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RESUMO

As mudancgas climaticas vém causando alteracdes na distribuicdo de diversos
organismos e, no geral, sdo um dos desafios globais. A distribuicdo de uma espécie
€ determinada por um conjunto de fatores que interagem dinamicamente em
diferentes escalas (por exemplo, local, regional e continental). Uma das aplicagbes
da modelagem de distribuicdo de espécies (MDE) é entender como as mudancgas
climaticas alteram a distribuicdo das espécies ao longo do tempo. Neste trabalho,
buscamos compreender como as mudangas climaticas afetaram, afetam e afetardo
a distribuicao de Favolus brasiliensis (Fr.) Fr.no passado, no presente e no futuro. As
areas potenciais de F. brasiliensis foram modeladas utilizando apenas os registros
de presenca para diferentes tempos histéricos e cenarios futuros. Os resultados
deste estudo mostraram que, durante o ultimo maximo glacial e no Holoceno médio,
a distribuicdo da espécie foi extremamente reduzida. Ja no cenario atual, a espécie
esta bem estabelecida, com areas potenciais cobrindo todo o Neotrdpico, inclusive
em regides onde nao foram registradas ocorréncias da espécie. No cenario futuro, a
espécie devera manter sua distribuigdo, sem que haja grandes contragcées ou
alteracdes, apresentando ainda areas estaveis em todo o Neotrépico.

Palavras-chave: Biogeografia Historica; Favolus brasiliensis; Modelagem de

Distribuicdo; Mudangas climaticas; Polyporales.



ABSTRACT

Climate change has been causing alterations in the distribution of various organisms,
and overall, is one of the global challenges. The distribution of a species is
determined by a set of factors that dynamically interact at different scales (e.g., local,
regional, and continental). One application of species distribution modeling (SDM) is
to understand how climate change alters the distribution of species over time. In this
work, we aimed to understand how climate change has affected, affect and will affect
the distribution of Favolus brasiliensis (Fr.) Fr. in the past, present, and future. We
modeled the potential areas of F. brasiliensis, using only the presence records, for
different historical times and future scenarios. The results of this study showed that
during the Last Glacial Maximum and the Mid-Holocene, the distribution of the
species was extremely reduced. In the current scenario, however, the species is well-
established, with potential areas covering the entire Neotropics, including regions
where no occurrences of the species were recorded. In the future scenario, the
species is expected to maintain its distribution, without major contractions or

alterations, presenting stable areas throughout the Neotropics.

Keywords: Climate change; Favolus brasiliensis; Historical Biogeography;

Poylporales; Species Distribution modeling.
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1 INTRODUGAO

As mudancas climaticas vém causando alteragcdes na distribuicdo das
espécies, levando a perda e fragmentagdo dos habitats e alteragbes nas amplitudes
latitudinais e altitudinais na distribuicdo das espécies (GUO et al., 2017). O aumento
na temperatura média global no século passado, relatado pelo Painel
Intergovernamental sobre Mudancgas Climaticas (IPCC, em inglés), foi suficiente para
causar efeitos substanciais na distribuicdo de animais e plantas (ROOT et al., 2003).

O IPCC prevé um provavel aumento de 1,5°C ~ 4°C na temperatura média
global até o final do século 21, caso ndo haja medidas mitigadoras (IPCC, 2018).
Com essas possiveis mudancas no clima, diversas espécies passarao a mudar suas
areas de distribuicdo geograficas, levando as espécies menos adaptaveis a extingéo
(PECL et al., 2017; SALES et al., 2019). Entender como as mudangas climaticas
impactam na distribuicdo das espécies € uma das abordagens utilizadas nos
modelos de distribuicbes de espécies (BEAUMONT; HUGHES; POULSEN, 2005).

Os modelos de distribuicdo de espécie (MDE) tem diversos objetivos e tém
sido utilizados tanto para estudar e identificar areas prioritarias de conservagao da
biodiversidade em escalas espaciais variadas (RODRIGUEZ et al., 2007; SIQUEIRA
et al, 2009), como também para conservagdo de espécies raras/ameagadas
(ARAUJO; WILLIAMS, 2000); perda de biodiversidade (POLASKY; SOLOW, 2001) e
impactos de mudangas climaticas (PETERSON et al., 2002; OBERHAUSER,;
PETERSON, 2003; SIQUEIRA; PETERSON, 2003).

