Gateway v. 3.3 (Miller et al., 2009), baseado no critério de informação 
bayesiana (BIC), o modelo escolhido para o banco completo foi o TrN+I+G. Os modelos 
evolutivos selecionados para os táxons analisados de forma isolados foram: Artibeus e 

Micronycteris (HKY+G), Carollia e Platyrrhinus (HKY+I), Rinophylla e Tonatia (HKY). 
A construção das árvores de inferência bayesiana (BI) foram realizadas usando o software 
BEAST v. 1.10.4 (Suchard et al., 2018). Foi utilizado um relógio estrito, base de frequência 
empírica e o processo de especiação de Yule foi usado como prior da árvore. A análise foi 
realizada com base em 80 milhões de gerações para o banco completo e de 40 milhões de 
gerações para os grupos isolados.  

Os arquivos de log resultantes foram chegados no Tracer v1.6 (Rambaut et al., 2014) 
para avaliar a convergência, a qual foi considerada adequada quando os parâmetros 
apresentaram ESS (Effective Sample Size) superiores a 200. As árvores geradas no BEAST 
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foram sumarizadas no TreeAnnotator v.10.4 (Suchard et al., 2018) para obtenção de árvores 
consensos, onde foram descartando os 10% de burn in. Após isso, o figTree v 1.4.4 
(Rambaut, 2018) foi utilizado para visualizar as árvores resultantes de todas as análises.  
 A delimitação de espécie foi realizada mediante quatro modelos: GMYC, PTP, 
ASAP e ABGD, considerando como marcador barcode o gene COI. Os testes no modelo 
GMYC (Generalized Model Yule Coalescent) com um único limiar (sGMYC) (Pons et al. 
2006; Fujisawa & Barraclough, 2013) e múltiplos limiares (mGMYC) (Monaghan et al., 
2009) foram realizadas a partir das árvores ultramétricas consenso construídas no software 
BEAST v1.8, as quais foram submetidas nos pacotes APE e Splits, disponíveis no software 
R v. 4.1.0 (Venables et al., 2021). O teste no modelo bPTP (Poison Tree Process) (Zhang et 
al., 2013) foi realizado no servidor da web (https://species.h-its.org/) usando como arquivo 
de entrada uma árvore filogenética de Máxima Verossimilhança construída no programa 
IQTREE 2.1.3 (Nguyen et al., 2014). No modelo ABGD (Automatic Barcode Gap 
Discovery) (Puillandre et al., 2012), o teste foi executado na versão gráfica da web 
(https://bioinfo.mnhn.fr/abi/public/abgd/abgdweb.html) usando como entrada o banco de 
sequências alinhadas, o modelo de distância foi o Kimura-2-parâmetro (K2P) e demais 
valores são padrões da interface (Pmin:0,001, Pmáx: 0,1, Passos: 10, NBins: 20, intervalo 
relativo: 1,5). 
 O teste no modelo ASAP (Assemble Species by Automatic Partitioning) (Puillandre 
et al., 2020) foi realizado por meio da interface gráfica da web 
(https://bioinfo.mnhn.fr/abi/public/asap/), usando como entrada uma matriz de distância 
genética feita no MEGA X, o modelo de distância utilizado foi Kimura-2-parâmetro (K2P). 
Após as análises de delimitação o figTree v 1.4.4 e o programa Inkscape v. 1.1 
(https://inkscape.org/pt-br/) foram usados para edição da árvore consenso de todas as 
espécies. Sequências da espécie Bradypus tridactylus, família Bradypodidae foram 
utilizadas como grupo externo na árvore. 
 
 
3 RESULTADOS 
3.1 Análise DNA Barcode (gene COI)  
 Para o gene COI obteve-se 227 sequências de morcegos Phyllostomidae 
correspondendo a 166 haplótipos. Ao banco de haplótipos foi adicionado 42 sequências do 
GenBank, como referencial para identificação molecular das espécies. Assim o banco de 
sequências analisado compreendeu de 208 haplótipos, com um fragmento de 600 pares de 
bases (pb), onde 325 sítios foram conservados e 275 variáveis.  
 As sequências do presente estudo foram plotadas na plataforma BOLD Systems e 
para a maioria das espécies foi revelado altos valores de similaridade com uma variação de 
97,98 a 100%, sustentando assim a identificação morfológica (Apêndice B, Figura 2). No 
entanto, algumas espécies apresentaram similaridades divergentes a identificação 
morfológica, o que não descarta a possibilidade de erro de identificação na plataforma 
BOLD Systems (Figura 2). 
 

https://species.h-its.org/
https://bioinfo.mnhn.fr/abi/public/asap/
https://inkscape.org/pt-br/
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Figura 2. Similaridade obtida para haplótipos de espécies da família Phyllostomidae de 
ocorrência no Maranhão e Piauí com as espécies da plataforma BOLD Systems. 
 
 Analisou-se as médias de divergência interespecíficas e foi observado que as menores 
médias foram entre as espécies conflitantes na morfologia e genética, sendo que Artibeus 

fimbriatus apresentou média de divergência de 0,7% com Artibeus lituratus, porém a média 
intraespecífica de A. fimbriatus foi de 5,6%. Carollia brevicauda apresentou média de 0,5% 
com Carollia perspicillata e intraespecífica de 1,7%. Situações semelhantes as citadas, 
aconteceu com os haplótipos conflitantes das espécies: Artibeus cinereus, Artibeus gnomus, 

Micronycteris schmidtorum, Rhinophylla fischerae e Tonatia bidens, o que corrobora a 
identificação molecular pelo BOLD Systems.  
 Já os haplótipos conflitantes de Platyrrhinus recifinus apresentaram médias de 3,6% 
com Platyrrhinus helleri e média intraespecífica de 4,3% e Platyrrhinus fusciventris 
apresentou média de 2,8% com Platyrrhinus helleri. Observando assim, valores próximos 
dentro do gênero Platyrrhinus. A maior média de divergência interespecífica foi de 37,7% 
entre Desmodus rotundus e Trachops cirrhosus (Tabela Suplementar 1 - https:// 
drive.google.com/file/d/1MOryUcdWT67DPZ3-nhdKlnzoyCFSd79m/view?usp=sharing).  
 Quando analisado as médias de divergências intraespecíficas para os haplótipos do 
presente estudo foi verificado uma variação de 0,0% (R. fischerae) a 5,7% (P. helleri), sendo 
que nove das espécies do presente estudo apresentaram divergências intraespecíficas acima 
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de 2%, quando comparadas a sequências do GenBank, a saber: D. rotundus (3,3%), Diphylla 

ecaudata (5,5%), Gardnerycteris crenulatum (4,1%), Hsunycteris thomasi (3,4%), 
Micronycteris minuta (3,5%), Phylloderma stenops (5,1%), P. helleri (3,8%), P. recifinus 
(3,5%), Sturnira lilium (4,9%) (Tabela 1 e Tabela Suplementar 1 - https:// 
drive.google.com/file/d/1MOryUcdWT67DPZ3-nhdKlnzoyCFSd79m/view?usp=sharing).  

 
Tabela 1. Distâncias genéticas gerada com base no gene COI para as espécies da família 
Phyllostomidae que apresentaram médias intraespecíficas superiores a 2%. Os valores 
mínimos representados por traço (-) representa aquelas espécies com apenas dois haplótipos. 
 

Família Phyllostomidae Distância intraespecífica 

Subfamílias Espécies Mínimo Média Máxima 

Desmodontinae 
Desmodus rotundus 0,0 3,3 5,4 
Diphylla ecaudata 0,0 5,5 8,3 

Lonchophyllinae Hsunycteris thomasi 0,3 3,4 6,7 
Micronycterinae Micronycteris minuta - 3,5 3,5 

Phyllostominae 
Gardnerycteris crenulatum - 4,1 4,1 

Phylloderma stenops - 5,1 5,1 

Stenodermatinae 

Platyrrhynus helleri 0,0 3,8 5,6 
Platyrrhynus recifinus - 3,5 3,5 

Sturnira lilium 0,6 4,9 9,8 
 
 
3.2 Testes de delimitação 

Os modelos ABGD, ASAP, bPTP e GMYC (de único e múltiplo limiar), foram 
selecionados como potenciais modelos estatísticos que permitem discriminar espécies e 
possíveis linhagens crípticas a nível molecular, sendo definidas como espécies putativas ou 
Unidades Taxonômicas Operacionais - OTUs (Operational Taxonomic Units). Por meio do 
gene COI, mediante árvores ultramétricas e filogenéticas foi possível observar resultados 
semelhantes entre os métodos de delimitação utilizados, com variações para alguns táxons, 
o que destaca a complexidade dos mesmos (Figura 3). 
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Figura 3. Árvore bayesiana colapsada demostrando o resultado dos modelos de delimitação 
de espécies para os modelos ABGD, ASAP, bPTP, sGMYC e mGMYC. Entre parêntese a 
sigla de países de origem das amostras do GenBank que podem ser encontradas no apêndice 
A. A sigla HPE refere-se aos haplótipos do presente estudo.  
 

Com relação à delimitação de espécies com métodos de distância, a análise ABGD 
recuperou inicialmente 24 OTUs (Figura 3, Tabela 2). A tabela 2 presenta os resultados 
obtidos pelo modelo de substituição K2P, onde são analisadas as divergências 
intraespecíficas entre as sequências do conjunto de dados trabalhados, aqui é possível 
observar as dez melhores partições com de 24 (P = 0,001) a 40 (P = 0,010) OTUs da 
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repartição inicial a repartição recursiva (Tabela 2, Apêndice C). Na partição inicial não foi 
possível distinguir como OTUs distintas as espécies nominais dos gêneros: Artibeus, 
Carollia, Platyrrhinus, Sturnira, Micronycteris e Uroderma, porém ao realizar uma análise 

para o ABGD separadamente para cada grupo observou-se uma separação semelhante ao 
observado no método ASAP (Figura 3), com exceção de Artibeus que recuperou cinco OTUs 
na partição inicial ao invés de sete (Apêndice D) e Platyrrhinus que recuperou sete OTUs 
ao invés de seis (Apêndice E). 

  
Tabela 2. Resultados da análise ABGD (Automatic Barcode Gap Discovery) e utilizando o 
modelo Kimura 2-parametros (K2P). O valor padrão do Barcoding Gap foi X = 1.5. 
 

Partition Prior intraespecific divergence (P) (%) 

 0.100 0.1668 0.2783 0.4642 0.7743 1.2915 2.1544 3.5938 5.994 10.0 
Inicial 24 24 24 24 24 24 24 24 24 24 

Recursiva 40 40 40 38 35 33 30 27 25 - 

 
O modelo ASAP também reconstruiu as dez melhores partições para o grupo 

estudado e foi selecionado a partição 17, com delimitação de 50 espécies putativas, como a 
melhor partição de acordo com a probabilidade calculada (Figura 3, Tabela 3). Nessa análise, 
dos 36 táxons definidos na árvore de IB, 14 deles são delimitados com presença de linhagens, 
sendo eles: D. rotundus (3), D. ecaudata (2), Trachops cirrhosus (2), Trinycteris nicefori 
(2), G. crenulatum (2), P. stenops (2), M. minuta/ M. schmidtorum HPE (2), H. thomasi (2), 
C. brevicauda (2), S. lilium (2), Sturnira tildae (2), P. recifinus HPE/ P. fusciventris HPE/ 
P. helleri PS3 (2), P. recifinus HPE/ Platyrrhinus sp. HPE (2) e Artibeus planirostris (2) 
(Figura 3). Na análise com todo o conjunto de dados, o ASAP foi o único a delimitar como 
OTUs distintas as espécies nominais C. perspicillata e C. brevicauda, além de delimitar um 
espécime de C. brevicauda como pertencente a OTUs de C. perspicillata, o que só foi 
observado na análise isolada para o gênero. Na tabela 3 é demonstrado que para cada partição 
foi calculado uma probabilidade e quanto mais escura for a cor dos pontos, menor será a 
probabilidade do grupo ser provável. 
 
Tabela 3. Resultados da analise ASAP (Assemble Species by Automatic Partitioning) 
utilizando o modelo Kimura 2-parametros (K2P). Os valores com asterisco correspondem as 
partições mais prováveis para esta análise. Os valores padrão são 0,005 e 0,05.  
 

 
Partition 

Treshold dist. (%) 

 9.465 8.847 8.392 7.311 5.693 16.422 8.507 2.900 10.374 1.452 

N° de espécies 27 28 30 31 32 24 29 42* 26 50* 

P-val 
(classificação) 

9,47e-
03  

2.54e-
02 

1,80e-
01 

1,96e-
01 

1,76e-
01 

1,99e-
02 

5,67e-
01 

3,99e-
01 

5,19e-
01 

5,43e-
01 

          

 
O modelo bPTP definiu 50 espécies putativas, os suportes de cada espécie putativa 

podem ser visualizados na figura 3. Pode se observar a delimitação dos mesmos OTUs que 
o ASAP, com exceção de C. brevicauda (1), T. nicefori (1), Micronycteris sanborni (2) e 
para o gênero Platyrrhynus, onde o bPTP recuperou mais linhagens para os táxons P. 

recifinus HPE /P. fusciventris HPE /P. helleri PS3 (4) e P. helleri /P. helleri PS2/ 

Platyrrhinus sp. HPE (3). O modelo GMYC (de único e múltiplo limiar) delimitou 44 OTUs 
cada, sem distinção, dos quais pode-se observar uma delimitação mais semelhante ao modelo 
bPTP, com exceção paras os táxons: P. helleri / P. helleri PS2/Platyrrhinus sp. HPE (1); P. 
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recifinus HPE /P. fusciventris HPE /P. helleri PS3 (1), D. rotundus (2) e Micronycteris 

sanborni (1) (Figura 3). 
 Foi realizada análises isoladas apenas para os grupos com identificação morfológica 
conflitante da molecular. Observou-se que as árvores filogenéticas de ML e IB não 
separaram os haplótipos conflitantes, reunindo-os de acordo com o observado na 
identificação pelo BOLD Systems, como: C. brevicauda e C. perspicillata; T. bidens e 
Tonatia maresi; M. schmidtorum e M. minuta; R. fischerae e Rhinophylla pumilio; P. 

recifinus, P. fusciventris e P. helleri; A. gnomus e A. cinereus; A. fimbriatus e A. lituratus 
(Figura 3, Figura 4). Nas análises de delimitação de espécie foi observado a formação de 
mais espécies putativas que anteriormente na análise em conjunto e também não houve a 
separação entre as espécies problemáticas do presente estudo com seus congêneres (Figura 
4).  
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Figura 4. Árvore de Verossimilhança utilizando o algoritmo Kimura 2-paramêtros 
demostrando o resultado dos modelos de delimitação de espécies para os modelos ABGD, 
ASAP, bPTP, sGMYC e mGMYC para as espécies com problemáticas na identificação 
morfológica e molecular. Da esquerda para direito, valores de bootstrap e probabilidade 
posterior. 
 
3.3 Diversidade de Phyllostomidae nas áreas de estudo 

Observou-se uma grande diversidade de espécies da família Phyllostomidae nas áreas 
amostradas, sendo que a cidade de Caxias foi a que apresentou maior riqueza de espécies 
(Figura 5). Entre as espécies coletadas foram identificadas algumas que são descritas como 
indicadoras de ambientes preservadas, como: L. silvicola, L. brasiliense e D. ecaudata e 
espécies sinantrópicas, responsáveis por reflorestar ambientes degradados em algumas áreas 
estudadas, como: C. perspicillata, C. brevicauda, A. lituratus e S. lilium. Isso reforça a 
necessidade da proteção das florestas e áreas de proteção. 
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Figura 5. Diversidade de espécies da família Phyllostomidae registadas nas áreas 
amostradas. A contagem de espécies leva-se em conta a identificação morfológica. As cinco 
primeiras cidades encontram-se em bioma Amazônico, as três em seguida em bioma Cerrado 
no Maranhão e a última em bioma Caatinga no Piauí. 
 
 Apresenta-se a seguir a lista de espécie identificados pela morfologia e genética da 
família Phyllostomidae de ocorrência na área deste estudo. As espécies A. fimbriatus, C. 

brevicauda, M. schmidtorum, P. recifinus, P. fusciventris, R. fischerae e T. bidens, ainda se 
apresentam como táxons complexos a ser esclarecidos (Tabela 4). 
 
Tabela 4. Espécies de morcegos do presente estudo identificados pela morfologia e genética 
com suas respectivas localidades de coleta no estado do Maranhão e Piauí. O * corresponde 
as espécies do presente estudo que ainda necessitam de um estudo mais abrangente de seus 
táxons. 
 