O MDE consiste em uma abordagem que utiliza os dados de ocorréncia de
uma determinada espécie e um conjunto de dados climaticos para identificar as
condi¢gdes ambientais que predizem a distribuicdo (PELLETIER et al., 2014). O MDE
pode ser utilizado para estimar a distribuicdo das espécies, fazendo projegcdes da
distribuicdo do passado, presente e futuro (CORDELLIER; PFENNINGER, 2009). As
aplicagdes dessas ferramentas sdo extremamente uteis para entender o padrdo da
distribuicdo atual das espécies e entender como a espécie ira responder as
mudangas climaticas futuras (CORDELLIER; PFENNINGER, 2009). Por exemplo, o
estudo realizado por Pietras, Kolanowska e Selosse (2021), que utilizaram dessa
abordagem para verificar a distribuicdo do fungo Clathrus archeri (Berk.) Dring, e

entender como esta espécie se dispersou desde o ultimo maximo glacial até o
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presente, além da sua potencial distribuicdo no futuro em diferentes cenarios de
mudancgas climaticas.

Estudos como esse destacam a importancia da abordagem biogeografica e
da conservagdao das espécies de fungos, uma vez que esses organismos
desempenham um papel vital nos processos florestais, como decompositores nos
diversos ecossistemas, além de serem encontrados também como mutualistas e
patégenos de plantas (VETROVSKY et al., 2019). No entanto, apesar de sua
importancia, os fungos tém recebido pouca atencdo em relacdo as questbes
climaticas e como essas mudancas afetardo as suas distribuicbes, quando
comparado a animais e plantas, uma vez que os fungos ndo estdo imunes as
ameacas enfrentadas por animais e plantas, sendo também propensos a extingao
(MUELLER et al., 2022).

Os fungos s&o seres eucaridticos e heterotréficos e obtém seu alimento por
meio de excreg¢des enzimaticas (ALEXOPOULOS et al.,, 1994). O reino Fungi,
atualmente, esta dividido em 18 filos, dentre os quais Basidiomycota, constituindo o
segundo filo com o maior numero de espécies descritas (WIJAYAWARDENE et al.,
2020). Basidiomycota apresenta 18 classes, entre as quaisAgaricomycetes (HE et
al., 2019). Os Agaricomycetes sdo um grupo bastante diversificado, conhecidos
popularmente como orelhas-de-pau, cogumelos, entre outros (ALEXOPOULOS et
al., 1994). Dentro os Agaricomycetes, a ordem Polyporalesapresentacerca de 2544
especies descritas até o momento (HE et al.,, 2019). Os fungos que constituem a
Polyporales apresentam caracteristicas macro e micromorfologicas importantes para
a delimitagdo das espécies, com variagdes no sistema hifal, grampos de conexao,
entre outros (RYVARDEN, 1991).

Favolus brasiliensis (Fr.) Fr.,, membro de Polyporaceae, € uma espécie
comumente encontrada no Neotrépico (SOTOME et al.,, 2013). Essa espécie é
caracterizada por apresentar uma coloragdo branca quando fresca e laranja a
castanho quando seca, um himendéforo com poros 3-5 cm, brancos e alongados
radialmente, uma superficie glabra (SOTOME et al., 2013). Esse fungo é utilizado
como alimento por diferentes grupos étnicos, tendo relatos da comercializagdo no
México, Guatemala e na Amazdbnia peruana e brasileira (OMARINI; LECHNER,;
ALBERTO, 2009). Diversas aplicacdes biotecnolégicas (OMARINI et al., 2015) e
alimenticias (RUAN-SOTO et al., 2006) ja foram discutidas para essa espécie, entre

outros. O objetivo do presente do trabalho é verificar a distribuicdo potencial no
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passado, presente e futuro de Favolus brasiliensis, testando duas hipéteses: 1) a
distribuicdo de F. brasiliensis vem diminuindo progressivamente desde o ultimo
maximo glacial e 2) as mudancgas climaticas irdoafetar a distribuicdo potencial futura

de F. brasiliensis.
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2 FUNDAMENTACAO TEORICA

2.1 Mudancas climaticas

As mudangas climaticas, segundo IPCC, ja estdo acontecendo e podem se
intensificar caso ndo haja medidas para mitiga-las. De modo geral, as mudangas
climaticas ocorrem de forma natural com a radiagao solar e movimentos orbitais da
Terra, como também pode ser de origem antropogénica (WWF, 2022).

As atividades humanas, como queima de combustiveis fosseis e a mudanca
no uso da terra, favorecem a emissao de gases de efeito estufa, como por exemplo,
diéxido de carbono, metano e o6xido nitroso (RICHARDSON et al, 2009; WWEF,
2022). Esses gases que sado emitidos bloqueiam parte do calor que ¢é liberado pelo
planeta para o espago, agindo como uma barreira e/ou "cupula" e, como
consequéncia disso, ha um aumento na temperatura, ou um aquecimento global na
atmosfera, no oceano e na terra (RICHARDSON et al., 2009).

O efeito estufa torna a terra habitavel, mas o excesso desses gases do efeito
estufa leva a diversos problemas, como aquecimento global, que esta atrelado a
diminuicdo da camada de gelo, além de aumento da frequéncia e intensidade de
eventos climaticos extremos e a alteragdes nos ecossistemas (RICHARDSON et al.,
2009). As camadas de gelo apresentam uma grande importancia, pois elas
conseguem refletir parte da radiagdo que advém do sol (RICHARDSON et al., 2009).
Na auséncia desse elemento, a agua do mar tende a absorver em grande parte da
radiagcdo solar, o que pode aumentar a temperatura da agua e, consequentemente,
ter um impacto na dindmica climatica global (RICHARDSON et al., 2009).

Além disso, as mudancgas que ocorrem no clima também ameagam a vida e a
biodiversidade global e, portanto, € um dos fatores que levam diversas espécies,
incluindo as mais generalistas, a extingdo (THOMAS et al., 2004). A perda de
espécies hospedeiras pode causar danos consideraveis aos ecossistemas, como
diminuigdo da produtividade e estabilidade de diversos taxons (DUFFY et al., 2017).
Consequentemente, os danos causados aos ecossistemas nao ficam restritos
apenas a eles, pois o ser humano depende e esta ligado as teias de interagdes com
outras espécies vivas (DUFFY et al., 2017). Além disso, diversos servigos que sao
importantes para a vida humana sao fornecidos por processos biolégicos, que por
sua vez, sdo realizados por diversos organismos, como por exemplo os fungos
(VETROVSKY et al., 2019).
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2.2 Modelagem de distribuigdo de espécies

A distribuicdo de uma espécie no espago geografico € influenciada por fatores
como condigdes abidticas (ex.: clima), interagdes bidticas e capacidade de disperséo
(PEARSON; DAWSON, 2003; SOBERON, 2010). Em primeiro lugar, as condicdes
abioticas, por exemplo, o clima representa o conjunto de condigdes favoraveis
(estabelecimento e reprodugdo), agindo em grandes escalas espaciais (escalas
continentais, global (PEARSON; DAWSON, 2003). As interagdes bidticas
compreendem as relacdes ou interacdées que uma determinada espécie tem com
outra, modificando a capacidade da espécie de manter suas populagdes (interagdes
positivas ou negativas) e essas interacbes geralmente agem em uma escala
geografica local e a distribuicdo da espécie pode ser restringida (PEARSON;
DAWSON, 2003). As interagbes negativas (ex.: parasitismo, competicdo e
predatismo) podem atuar restringindo a espécie de ocupar areas potenciais (LIMA-
RIBEIRO; DINIZ-FILHO, 2013), enquanto as interagdes positivas (ex.: mutualismo)
auxiliam a espécie a se manter em um ambiente favoravel (ex.: associagcéo
micorrizicas; LIMA-RIBEIRO; DINIZ-FILHO, 2013).

As regides acessiveis a dispersao da espécie € uma dada regiao atingivel
desde a sua origem (SOBERON; PETERSON, 2005). A intersecéo entre os fatores
bidticos e abidticos compreende uma regido que apresenta as condigdes favoraveis,
no entanto, inacessivel para a espécie (SOBERON; PETERSON, 2005). Isso é
devido a existéncia de barreiras que limitam a acessibilidade da espécie, que, por
sua vez, é determinada pela capacidade de dispersdo de cada espécie (SOBERON;
PETERSON, 2005; LIMA-RIBEIRO; DINIZ-FILHO, 2013). A intersegao entre os
todos os fatores € compreendida como o nicho realizado expresso da espécie, ou
seja, a regido na qual a espécie esta presente de fato (SOBERON; PETERSON,
2005).