Subfamílias Espécies Locais de coleta Biomas 

Carolliinae 
Carollia perspicillata 

Candido Mendes, Turiaçu, 
Godofredo Viana, Carutapera, 
Luís Domingues, Chapadinha, 
Caxias, Picos 

Amazônia, 
Cerrado, 
Caatinga 

Carollia brevicauda* Caxias Cerrado 

Desmodontinae 

Diphylla ecaudata Picos Caatinga 

Desmodus rotundus Candido Mendes, Turiaçu, 
Carutapera, Caxias 

Amazônia, 
Cerrado 

Diaemus youngii Carutapera, Caxias 
Amazônia, 

Cerrado 

Glossophaginae 
Glossophaga soricina 

Godofredo Viana, Carutapera, 
Luís Domingues, Chapadinha, 
Codó, Caxias, Picos 

Amazônia, 
Cerrado, 
Caatinga 

Hsunycteris thomasi Godofredo Viana, Carutapera Amazônia 

Glyphonycterinae Trinycteris nicefori Candido Mendes, Godofredo 
Viana Amazônia 

Phyllostominae Gardnerycteris 

crenulatum 
Caxias Cerrado 
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Lophostoma 

brasiliense Caxias Cerrado 

Lophostoma silvícola Carutapera, Caxias 
Amazônia 
Cerrado 

Micronycteris minuta Caxias Cerrado 
Micronycteris 

sanborni 
Picos Caatinga 

Micronycteris 

schmidtorum* 
Caxias Cerrado 

Phyllostomus discolor Chapadinha, Caxias Cerrado 
Phyllostomus 

hastatus 
Chapadinha, Caxias Cerrado 

Phylloderma stenops Caxias Cerrado 
Trachops cirrhosus Caxias Cerrado 

Tonatia bidens* Caxias, Godofredo Viana 
Amazônia, 

Cerrado 
Tonatia maresi Caxias, Godofredo Viana Amazônia  

Rinophylinae 
Rhinophylla 

fischerae* 
Caxias Cerrado 

Rhinophylla pumilio Caxias Cerrado 

Stenodermatinae 

Artibeus fimbriatus* Caxias Cerrado 

Artibeus cinereus 
Candido Mendes, Turiaçu, 
Godofredo Viana, Carutapera, 
Caxias 

Amazônia 
Cerrado 

Artibeus gnomus Caxias, Candido Mendes 
Amazônia 
Cerrado 

Artibeus lituratus 
Candido Mendes, Turiaçu, 
Chapadinha, Codó, Caxias e 
Picos 

Amazônia, 
Cerrado, 
Caatinga 

Artibeus obscurus 
Godofredo Viana, Candido 
Mendes, Caxias 

Amazônia, 
Cerrado 

Artibeus planirostris 
Godofredo Viana, Carutapera, 
Turiaçu, Candido Mendes, 
Picos, Chapadinha, Caxias 

Amazônia, 
Cerrado, 
Caatinga 

Platyrrhinus 

fusciventris*  
Caxias Cerrado 

Platyrrhinus 

recifinus* 
Caxias, Turiaçu 

Amazônia, 
Cerrado 

Platyrrhinus helleri 
Godofredo Viana, Turiaçu, 
Carutapera Amazônia 

Sturnira lilium 
Candido Mendes, Turiaçu, Luís 
Domingues, Caxias 

Amazônia, 
Cerrado 

Sturnira tildae Candido Mendes Amazônia 
Uroderma bilobatum Candido Mendes, Turiaçu Amazônia 
Uroderma. 

Magnirostrum 
Candido Mendes, Turiaçu Amazônia 
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4 DISCUSSÃO  
4.1 Análises das delimitações de espécies  

Neste trabalho foi utilizado diferentes métodos de análises de delimitação de espécie, 
somado a árvores filogenéticas, divergências genéticas e análises comparativas com BOLD 
Systems com um total de 34 espécies nominais. Essa abordagem foi empregada com intuito 
de confirmar a identificação de tais táxons, assim como a hipótese da existência de possíveis 
linhagens e/ou complexos de espécies dentro da família Phyllostomidae. Este trabalho é 
pioneiro nas áreas estudadas e os resultados apresentados aqui reforça a ideia geral de que 
ainda há muito da diversidade não documentada e que há muito a compreender dentro do 
grupo nos biomas Amazônia, Cerrado e Caatinga.  
 As análises identificaram 24 (ABGD) a 50 espécies putativas diferentes (ASAP, PTP, 
sGMYC e mGMYC) (Figura 3), o que contrasta com as 34 espécies nominais identificadas 
inicialmente. Isso acontece devido a existência de espécies crípticas não observadas apenas 
pela morfologia. Assim, o presente estudo confirma a hipótese da presença de linhagens para 
as espécies nominais analisadas. Alguns estudos com morcegos sugerem uma associação 
entre a média de divergência genética intraespecífica e a presença de diferentes linhagens.  

Clare et al. (2011) usando o marcador COI, observou um limite intraespecífico em 
torno de 2% para espécies de morcegos e de acordo Bradley & Baker (2001), valores entre 
2 e 11% é um indicativo de populações coespecíficas ou mesmo espécies válidas. Isso foi 
observado para algumas espécies do presente estudo, em que sete espécies nominais 
apresentaram médias de divergência genética acima de 2% associado a presença de mais de 
uma espécie putativa nos testes de delimitação, sendo elas: D. rotundus, D. ecaudata, G. 

crenulatum, P. stenops, M. minuta, H. thomasi, S. lilium e haplótipos do gênero Platyrrhinus 

do presente estudo (Figura 3, Tabela suplementar 1).  
Outros estudos envolvendo a identificação molecular de espécies de morcegos 

também relatam vários casos de altas médias de divergência intraespecífica para algumas 
espécies e essa diversidade tem sido associada à existência de espécies crípticas para a 
família Phyllostomidae (Baker et al., 2003; Martins et al., 2007; Martins et al., 2009; Hurtado 
& Pacheco, 2014). No entanto, neste estudo utilizando os modelos de delimitação ASAP, 
bPTP e GMYC observou-se a delimitação de mais de uma linhagem para as espécies T. 

cirrhosus, T. nicefori, S. tildae, A. planirostris e M. sanborni que apresentaram médias de 
divergência de 1.95%, 1.26%, 1.25%, 1.40% e 0,85% respectivamente (Material 
suplementar 1), pelo menos para um dos modelos citados (figura 3), valores abaixo do 
esperado para averiguar diversidade críptica em trabalhos com morcegos.  

Nesse sentido, tais modelos demonstraram serem eficientes na descoberta de 
processos de especiações que estejam iniciando e que não seriam verificados baseando-se 
apenas nas médias de divergências. Possivelmente, uma amostragem maior de tais espécies 
apresentaria médias mais elevadas e seria maior a possibilidade de uma inferência mais 
acurada para populações dessas espécies utilizando tais modelos de delimitação. 
 Isso é validado considerando uma análise individual para cada espécie nominal do 
presente estudo, que apresentou mais de uma espécie putativa ou linhagens, como por 
exemplo D rotundus que apresentou média de 3,3% e quatro linhagens para os modelos 
ASAP e bPTP e duas linhagens para o GMYC (de único e múltiplo limiar), algo bastante 
interessante considerando apenas sete haplótipos. Ao analisar tais valores, observam-se 
resultados semelhantes a outros estudos, como o de Martins et al. (2007) que verificaram 
para D. rotundus, usando marcador mitocondrial, níveis extremamente altos de divergência 
intraespecíficas (variação de 6 a 11%), indicando que essa espécie compreende duas ou mais 
espécies distintas, possivelmente crípticas, mas com um N amostral muito maior. Martins et 
al. (2009) usando sequências de DNA mitocondrial e nucleares observaram a existência de 
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cinco clados para a espécie D. rotundus reciprocamente monofiléticos demonstrando 
também a existência de diferentes linhagens para este táxon. 
 Estudos específicos sobre divergências genéticas e filogenéticas para as espécies S. 

lilium, T. cirrhosus, P. stenops, G. crenulatum e gênero Platyrrhinus, também já foram 
realizados e observaram a presença de muitas linhagens e altas divergências genéticas 
intraespecíficas (Dinelli, 2013; Hurtado et al., 2014; Hurtado & Pacheco 2014; Fonseca, 
2019; Martínez-Cerón et al., 2019). Visto o citado acima não é surpresa que as mesmas 
espécies coletadas no presente estudo apresentem diferenciações genéticas quando 
comparada com amostras de outras localidades dentro ou fora do Brasil.  