A modelagem de distribuicdo de espécies (MDE) segue essa teoria
supracitada, no entanto, a MDE é capaz de realizar simulagbes da distribuicdo da
espécie, embora sejam considerados apenas os dados abidticos, pois, na maioria
das vezes h& escassez de informagdo sobre os dados bidticos (JIMENEZ-
VALVERDE; LOBO; HORTAL, 2008). Apesar disso, a MDE é uma ferramenta (util

para estudos em ecologia, biogeografia e paleoecologia (SVENNING et al., 2011;
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SOBERON; OSORIO-OLVERA; PETERSON, 2017). A MDE consiste em um método
usado para analisar ocorréncias de determinadas espécies e variagdes ambientais,
para elaborar uma previsdao espacial, bem como para identificacdo de areas
prioritarias para conservagao (VELAZCO et al., 2020). Dessa forma, a MDE mostra,
por meio de algoritmos e previsdes confiaveis, as areas potenciais nas quais as
condigbes ambientais do individuo se assemelham aquelas onde os individuos
foram encontrados e, consequentemente, apresenta areas propicias ao
desenvolvimento dos mesmos. No entanto, ndo ha certeza que area potencial esteja
sendo ocupada pela espécie (GIANNINI et al., 2012).

Como a MDE consiste no processamento computacional, que combina os
pontos de ocorréncia e variagdes ambientais, surge uma problematica, que é a
confiabilidade nos registros depositados nos bancos de dados (GIANNINI et al.,
2012). Uma vez que, somente uma lista de coordenadas geograficas €
disponibilizada, fica a critério de o pesquisador confiar na precisao dessa lista e na
taxonomia da espécie (GIANNINI et al., 2012). Portanto, essa incerteza geografica e
taxondmica pode gerar resultados enganosos, levando a prejuizos econdmicos e de
conservacgao (GIANNINI, et al., 2012).

Os estudos da distribuicdo geografica estdo sendo amplamente utilizados
como uma alternativa para estudar e identificar areas prioritarias de conservagao
das biodiversidades, como por exemplo: a utilizacdo para conservacao de espécies
raras/ameacgadas (ARAUJO; WILLIAMS, 2000); perda de biodiversidade (POLASKY:
SOLOW, 2001), impactos de mudangas climaticas (PETERSON et al., 2002;
OBERHAUSER; PETERSON, 2003; SIQUEIRA; PETERSON, 2003), estudo das
possiveis rotas de disseminagcdo de doengas infecciosas (LEVINE et al., 2007),
auxilio na determinagao de areas prioritarias para conservagdo (ORTEGA-HUERTA;
PETERSON, 2004), entre outros.

2.3 Os fungos

Os fungos séo seres eucariontes, heterotroficos e tém um papel importante
como decompositores nos diversos ecossistemas, podendo ser encontrados ainda
em associagdes de simbiose com varios organismos (ALEXOPOULOS; MIMS;
BLACKWELL, 1996). Eles podem apresentar diversas formas, como cogumelos,
orelhas-de-pau, bolores, leveduras, entre outros (ALEXOPOULOS; MIMS;
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BLACKWELL, 1996). Estudos apontam a existéncia de cerca de 5,1 a 10 milhdes de
espécies de fungos, dos quais apenas 120.000 s&o conhecidas pela ciéncia
(BLACKWELL, 2011; HAWKSWORTH; LUCKING, 2017; HYDE et al., 2018).

No Reino Fungi, o filo Basidiomycota constitui o segundo em maior numero
de espécies descritas (WIJAYAWARDENE et al., 2020). Este filo é caracterizado
pela producao de basididosporos (esporos sexuais) em uma estrutura denominada de
basidio (ALEXOPOULOS; MIMS; BLACKWELL, 1996). Os fungos desse filo
apresentam uma grande diversidade, podendo contabilizar cerca de 41.270 espécies
(HE et al., 2019). Os Agaricomycetes, uma das classes de Basidiomycota, apresenta
aproximadamente 31.143 espécies (HE et al., 2019) e compreende basicamente os
basidiomicetos macroscopicos conhecidos popularmente como cogumelos, orelhas-
de-pau, estrelas da terra, entre outros (ALEXOPOULOS; MIMS; BLACKWELL,
1996).

Polyporales Gaum (1926), uma das ordens de Agaricomycetes, apresenta
aproximadamente 18 familias, 285 géneros e 2544 espécies (HE et al., 2019). E um
grupo bastante diversificado, ligado ao ciclo do carbono, pois representam os mais
eficientes decompositores de madeira (DEACON, 2005). As espécies presentes
nessa ordem, comumente, podem ser divididas em podriddo branca, que sao
eficientes na decomposicdo tanto da lignina quanto da celulose, e podriddo parda,
possuindo somente a capacidade de decompor a celulose (EASTWOOD et al., 2011,
BINDER et al., 2013).

Suas caracteristicas macro- e micromorfolégicas sdo de grande importancia
para a delimitacdo das espécies, possuindo variagdes no sistema hifal, septos, a
presenca de elementos estéreis e os basididésporos (RYVARDEN, 1991). Grande
parte dos fungos da ordem Polyporales é saproéfita, se nutrindo da decomposicéo de
matéria organica vegetal (madeira), enquanto outros sdo parasitas de plantas,
causando danos as mesmas (DEACON, 2005). Diversas espécies possuem
importancia médica e sao largamente utilizadas por diversas culturas ao redor do
mundo, como por exemplo Ganoderma lucidum (Curtis) P. Karst, Inonotus obliquus
(Ach. ex Pers.) Pilat, entre outras (GRIENKE et al., 2014).

O género Favolus Fr. é um dos 285 géneros de Polyporales. Esse género foi
proposto no ano de 1805 por Palisot de Beauvois, baseado apenas em uma unica
espécie coletada na Africa (ZHOU; CUI, 2017). Mais tarde, outro género diferente foi

descrito também como Favolus (Fr.) Fr. por Fries em 1828, baseado nas
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caracteristicas morfolégicas da espécie F. brasiliensis (Fr.) Fr.originalmente coletado
no Brasil (FRIES, 1828).

Esse género por muito tempo foi considerado como sinbnimo de Polyporus,
sendo até considerado por diversos estudiosos como um dos seis morfogrupos infra
genéricos de Polyporus (NUNEZ; RYVARDEN, 1995). Posteriormente, em uma
analise filogenética, Sotome et al. (2013) perceberam que as espécies agrupadas no
género Favolus Fr. formavam dois clados diferentes, separando em dois géneros
Favolus Fr. e Neofavolus Sotome & T. Hatt. O grupo Favolus, alvo do estudo atual, é
caracterizado, atualmente, por apresentar uma superficie pilear radialmente estriada,
glabra ou adornada com um pileipellis indiferenciado sem hifas aglutinadas
(SOTOME et al., 2013).

Favolus Fr. compreende cerca de 30 espécies distribuidas mundialmente, das
quaiscinco ocorrem na regiao neotropical (PALACIO et al., 2021): F. brasiliensis, F.
biskeletalis (Corner) Zmitr. & Kovalenko, F. elongoporus (Drechsler-Santos &
Ryvarden) Zmitr. & Kovalenko, e F. ianthinus (Gibertoni & Ryvarden) Zmitr. &
Kovalenko e F. albostipes (Ryvarden & lturr.) Zmitr. & Kovalenko. Os representantes
desse género sao eficientes decompositores de madeiras e, no geral, s&o
considerados generalistas de podriddo branca (decompositores de lignina e
celulose; PALACIO et al., 2021). Em termos ecolégicos, nesse género ha
representantes que sao hospedeiros de diversos grupos de artrépodes micéfagos
(AMARINGO-CORTEGANO et al.,, 2013; FALASCHI et al., 2019; SANTA-
BRIGIDA et al., 2019). Além da importancia ecoldgica, algumas espécies desse
género sédo consumidas e fazem parte da dieta de diversos grupos étnicos
(FIDALGO; PRANCE, 1976; CHRISTENSEN et al., 2008; RUAN-SOTO et al., 2006;
FLORES ARZU;COMANDINI; RINALDI, 2012)

Favolus brasiliensis (Fr.) Fr. € a espécie tipo do género Favolus Fr., sendo
considerado um complexo de espécie pela comunidade cientifica (SOTOME et al.,
2013). Essa espécie apresenta basidiomas anuais, estipitados lateralmente, com um
pileo reniforme, flabeliforme a espatulado, uma superficie glabra, radialmente
estriada, com um contexto de grande, fino e branco quando fresco (SOTOME et al.,
2013)(Fig. 1). Favolus brasiliensis € de grande importancia ecolégica, com registros
de associagdo com diversos grupos de insetos, como os besouros (Coleoptera),
mariposas (Lepidoptera), Collembola e Diplopoda (AMARINGO-CORTEGANO et al.,