Estudos que envolve divergências genéticas e filogenéticas para as espécies: D. 

ecaudata, H. thomasi, M. minuta, e T. nicefori são bastante incipientes, mas é possível inferir 
a partir dos resultados desse estudo que essas espécies também estejam passando por 
diferenciações genéticas significativas, ou seja, iniciando um processo de especiação. 
Cuidadosamente, estudos envolvendo outros marcadores genéticos e amostragem 
populacional deve ser realizados futuramente para melhor avaliar a variabilidade genética 
destas espécies.   

É importante ressaltar ainda que as espécies do presente estudo: D. ecaudata, G. 

crenulatum, P. stenops, T. nicefori, T. cirrhosus, M. minuta, H. thomasi e S. tildae 
apresentaram linhagens distintas em relação a diferentes países, já as espécies: D. rotundus, 
S. lilium, A. planirostris e M. sanborni apresentaram linhagens divergentes dentro do Brasil. 
De acordo com Clare et al. (2011), esses dados é um indicativo de espécies crípticas e que 
existe pelo menos parcialmente faixas simpátricas para essas linhagens e ainda levanta 
questões sobre modos de isolamento reprodutivo e fluxo gênico. 

A hipótese de que algumas das espécies nominais representam complexos de 
espécies não foi rejeitada pelas análises de delimitação de espécies com DNA barcode, o que 
foi reforçado pelas análises de divergência genética e identificação pelo BOLD Systems. 
Mesmo realizando análises separadamente para cada grupo, não foi possível distinguir 
geneticamente tais espécies nominais. Assim, foi revelado incertezas taxonômicas para 
haplótipos das espécies: C. brevicauda, T. bidens, M. schmidtorum, R. fischerae, P. 

recifinus, P. fusciventris; A. gnomus, A. cinereus e A. fimbriatus.  

Tais conflitos têm sido esclarecidos para algumas espécies mencionadas, como as do 
gênero Artibeus. Haplótipos de A. cinereus revelaram-se como A. gnomus e vice-versa e A. 

fimbriatus revelaram-se como A. lituratus na identificação molecular. Pode-se constatar em 
estudos realizados com o gênero Artibeus que divergências na identificação são comuns e 
decorre da extensa similaridade observada em suas características morfológicas, cranianas e 
externas (Pinto, 2007; Peracchi et al, 2011).  
 Em relação ao gênero Platyrrhinus observa-se um complexo de difícil compreensão. 
Três espécimes de Platyrrhinus não foram identificados morfologicamente ao nível 
específico e por meio da identificação pelo BOLD foram classificados com P. helleri, 
considerando que eles agruparam com demais P. helleri da Guiana (PS2 e PS3) e do 
Suriname. Além disso, um espécime identificado como P. recifinus e outro como P. 

fusciventris também apresentaram maior similaridade genética com a linhagem de P. helleri 

da Guiana (PS3) e agruparam na árvore com a mesma (Figura 3). Isto difere do esperado, 
visto que em estudos de Velazco & Patterson (2008) e Velazco et al. (2010) baseado em 
dados morfológicos e moleculares, propuseram que P. helleri não ocorre no Brasil e 

Platyrrhinus incarum seria a espécie válido para o Brasil.  
 Fischer et al. (2015) analisando características externas indicou que pode ocorrer P. 

helleri no Brasil, caso contrário as características externas (coloração do ventre, vibrissas da 
folha do nariz, margem de uropátagio, faixa dorsal e comprimento do metacarpo III) não são 
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úteis para discriminar P. incarum e P. helleri. O presente trabalho corrobora com o achado 
de Fischer et al. (2015), pois todas as análises demonstram uma provável ocorrência de P. 

helleri para o Brasil, porém destaca-se a necessidade de uma abordagem taxonômica mais 
profunda para os espécimes de Platyrrhinus do presente estudo.  
 Todos os espécimes do presente estudo identificados como C. brevicauda agruparam 
com C. perspicillata em um mesmo clado em todas as árvores filogenéticas. Além disso, os 
métodos reuniram um haplótipo de C. brevicauda da Guiana com os demais C. perspicillata 

do banco de dados. Isso demonstra que a problemática do grupo vai além do que é observado 
nas áreas estudadas aqui. Na literatura C. brevicauda e C. perspicillata são descritas como 
espécies irmãs e conhecidas por pertencer a um complexo de cinco espécies crípticas, ou 
complexo brevicauda (Baker & Hoofer, 2003). Segundo Clare et al. (2007; 2011) a 
delimitação específica entre estas duas espécies por meio de caracteres morfológicos são 
bastante difíceis quando analisados indivíduos presentes em região de distribuição 
simpátrica, visto que estes são morfologicamente bastante similares. 
 De forma geral este estudo corrobora com um estudo robusto realizado por Dávalos 
et al. (2012), para toda a família Phyllostomidae, os quais descobriram que vários processos 
biológicos operam em conjuntos de dados morfológicos e moleculares e assim podem 
resultar em estimativas conflitantes da filogenia comparado com morfologia. Neste sentido, 
foi observado ainda valores interespecíficos próximos entre as espécies conflitantes e seus 
congêneres, o que demonstram que são muito próximas geneticamente e levanta questões 
sobre fluxo genético e possibilidade de hibridização.  
 Segundo Ditchfield (2000) as espécies neotropicais se comportam de acordo com o 
padrão esperado para animais com grande potencial de dispersão. Assim, estudos com 
diferentes marcadores moleculares demonstram um padrão de baixa diferenciação e ampla 
abrangência geográfica para morcegos migratórios, como observado para gênero Artibeus e 

Carollia, que apresentam ampla distribuição pelo Brasil, sugerindo um alto grau de fluxo 
gênico entre suas populações.  
 A estrutura populacional e a história evolutiva e natural dos morcegos no Brasil são 
muito pouco conhecidas, e algumas espécies endêmicos do país, como Chiroderma doriae 
e Lonchophylla bokermanni são basicamente desconhecidos do ponto de vista molecular 
(Baker et al., 1994; Hoffman et al., 2003). Acrescenta-se a essa lista, espécies do gênero 
Rinophylla e Micronycteris, já que no presente estudo observou-se que pouco se sabe sobre 
tais grupos, as problemáticas na identificação molecular e morfológica também necessitam 
ser melhor investigadas.  
 Avise et al. (1998) indicam que o modelo da teoria de refúgios, permanece um 
mecanismo importante para explicar a variação geográfica intraespecífica molecular entre 
as espécies e entender como elas se relacionam. Ainda mais considerando a porção da 
Amazônia maranhense que pouco é conhecida quanto a biodiversidade de morcegos e que 
aqui é explanado, propiciando futuros estudos nesse sentido.  
 Contudo, as análises de delimitação de espécies validaram a maioria das espécies 
previamente estabelecidas pela identificação morfológica pra a família Phyllostomidae, com 
exceção de algumas espécies que se apresentaram como complexos e que possivelmente 
divergiram a poucos milhares de anos na história evolutiva dessas espécies. Além disso, foi 
verificado a existência de algumas espécies crípticas, que possivelmente estão em início de 
especiação. Assim, o gene COI confirmou mediante os quatro métodos (GMYC, PTP, 
ASAP, ABGD) ser um marcador com uma alta confiabilidade, inclusive para descoberta de 
possíveis linhagens e complexos de espécie de morcegos.  
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4.2 Diversidade de Phyllostomidae como bioindicadores nas áreas de estudo 
 A riqueza de espécies Phyllostomidae coletadas no presente estudo demonstra a 
importância da realização de inventários nos biomas Amazônia e Cerrado maranhense e 
Caatinga. Os morcegos são bons indicadores de qualidade ambiental, pois além de possuírem 
grande riqueza e abundância de espécies, ocupam vários níveis tróficos com organismos 
ecologicamente diversos (Fenton et al. 1992a). Nesse contexto, a família Phyllostomidae se 
destaca e de acordo com Fenton et al. (1992b) e Kalko (1998) os morcegos dessa família 
apresentam um enorme valor como indicadores de níveis de perturbação de habitats já que 
são muito diversos nas regiões tropicais, o que amplia a importância de mais estudos para 
esta família e biomas.  
 No presente trabalho as espécies C. perspicillata, A. lituratus, A. planirostris e G. 

soricina foram registradas em todas as áreas amostradas, o que corrobora as suas amplas 
distribuições discutidas na literatura (Reis et al., 2017). Essas espécies exploram ampla 
variedade de alimentos o que também justifica sua abundância nas áreas amostradas, além 
de atuarem como importantes polinizadores e dispersores de inúmeras espécies vegetais 
(Marinho-Filho &Guimarães, 2001; Sousa, 2011; Reis et al., 2017).  

Segundo Medellin et al. (2000), o que indica o estado de conservação de um local 
não é a existência de determinadas espécies, e sim, a abundância em que elas aparecem. A 
abundância e prevalência das espécies A. planirostris, A. cinereus, C. perspicillata, G. 

soricina e S. lilium registradas nas áreas de coleta do bioma Amazônico, como Godofredo 
Viana, Luís Domingues e Turiaçu, evidenciam áreas antropizadas e/ou com altos níveis de 
perturbação ambiental. Já que essas espécies são descritas para áreas antropizadas na 
literatura (Marinho-Filho &Guimarães, 2001; Ortêncio et al., 2007; Reis et al., 2007; Sousa, 
2011; Reis et al., 2017), indicando serem bioindicadores de ambientes alterados. As espécies 
P. discolor, C. brevicauda e A. obscurus foram coletadas com baixa frequência nesse estudo, 
mas também são descritas para áreas antropizadas na literatura (Evelyn & Styles, 2003; 
Thomas, 2006; Zortéia, 2007).  

Apesar de alguns fatores como local de abertura das redes, luminosidade, coletores e 
número de expedições influenciarem na riqueza de capturas, a riqueza de espécies para o 
bioma Amazônia foi baixa considerando que foram cinco pontos amostrados, em duas 
expedições, comparado a outros estudos realizados para o bioma. Assim, reforça-se a 
necessidade de mais estudos e consequentemente maior preservação nesta área estudada, 
principalmente porque os pontos encontram-se próximos a áreas de mineração de ouro, como 
em Luís Domingues ou Carutapera. Tal fato corrobora com outros estudos que demonstram 
que comunidades de morcegos em áreas fragmentadas sofrem uma diminuição na riqueza e 
composição de espécies (Granjon et al., 1996, Cosson et al., 1999). 

As espécies L. silvicola, L. brasiliense, P. stenops, T. cirrhosus, M. minuta, R. 

fischerae, R. pumilio, P. fusciventris foram coletadas apenas na APA do Inhamum, bioma 
Cerrado e D. ecaudata e M. sanborni apenas em Picos/ PI no bioma Caatinga. As espécies 
L. silvicola, L. brasiliense e D. ecaudata são descritas para áreas preservadas, sendo 
consideradas como indicadoras de ambientes não perturbados (Nogueira et al., 2007; Reis et 
al. 2007). Nesse contexto, pode-se deduzir que a APA do Inhamum (Caxias) se encontra em 
bom estado de preservação, associado a presença de determinadas espécies e riqueza elevada 
de espécies coletadas (Figura5, Tabela 5). De acordo com Fenton et al. (1992b), espera-se 
encontrar uma diversidade maior de morcegos em áreas preservadas do que em áreas 
perturbadas. No entanto, mais expedições no bioma Cerrado com intuito de verificar o grau 
de preservação de diferentes áreas são necessárias. Em relação a Picos não foi possível inferir 
quanto ao status de conservação, sendo necessário também mais expedições em relação ao 
bioma Caatinga.  
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 As espécies A. fimbriatus, A. obscurus, H. thomasi e P. stenops não são encontradas 
em áreas antropizadas, mas denotam serem espécies tolerantes a áreas perturbadas, apesar 
que H. thomasi e P. stenops estão fortemente associadas a florestas tropicais e preferem áreas 
úmidas (Nogueira et al., 2007; Reis et al., 2007). As espécies, H. thomasi, D. youngii, T. 

bidens, T. maresi, T. nicefori, P. recifinus, S. tildae, U. bilobatum e U. magnirostrum foram 
coletados em menor frequência nesse estudo, mas em geral preferem áreas de florestas 
primárias ou secundárias (Reis et al., 2007). A espécie D. rotundus foi coletada em 
abundância ao longo do ano na APA do Inhamum e alguns exemplares em áreas do bioma 
Amazônico, mas essa abundância pode estar relacionada ao fato das redes estarem aberta em 
seu caminho habitual em busca de alimento ou próximo a abrigos, o que corrobora Aguiar 
(2007) e Mialhe (2010). 
 Esse estudo evidencia que a presença de espécies de morcegos descritas para 
ambientes antropizados respondem ao processo de fragmentação da paisagem natural dos 
biomas amostrados - Cerrado, Amazônia e Caatinga - que estão sendo rapidamente 
transformados pelos avanços da urbanização, agropecuária e mineração. 
 
 
5 CONCLUSÃO 
 Neste estudo a riqueza de morcegos para a família Phyllostomidae apontou 34 espécies 
nominais, porém por meio do gene COI foi possível caracterizar e identificar 28 espécies, 
com algumas revelando problemáticas taxonômicas, sendo elas: A. fimbriatus, C. 

brevicauda, M. schmidtorum, P. recifinus, P. fusciventris, R. fischerae e T. bidens. Algumas 
espécies como: C. perspicillata; C. brevicauda, S. lilium, T. maresi, P. fusciventris, P. 

helleri, A. planirostris, A. lituratus e A. fimbriatus tem sido estudadas como complexo de 
espécies, porém as espécies M. schmidtorum, M. minuta, R. fischerae e R. pumilio 

necessitam de estudos mais aprofundados. 
 Entre as espécies do presente estudo, apenas D. youngii, A. lituratus, A. obscurus, A. 

gnomus, T. maresi, P. hastatus, P. discolor, L. brasiliense, C. perspicillata, L. silvicola, U. 

bilobatum, U. magnirostrum, G. soricina e R. pumilio mostraram correspondência entre 
espécies nominais e uma única OTU. Uma subdivisão de pelo menos dois OTUs foi 
encontrada dentro de 12 espécies nominais, para pelo menos um dos testes de delimitação 
(ASAP, bPTP, sGMYC e mGMYC), sendo elas: D. rotundus, D. ecaudata, G. crenulatum, 
P. stenops, M. minuta, H. thomasi, S. lilium, T. cirrhosus, T. nicefori, S. tildae, A. planirostris 

e M. sanborni. Todas as espécies de Platyrrhinus (P. recifinus, P. fusciventris, P. helleri) do 
presente estudo, apontaram serem P. helleri, com presença de até quatro OTUs por táxon na 
árvore de IB, necessitando de uma abordagem taxonômica mais profunda. 
 O modelo ABGD não distinguiu várias espécies nominais na repartição inicial e na 
repartição recursiva, apenas ao isolar do conjunto de dados completo os gêneros: Artibeus, 
Carollia, Platyrrhinus, Sturnira, Micronycteris e Uroderma, é que foi possível verificar a 
delimitações de mais OTUs, mas ainda com divergências para o gênero Artibeus. Dessa 
forma, entre todos os modelos utilizados, o ASAP foi o de melhor resolução. 
 Quanto ao status de conservação das áreas de estudo, pode-se enfatizar que as espécies 
C. perspicillata, A. lituratus, A. planirostris e G. soricina foram registradas nos três biomas 
estudados e denotam serem espécies tolerantes a áreas perturbadas. S. lilium também é 
descrito para áreas perturbadas e foi registrada em todos os pontos do Cerrado e Amazônia. 
As espécies L. silvicola, L. brasiliense foram registradas no bioma Cerrado e D. ecaudata 
na Caatinga, tais espécies apresentam maior sensibilidade às alterações do ambiente, sendo 
encontradas em áreas preservadas. As espécies C. brevicauda, A. obscurus, P. discolor 
também tem sido descritas para áreas antropizadas ou áreas perturbadas, demonstrando que 
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os morcegos são organismos que respondem rapidamente ao processo de fragmentação e 
estão se adaptando cada vez às alterações dos ambientes.  
 Por meio desse estudo, pode-se deduzir que a APA do Inhamum (Caxias) localizada 
no Cerrado maranhense se encontra em bom estado de preservação diferentemente das áreas 
amostradas para o bioma Amazônico. A área do bioma caatinga não foi possível inferir 
quanto ao status de conservação, sendo necessário mais expedições a este bioma.  
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APÊNDICES 

 

APÊNDICE A - Acessos da Plataforma GenBank de sequências de DNA analisadas 

com suas respectivas localidades. 