2013). Esse fungo também apresenta importancia em algumas culturas, sendo
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coletado por diferentes grupos étnicos para alimentacdo e comercializagdo no
México, Guatemala e na Amazdbnia peruana e brasileira (OMARINI; LECHNER,;
ALBERTO, 2009). No Brasil, a espécie recebe o nome de “Waikasd amo e
Waikasamo” pelo grupo dos Yanomami, enquanto na aldeia Hoti da Amazonia
venezuelana, a espécie é conhecida como “OKOLE OiOKIiLOi e ULI t3iOKIiLOi”
(FIDALGO; PRANCE, 1976; ZENT; ZENT; ITURRIAGA, 2004; SANUMA et al.,2016).
Fora isso, diversas aplicacdes biotecnoldgicas (OMARINI; LECHNER; ALBERTO,
2009, OMARINI et al., 2015) e alimenticias (RUAN-SOTO et al., 2006) ja foram

discutidas para essa espécie.

Figura 1. Basidioma de Favolus brasiliensis.

Fonte: SILVA-NETO et al.(2021)
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3 METODOLOGIA

3.1 Coleta dos registros de ocorréncia

Para coletar dados sobre a distribuicdo atual do F. brasiliensis, foram
utilizados registros da literatura e herbarios disponiveis no Global Biodiversity
Information Facility (GBIF). Apenas os registros de ocorréncia na regido neotropical
e com espéecimes preservados em herbarios foram selecionados, desconsiderando

os registros sem coordenadas precisas ou depositadas incorretamente.

3.2 Processo de modelagem de distribuicdo de espécies

Para o processo de modelagem da espécie, foi utilizado o pacote "ENMTML"
(ANDRADE; VELAZCO; JUNIOR, 2020) no ambiente do R (R Core Team 2016). O
processo do ENMTML foi dividido em trés etapas: pré-processamento,
processamento e pds-processamento (ANDRADE; VELAZCO; JUNIOR, 2020).

Na etapa do pré-processamento, foram inseridas as ocorréncias e variaveis
preditoras. Para os dados de ocorréncia, nao foi utilizado nenhum paradmetro para
reducdo da autocorrelagcdo. Um ponto importante para constru¢do do modelo é
reducdo da colinearidade das variaveis preditoras, portanto, para esse estudo foi
utilizado o Variance Inflation Factor (VIF) para reduzir a colinearidade das variaveis
(MARQUARIDT, 1970; BEAUMONT; HUGHES; POULSEN, 2005).

As areas acessiveis sdo determinadas regides utilizadas pela espécie por um
periodo relevante de tempo (ANDRADE; VELAZCO; JUNIOR, 2020). No entanto,
nem sempre essas informagbes estdo disponiveis para grande maioria das
espécies, desta forma, para uma aproximacdo da possivel area acessivel da
espécie, utilizamos shapefile das ecorregides do Neotropico (PETERSON et al.,
2001; LOWENBERG-NETO, 2014). De acordo com o WWF, as ecorregides sio
areas delimitadas que abrangem uma grande extensdo territorial e apresentam
caracteristicas geograficas distintas entre si. Cada ecorregido possui um conjunto
caracteristico de comunidades naturais que compartilham a maior parte de suas
espeécies, dinamicas ecoldgicas e condigdes ambientais especificas (WWF, 2023).

Para alocar as pseudo-auséncias, ponto crucial para a MDE, utilizamos o
método de restricdo ambiental que se baseia na regido mais baixa adequada
prevista por um modelo bioclimatico (ENGLER; GUISAN; RECHSTEINER, 2004). A
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aplicagdo desse meétodo apresenta um maior poder explicativo, em relagdo aos
modelos que alocam as pseudo-auséncias aleatoriamente.

Para validagdao dos modelos, foi utilizado o Bootstrap como método de
particdo, que compreende um conjunto aleatério entre os subconjuntos de
treinamento e teste (FIELDING; BELL, 1997; ANDRADE; VELAZCO; JUNIOR,
2020). Assim, foram realizadas 10 réplicas de cada modelo, com 70% dos dados
destinados para os modelos de treinamento e 30% para validagédo dos modelos.