Espécies Acesso 
GenBank 

Localidades Siglas usadas 
no estudo 

Artibeus cinereus JF452291.1 Guiana, Upper Takutu-Upper 
Essequibo 

GUY 

Artibeus fimbriatus JF446310.1 Brasil, São Paulo SP-BRA 
Artibeus fimbriatus JF446312.1 Brasil, São Paulo SP-BRA 
Artibeus gnomus  JF452442.1 Equador, Potaro-Siparuni ECU 
Artibeus lituratus  JF446347.1 Brasil, São Paulo SP-BRA 
Artibeus planirostris JF453493.1 Guiana, Potaro-Siparuni GUY 
Artibeus obscurus  JF453177.1 Guiana, East Berbice-Corentyne GUY 
Bradypus tridactylus KT818525 Guiana Francesa GUY 
Bradypus tridactylus NC037527 Guiana Francesa GUY 
Carollia brevicauda JF453684.1 Guiana, Potaro-Siparuni GUY 
Carollia brevicauda JF448700.1 Equador, Napo ECU 
Carollia perspicillata JF448796.1 Equador, Napo ECU 
Carollia perspicillata JF446356 Brasil, São Paulo SP-BRA 
Desmodus rotundus JF435294.1 Brasil, São Paulo SP-BRA 
Diaemus youngi KU295474 Guiana Francesa, Grotte Parfum GUY 
Diphylla ecaudata NC037138.1 Bolivia, Abel Iturralde BOL 
Gardnerycteris 

crenulatum 

EU096781 Suriname, Sipaliwini SUR 

Glossophaga soricina JQ601425.1 Suriname, Tafelberg SUR 
Hsunycteris thomasi JF447649.1 Suriname, Nickerie SUR 
Lophostoma brasiliense EF080418.1 Guiana, Potaro-Siparuni GUY 
Lophostoma silvicola KR921588.1 Brasil, Mato Grosso MT-BRA 
Micronycteris minuta JF448080.1 Guiana, Potaro-Siparuni GUY 
Micronycteris 

schmidtorum  

F51825 Guiana, Upper Takutu-Upper 
Essequibo 

GUY 

Phylloderma stenops MH298327 Colômbia, San Onofre COL 
Phyllostomus discolor KR921593.1 Brasil, Mato Grosso MT-BRA 
Phyllostomus discolor KR921592.1 Brasil, Ceará CE-BRA 
Phyllostomus hastatus HQ545486.1 Suriname, Sipaliwini SUR 
Platyrrhinus helleri EU096874.1 Suriname, Sipaliwini SUR 
Platyrrhinus helleri 

PS2 

EF080581 Guyana: Upper Takutu-Upper 
Essequibo 

GUY 

Platyrrhinus helleri 

PS3 

EF080584.1 Guyana: Potaro-Siparuni GUY 

Platyrrhinus recifinus  JF446383.1 Brasil, São Paulo SP-BRA 
Platyrrhinus recifinus  JF446385.1 Brasil, São Paulo SP-BRA 
Rhinophylla pumilio JF449145.1 Equador, Napo ECU 
Rhinophylla fischerae JF449091.1 Equador, Napo ECU 
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Espécies Acesso 
GenBank 

Localidades Siglas usadas 
no estudo 

Sturnira lilium JF455822.1 Guiana, Upper Takutu-Upper 
Essequibo 

GUY 

Sturnira lilium JF446388.1 Brasil, São Paulo SP-BRA 
Sturnira tildae JF455922.1 Guyana, Potaro-Siparuni GUY 
Sturnira tildae JF447739.1 Brasil, Mato Grosso MT-BRA 
Tonatia bidens  KR921585.1 Brasil, Mato Grosso MT-BRA 
Tonatia saurophila KR921590.1 Brasil, Mato Grosso MT-BRA 
Trachops cirrhosus PS3 EF080776.1 Guiana, Upper Takutu-Upper 

Essequibo 
GUY 

Trinycteris nicefori EF080785.1 Guiana, Upper Takutu-Upper 
Essequibo 

GUY 

Uroderma bilobatum EU097064.1 Suriname, Sipaliwini SUR 
Uroderma 

magnirostrum 

JF456032.1 Guiana, Upper Takutu-Upper 
Essequibo 

GUY 

 
 
APÊNDICE B- Tabela de similaridade obtida para haplótipos de espécies da família 
Phyllostomidae de ocorrência no Maranhão e Piauí com as espécies da plataforma BOLD 
Systems.  
 

Código/Genbimol 
Identificação 
Morfológica 

(Presente estudo) 

Identificação molecular 
(Bold Systems) 

Similaridade 
(%) 

CESC 60 Artibeus fimbriatus Artibeus lituratus 100,00 
CESC 125 Artibeus fimbriatus Artibeus lituratus 100,00 
RRM 130 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CESC 55 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CESC 74 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 

CESC 110 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CESC 115 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CESC 116 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CESC 225 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CUMA 15 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CESC 120 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CESC 126 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CUMA 14 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 99,66 
CUMA 94 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CUMA 18  Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CUMA 81 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CUMA 56 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 
CUMA 70 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 99,83 
RRM 160 Artibeus lituratus Artibeus lituratus 100,00 

PIC24 Artibeuslituratus Artibeuslituratus 100,00 
PIC 32 Artibeuslituratus Artibeuslituratus 99,33 

RRM 81 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 
RRM 127 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 99,50 
RRM 138 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 99,82 
RRM 139 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 99,83 
RRM 171  Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 
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CESC 114 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 
CUMA 13 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 
CUMA 89 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 
CUMA 90 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 99,60 
CUMA 95 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 
CUMA 102 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 
CUMA 103 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 
CUMA 104 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 99,66 
CUMA 106 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 99,66 
CUMA 86 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 99,83 

PIC 17 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 99,80 
PIC 20 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 

RRM 150 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 99,49 
CUMA 23 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 

PIC06 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 100,00 
CX 08 Artibeus planirostris Artibeus planirostris 99,49 

RRM 103 Artibeus obscurus Artibeus obscurus 99,81 
RRM 20 Artibeus obscurus Artibeus obscurus 99,83 
CESC 13 Artibeus obscurus Artibeus obscurus 99,66 

CESC 169 Artibeus obscurus Artibeus obscurus 99,44 
CESC 172 Artibeus obscurus Artibeus obscurus 99,66 
CESC 04 Artibeus cinereus Artibeus cinereus 99,66 

CESC 127 Artibeus cinereus Artibeus cinereus 100,00 
CESC 139 Artibeus cinereus Artibeus cinereus 99,80 
CESC 158 Artibeus cinereus Artibeus cinereus 99,83 
RRM 132 Artibeus cinereus Artibeus cinereus 100,00 
RRM 141  Artibeus cinereus Artibeus cinereus 99,66 
RRM 162 Artibeus cinereus Artibeus cinereus 99,83 
RRM 34 Artibeus cinereus Artibeus cinereus 99,20 

CESC 223 Artibeus gnomus Artibeus cinereus 99,66 
RRM 166 Artibeus gnomus Artibeus gnomus 99,66 
RRM 79 Artibeus gnomus Artibeus cinereus 99,80 
RRM 89 Artibeus gnomus Artibeus gnomus 99,49 

CESC 140 Carollia brevicauda Carollia perspicillata 100,00 
RRM 09 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
RRM 11 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
RRM 15 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
RRM 24 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 99,83 
RRM57 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
RRM58 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 99,83 
RRM 64 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 99,83 

RRM 161 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
RRM 36 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
RRM 46 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
RRM 50 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
RRM164 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 99,66 
RRM51 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 98,98 

CESC 88 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
CESC 92 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 99,83 

CESC 134 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 99,66 
CESC 141 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 99,61 
CESC 145 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
CESC 201 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
CESC 211 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
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CESC 212 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 100,00 
PIC 08 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 99,83 
PIC 09 Carollia perspicillata Carollia perspicillata 99,83 

CESC18 Desmodus rotundus Desmodus rotundus 99,65 
CESC 39 Desmodus rotundus Desmodus rotundus 99,48 
CESC 50 Desmodus rotundus Desmodus rotundus 99,29 

CESC 182 Desmodus rotundus Desmodus rotundus 99,48 
CESC 187 Desmodus rotundus Desmodus rotundus 99,29 
CESC 203 Desmodus rotundus Desmodus rotundus 99,65 
CESC 01 Diaemus youngii Diaemus youngii 99,83 
PIC 42 Diphylla ecaudata Diphylla ecaudata 98,49 
PIC 43 Diphylla ecaudata Diphylla ecaudata 98,49 

RRM 17 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,83 
CESC 104 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 100,00 
CESC 131 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,66 
CUMA 110 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,31 
CUMA 113 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,66 
CUMA 55 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,49 
MRR 74 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,83 
MRR 85  Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,83 
MRR 43 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,66 
MRR 68 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 100,00 
PIC 04 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,66 

CUMA 98 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,81 
CESC 105 Glossophaga soricina Glossophaga soricina 99,66 
RRM 13 Hsunycteris thomasi Hsunycteris thomasi 99,49 
RRM 47 Hsunycteris thomasi Hsunycteris thomasi 99,49 
RRM 23 Hsunycteris thomasi Hsunycteris thomasi 99,49 

CESC 176 Lophostoma brasiliense Lophostoma brasiliense 99,66 
CESC 178 Lophostoma brasiliense Lophostoma brasiliense 100,00 
CESC 51 Lophostoma silvícola Lophostoma silvicola 98,98 

CESC 103 Lophostoma silvícola Lophostoma silvicola 98,82 
CESC 130 Lophostoma silvícola Lophostoma silvicola 98,98 
CESC 147 Lophostoma silvícola Lophostoma silvicola 98,98 
CESC 161 Lophostoma silvícola Lophostoma silvicola 98,82 
CESC 149 Micronycteris minuta Micronycteris cf. minuta 98,14 

CESC 150  
Micronycteris 

schmidtorum 
Micronycteris cf. minuta 97.98 

PIC 14 Micronycteris cf. sanborni Micronycteris sanborni 98,64 
PIC 31 Micronycteris cf. sanborni Micronycteris sanborni 97,79 

CESC 218 
Gardnerycteris 

crenulatum 
Mimon crenulatum 99,14 

CESC 180 Phylloderma stenops Phylloderma stenops 98,49 
CESC 107 Phyllostomus discolor Phyllostomus discolor 100,00 
CESC109 Phyllostomus discolor Phyllostomus discolor 100,00 
CUMA 87 Phyllostomus discolor Phyllostomus discolor 99,83 
CUMA 99 Phyllostomus discolor Phyllostomus discolor 99,66 
CESC 136 Phyllostomus discolor Phyllostomus discolor 99,83 
CESC 111 Phyllostomus hastatus Phyllostomus hastatus 99,83 
CESC 132 Phyllostomus hastatus Phyllostomus hastatus 100,00 
RRM 163 Platyrrhynus sp. Platyrrhinus helleri PS2 98,65 
RRM 08 Platyrrhynus sp. Platyrrhinus helleri  99,49 
RRM 56 Platyrrhynus sp. Platyrrhinus helleri PS3 98,64 
CESC 37 Platyrrhynus cf. recifinus Platyrrhinus helleri  100,00 
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RRM 144 Platyrrhynus recifinus Platyrrhinus helleri 99,83 

CESC 171 
Platyrrhinus cf. 

fusciventris 
Platyrrhinus helleri PS3 100,00 

CESC 43 Rhinophylla fischerae Rhinophylla pumilio 99,83 
CESC 206 Rhinophylla fischerae Rhinophylla pumilio 99,83 
CESC 135 Rhinophylla pumilio Rhinophylla pumilio 99,66 
CESC 175 Rhinophylla pumilio Rhinophylla pumilio 99,49 
CESC186 Rhinophylla pumilio Rhinophylla pumilio 99,66 
CESC 03 Sturnira lilium Sturnira lilium 99,66 
CESC 38 Sturnira lilium Sturnira lilium 99,83 
CESC 52 Sturnira lilium Sturnira lilium 99,66 

CESC 166 Sturnira lilium Sturnira lilium 99,83 
CESC 173 Sturnira lilium Sturnira lilium 100,00 
RRM 117 Sturnira tildae Sturnira tildae 99,07 
CESC 94 Tonatia bidens Tonatia saurophila 98,86 
RRM 22 Tonatia bidens Tonatia saurophila  98,66 
RRM 01 Tonatia maresi Tonatia saurophila 98,47 

CESC 234 Trachops cirrhosus Trachops cirrhosus 97,81 
CESC237 Trachops cirrhosus Trachops cirrhosus 97,82 
CESC248 Trachops cirrhosus Trachops cirrhosus 97,82 
CESC 23 Trachops cirrhosus Trachops cirrhosus 97,81 
RRM 126 Trinycteris nicefori Trinycteris nicefori 99,33 
RRM 07 Trinycteris nicefori Trinycteris nicefori 99,33 

RRM 145 Uroderma bilobatum Uroderma bilobatum 99,66 
RRM148 Uroderma bilobatum Uroderma bilobatum 99,83 
RRM 99 Uroderma bilobatum Uroderma bilobatum 99,83 
RRM 82 Uroderma bilobatum Uroderma bilobatum 99,50 

RRM 134 Uroderma bilobatum Uroderma bilobatum 99,83 
RRM 86 Uroderma bilobatum Uroderma bilobatum 99,83 
RRM 92 Uroderma bilobatum Uroderma bilobatum 99,66 

RRM 101 Uroderma bilobatum Uroderma bilobatum 100,00 
RRM 133 Uroderma bilobatum Uroderma bilobatum 100,00 
RRM 98 Uroderma magnirostrum Uroderma magnirostrum 99,66 

RRM 136 Uroderma magnirostrum Uroderma magnirostrum 99,15 
RRM 170 Uroderma magnirostrum Uroderma magnirostrum 99,49 
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APÊNDICE C- Delimitação de espécies para todo o banco de dados, Modelo ABGD. 
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APÊNDICE D- - Delimitação de espécies para o gênero o Artibeus, Modelo ABGD.  
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APÊNDICE E- Delimitação de espécies, para o gênero o Platyrrhinus, Modelo ABGD. 
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MATERIAL SUPLEMENTAR 

 

Tabela Suplementar 1 (S1): 

Link da média de divergência nucleotídica para as espécies da família Phyllostomidae gerada 
a partir de dados do gene COI utilizando o modelo Tamura-Nei. Na diagonal em negrito é 
vista a divergência interespecífica dentro de cada espécie. A abreviação n/c corresponde as 
espécies com apenas uma espécie. As espécies com siglas C correspondem as espécies do 
presente estudo que apresentaram conflitos na identificação morfológica e genética. 

 

Link (S1): https://drive.google.com/file/d/1MOryUcdWT67DPZ3-
nhdKlnzoyCFSd79m/view?usp=sharing 

 

 

 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://drive.google.com/file/d/1MOryUcdWT67DPZ3-nhdKlnzoyCFSd79m/view?usp=sharing
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ANEXOS 

 

ANEXO A – Extração De DNA 

 O DNA dos espécimes foi obtido através do tecido muscular, utilizando-se o Kit 

Wizard Genomic DNA Purification da PROMEGA seguindo as instruções do fabricante que 

consiste nas seguintes etapas: 

➢ Retira-se um fragmento de 20mg tecido;  

➢ Prepara-se solução composta de EDTA (60 µl) e Nuclei Lysis Solution (250 µl), em 

quantidade proporcional as amostras;  

➢ Mistura-se a solução manualmente;  

➢ Leva-se a solução ao freezer por 5 minutos, tomando-se o cuidado para não 

congelar;  

➢ Para cada µl de cada amostra, usa-se 300 µl para cada um dos tubos;  

➢ Coloca-se 15 µl de proteinase K e deixa a amostra em banho maria (ou no shak) a 

65° C até degradar todo o tecido;  

➢ Adiciona-se 10 µl de RNAse e leva-se à estufa a 37° C por 30 minutos;  

➢ Retira-se as amostras da estufa adiciona-se 150 µl do reagente Protein Precipitation;  

➢ Agita-se delicadamente os tubos manualmente;  

➢ Agita-se no vórtex para garantir a homogeneização dos reagentes por mais ou 

menos 5 segundos;  

➢ Leva-se as amostras ao freezer por cinco minutos, tomando o cuidado para não 

congelar;  

➢ Centrifuga-se por 10 minutos a 15.000 rpm;  

➢ Adiciona-se 600 µl de Isopropanol (para precipitar o DNA) em um novo tubo.  

➢ Retira-se o tubo da centrífuga e retira-se o sobrenadante; colocando-o junto com 

Isopropanol;  

➢ Agita-se gentilmente os tubos para homogeneizar;  

➢ Centrifuga-se por 10 minutos a 15.000 rpm;  

➢ Descarta-se o isopropanol e coloca-se o tubo papel absorvente;  

➢ Em seguida adiciona-se 500 µl de álcool 70% nos tubos, agita-se gentilmente e 

visualizA-se o pellet; 

➢ Centrifuga-se por 10 minutos a 15.000 rpm;  

➢ Descarta-se o álcool;  
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➢ Submete-se as amostras a um spin;  

➢ Retira-se o excesso de álcool tomando cuidado para não remover o pellet;  

➢ Coloca-se o tubo aberto na estufa por 10 minutos;  

➢ Coloca-se 50 µl de solução DNA rehydratation ou TE;  

➢ Depois coloca-se em overnight e posteriormente no freezer;  

➢ Visualiza-se o DNA em gel de agarose a 1% em uma proporção de 3 µl do tampão 

(azul de bromofenol e xilenocianol) para 3 µl de DNA.  