Na etapa de processamento, consideramos trés métodos para modelagem
(algoritmos): 1) Maxima Entropia (caracteristicas linear e quadratica) — MXS e 2)
Support Vector Machine — SVM e 3) Random Forest — RF, que sdo métodos de
Machine Learning (LIAW; WIENER, 2002; KARATZOGLOU et al., 2004; PHILLIPS et
al., 2017).

E, por fim, na etapa de pds-processamento, utilizou-se como método para
avaliacdo do modelo utilizamos a métrica de Jaccard, um indice de similaridade
(LEROQOY et al., 2018). Para essa métrica, um valor proximo de 1 indica que as
predicoes sao semelhantes as observacdes, enquanto o inverso indica um maior
numero de erros, sendo assim, um menor valor de similaridade com uma quantidade
maior de falso positivos e falsos negativos (LEROY et al., 2018). Os indices de
similaridade, segundo Leroy et al. (2018), nao sao influenciados pela prevaléncia da
espécie (LERQY et al., 2018; NASCIMENTO et al., 2022).

Para ajustar os modelos dos diferentes algoritmos, utilizamos o método de
agrupamento “SUP”, que realiza uma média dos melhores algoritmos baseado nos
valores de Jaccard, ou seja, aqueles algoritmos que apresentaram o indice de
Jaccard acima da média (VELAZCO et al., 2019). Posteriormente, os mapas gerados
no ensemble foram editados programa do Q-GIS verséo 3.16.14 (disponivel em:

https://www.qgis.org/pt_BR/site/forusers/download.html)

3.3 Variaveis bioclimaticas

A relagdo espécie-clima foi projetada para o passado, presente e trés
cenarios futuros de mudancas climaticas utilizando as configuragcdes ja descritas. As
19 variaveis bioclimaticas mais elevacdo foram baixadas do site WorldClim
(https://www.worldclim.org/), e estao representadas na tabela 1. A média dos anos
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1970-2000 foi utilizada para construir os modelos de distribuicdo proxima ao atual
(FICK; HIUMANS, 2017).

Para prever dados futuros de 2061 a 2080, usamos o0 modelo climatico global
CNRM-CM6-1, seguindo os Caminhos Socioeconémicos compartilhados (SSP) 126,
370 e 585, que preveem um possivel aquecimento global de 3 a 5°C até 2100
(HAUSFATHER, 2019). O SSP 126 prevé um aquecimento de 3-3,5°C até 2100 e é
considerado o caminho sustentavel (HAUSFATHER, 2018; FAN et al., 2022). O SSP
370 é um caminho intermediario, prevendo um aquecimento de 3,9-4,6°C até 2100
(HAUSFATHER, 2018; FAN et al, 2022). O SSP 585 prevé alta produgao
econdmica e consumo deliberado de energia sem controle, com um possivel
aquecimento global de 4,7-5,1°C até 2100 (HAUSFATHER, 2018; FAN et al., 2022).

Os dados bioclimaticos para avaliar a possivel distribuicdo da espécie no
passado referente ao Ultimo Maximo Glacial (LGM) e Holoceno Médio (MH), foram
retiradas do World Clim 1.4 (HIUMANS et al., 2005; https://www.worldclim.com/paleo-
climate1), baseados no Projeto Intercomparacdo de Modelo Acoplado, Fase 5
(CMIPS). Dentre os modelos climaticos globais (GCMs) disponiveis, utilizamos o
modelo CCSM4 tanto para o LGM, quanto para o MH (HIJMANS et al., 2005),
seguindo a metodologia do estudo realizado por Fan et al. (2022). Todos os
conjuntos de variaveis utilizadas no estudo foram recuperados em uma resolugéo

espacial de 2,5" minutos de arco (aprox. 5 km).

Tabela 1. Variaveis ambientais utilizadas para modelar a distribuicdo potencial de F. brasiliensis. Em

negrito, as selecionadas pelo VIF.