 

ANEXO B – Amplificações via PCR (Reação em Cadeia da Polimerase) 

Primers específicos foram usados para isolar e amplificar o gene rRNA16S e 

Citocromo Oxidase Subunidade 1 (CO1) a partir do DNA total. A PCR foi realizada com 

um volume final de 25 µl usando os seguintes reagentes: 

✓ 4µl de DNTPs (1,25M) (nucleotídeos); 

✓ 2,5 µl de solução tampão (10X); 

✓ 0,5 µl de solução de MgCl2; 

✓ 2 µl de DNA (250ng/µl); 

✓ 0,2 µl da enzima Taqpolimerase (5u/µl); 

✓ 0,25 μl de cada primer (200 ng/μl); 

✓ Água de injeção para completar o volume final da reação. 

O processo de amplificação ocorreu em um termociclador e o protocolo para 

amplificação do gene rRNA 16S consistiu de uma desnaturação inicial a 94°C por cinco 

minutos, seguido de 30 ciclos com os seguintes parâmetros: 94°C por um minuto 

(Desnaturação), 50°C por um minuto (Anelamento) e 72°C por dois minutos (Extensão) e 

extensão final, a 72°C por sete minutos. O protocolo de amplificação para o gene COI 

(Citocromo Oxidase Subunidade 1) consistiu de 35 ciclos com os seguintes parâmetros: 

94°C por 45 segundos (Desnaturação), 50°C por 40 segundos (Anelamento) e 72°C por um 

minuto (Extensão). Inicialmente ocorreu um ciclo de desnaturação de cinco minutos a 94°C 

e no final uma extensão de cinco minutos a 72°C. Os produtos das PCRs foram visualizados 

em minigel de agarose a 1% 
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ANEXO C - Reação de sequenciamento de DNA 

 Os produtos de PCR purificados foram submetidos à reação de sequenciamento de 

DNA segundo o método de Sanger et al. (1977). Para a reação de sequência serão utilizados: 

3,9μl de H2O, 1,05μl de Buffer, 0,35μl de Primer (0,8 pmol/μl), 1μl de DNA e 0,7μl de Big 

Dye. A reação de sequenciamento foi realizada em uma placa com 96 poços, utilizando-se 

um termociclador e um programa com os seguintes parâmetros: 35 ciclos de 96°C por 60 

segundos, 96°C por 15 segundos, 60°C por quatro minutos. Após a reação de sequência as 

amostras serão precipitadas para a retirada do excesso de reagentes não incorporados de 

acordo com o protocolo descrito abaixo:  

1. Submeta-se a placa a um spin (centrífuga de placa);  

2. Adiciona-se 2,5μl de EDTA (125 mM);  

3. Veda-se a placa e submeteu-se a um spin; 

4. Adiciona-se 30μl de Etanol 100%;  

5. Veda-se a placa e misturou-se invertendo 4-5x;  

6. Envolva-se a placa em papel alumínio e deixa-se em repouso à temperatura ambiente por 

15 minutos (centrífuga refrigerada 4º C); 

7. Centrifuga-se a 4.000 rpm por 30 minutos;  

8. Inverta-se bruscamente a placa para descartar o álcool e secar sobre o papel absorvente;  

9. Centrifuga-se a placa invertida por 15 segundos a 1.150 rpm;  

10. Adiciona-se 30μl de Etanol a 70%;  

11. Veda-se a placa  

12. Centrifuga-se a 3.440 rpm por 15 segundos (centrífuga refrigerada 4º C);  

13. Inverta-se bruscamente para descartar o álcool e secar sobre o papel absorvente;  

14. Centrifuga-se a placa invertida por 1 minuto a 1.150 rpm;  

15. Deixa-se a placa na estufa a 37º C por aproximadamente 10 minutos para evaporar o 

excesso de álcool;  

16. Adiciona-se Formamida (10μl), leva-se a placa a 94º C por cerca de 3 minutos e coloca-

se a mesma no sequenciador automático de DNA (ABI 3500/Life Technologies) onde 

ocorrerá a eletroforese. 
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CAPÍTULO 4: Espécies de morcegos da família Phyllostomidae de ocorrência nos 
biomas Cerrado e Amazônia maranhenses  

 

https://doi.org/10.22533/at.ed.1872105076  

 

 

Capitulo de livro publicado no livro “Morcegos dos biomas Cerrado e Amazônia 
Maranhense: conhecer para conservar” (2021), Editora Atena 

ISBN 978-65-5983-218-7 

https://doi.org/10.22533/at.ed.187210507 
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CONCLUSÃO INTEGRADORA  

 Neste estudo foi apresentado a diversidade e riqueza de espécies da família 
Phyllostomidae registradas em fragmentos de três biomas distintos do Brasil, sendo eles: 
Amazônia, Cerrado (Maranhão) e Caatinga (Piauí). 
 Apresentou-se o registro da ocorrência de S. tildae para o estado do Maranhão 
com base na análise de dados morfológicos e moleculares com ampliação da distribuição 
geográfica desta espécie, pois é o primeiro registro da espécie para o estado e o quinto 
para a região Nordeste, o qual foi encontrada no domínio amazônico. Este registro estende 
a distribuição da espécie a 280,5 km até Cândido Mendes/MA, extremo leste do bioma 
amazônico.  
 A riqueza de morcegos para a família Phyllostomidae encontrada nos três biomas 
mencionados acima, apontou 34 espécies nominais, porém por meio do gene COI foi 
possível caracterizar e identificar 28 espécies, com algumas revelando problemáticas 
taxonômicas, sendo elas: A. fimbriatus, C. brevicauda, M. schmidtorum, P. recifinus, P. 

fusciventris, R. fischerae e T. bidens. 
 Algumas espécies como: C. perspicillata; C. brevicauda, S. lilium, T. maresi, P. 

fusciventris, P. helleri, A. planirostris, A. lituratus e A. fimbriatus tem sido estudadas 
como complexo de espécies, porém as espécies M. schmidtorum, M. minuta, R. fischerae 

e R. pumilio necessitam de estudos mais aprofundados nesse contexto.  
 Entre as espécies do presente estudo os testes de delimitação de espécies mostraram 
que pelo menos 12 espécies nominais são compostas de mais de uma espécie putativa, 
para pelo menos um dos testes analisados (ASAP, bPTP, sGMYC e mGMYC), sendo 
elas: D. rotundus, D. ecaudata, G. crenulatum, P. stenops, M. minuta, H. thomasi, S. 

lilium, T. cirrhosus, T. nicefori, S. tildae, A. planirostris e M. sanborni. O modelo ABGD 
não distinguiu várias espécies nominais na repartição inicial e na repartição recursiva. As 
espécies do gênero Platyrrhinus (P. recifinus, P. fusciventris, P. helleri) do presente 
estudo, apontaram serem P. helleri, com presença de até quatro OTUs por táxon na árvore 
de IB, necessitando de uma abordagem taxonômica mais profunda.  
 Este estudo revelou ainda que as espécies C. perspicillata, A. lituratus, A. 

planirostris e G. soricina foram registradas nos três biomas estudados e denotam serem 
espécies tolerantes a áreas perturbadas. S. lilium e D. rotundus são descritos para áreas 

perturbadas e foram registradas nas áreas do Cerrado e Amazônia. As espécies L. 

silvicola, L. brasiliense foram registradas no bioma e D. ecaudata na Caatinga, tais 
espécies apresentam maior sensibilidade às alterações do ambiente, sendo encontradas 
em áreas preservadas. As espécies C. brevicauda, A. fimbriatus, A. obscurus, P. discolor 
também tem sido descritas para áreas antropizadas ou áreas perturbadas, demonstrando 
que os morcegos são organismos que respondem rapidamente ao processo de 
fragmentação e estão se adaptando às alterações dos ambientes.  
 Assim, este estudo nos permite inferir que a diversidade de morcegos da família 
Phyllostomidae e é apenas uma parcela da provável grande diversidade dessas espécies 
para os biomas do Maranhão e Piauí. Devido o papel ecológico que esses morcegos 
propiciam a natureza e ao homem, sua preservação é de suma importância. Estudos como 
este abordam informações para tomada de decisões junto aos orgãos competentes na 
preservação não apenas dos morcegos, mas dos biomas a qual pertencem.  
 

 

 