ID Biovariaveis

bio1 Temperatura média anual

bio2 Amplitude diurna média (Média mensal (temperatura maxima -
temperatura minima))

bio3 Isotérmica (BIO2/BIO7) (x100)

bio4 Sazonalidade da temperatura (desvio padréo x100)

bio5 Temperatura maxima do més mais quente

bio6 Temperatura minima do més mais frio

bio7 Amplitude anual de temperatura (BIO5-BIO6)

bio8 Temperatura média do trimestre mais umido

bio9 Temperatura média do trimestre mais seco



bio10
bio11

bio12
bio13
bio14
bio15
bio16
bio17
bio18
bio19

elev

Temperatura média do trimestre mais quente

Temperatura média do trimestre mais frio

Precipitacdo anual

Precipitacdo do més mais chuvoso

Precipitacdo do més mais seco

Sazonalidade da precipitagao (Coeficiente de Variagao)
Precipitacdo do trimestre mais umido

Precipitagcao do trimestre mais seco

Precipitagao do trimestre mais quente

Precipitacao do trimestre mais frio

Elevacao
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3.4 Categorizagéo pela The Global Fungal Red List

O site "The Global Fungal Red List" € uma iniciativa que tem como objetivo

abordar a conservagdo de espécies fungicas, bem como trazer as questdes de

conservagao ao publico (http://iucn.ekoo.se/en/iucn/welcome). A Lista Vermelha da

Uniao Internacional para a Conservagdao da Natureza (IUCN) traz de forma mais

abrangente e objetiva o estado de conservacédo de uma determinada espécie. Ha

10categorias na Lista Vermelha da IUCN: Extinta (EX) ou regionalmente extinta
(RE), Criticamente em Perigo (CR), Em Perigo (EN), Vulneravel (VU), Quase

Ameacada (NT), Pouco Preocupante (LC), Dados Insuficientes (DD), Nao Aplicavel

(NA) e Nao Avaliada (NE). A categorizacdo de F. brasiliensis seguiu Dahlberg e

Mueller (2011), em que os autores resumiram os aspectos basicos da lista vermelha

da IUCN, de forma que seja aplicavel para a maioria dos grupos de fungos.
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4 RESULTADOS

A distribuicdo de F. brasiliensis foi elaborada com base nos registros
coletados em banco de dados abertos (GBIF), espécimes preservados em herbario
e da literatura. Ao total, foram reunidos 1.081 registros de ocorréncia, no entanto,
para a construcao do modelo de distribuicdo, foram utilizados apenas 445 pontos de
ocorréncia. Diversos registros estavam localizados em um mesmo grid de acordo
com a resolugao espacial de 2,5", de aproximadamente 5 km por grid. Desta forma,
se em uma determinada area geografica houver 20 registros de ocorréncia da
espécie em um raio de 5 km, o modelo considera apenas um desses registros para a

realizacdo da modelagem de distribuigcao.

4.1 Avaliagdes dos modelos

Para avaliar os modelos, utilizamos o indice de Jaccard, que obteve uma
pontuacdo entre 0,7 e 0,940, com SUP atingindo 0,937, indicando excelente
desempenho do modelo (Tab. 2). Entre os algoritmos usados neste estudo, o
Maxent apresentou os piores resultados, com valores entre 0,652 e 0,893 nas
métricas de avaliagcdo, enquanto o Random Forest apresentou os melhores
resultados, com valores acima de 0,9, indicando excelente desempenho desse
algoritmo (Tab. 2). Com base nos modelos gerados, a Precipitacdo do trimestre mais
quente (bio18) e a Faixa anual de temperatura (BIO5-BIO6) contribuiram
significativamente para a distribuigdo da espécie entre as variaveis bioclimaticas
utilizadas neste estudo (Tab. 3). Em relagdo as demais biovariaveis, a Sazonalidade
da Precipitacdo (Coeficiente de Variagao; bio15) apresentou a menor importancia

para os modelos.

Tabela 2. Resultado do modelo com os valores em cada algoritmo e com ensemble

Métricas de avaliagao

AUC Kappa TSS Jaccard Sorensen

Espécie Algoritmos

MXS 0,893 0,652 0,652 0,718 0,836
RDF 0,993 0,938 0,938 0,940 0,969
SVM 0,967 0,832 0,832 0,850 0,919

F. brasiliensis

SUP 0,991 0,935 0,935 0,937 0,967
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Tabela 3. Contribuicbes das variaveis ambientais em cada algoritmo. Em negrito as contribui¢cdes

mais significativas.

Algoritmos Biovariaveis Valores
bio7 0,303
bio9 0,118
bio15 0,015
SVM bio17 0,031
bio18 0,356
bio19 0,081
elev 0,096
bio7 0,192
bio9 0,092
bio15 0,070
F. brasiliensis RDF bio17 0,182
bio18 0,244
bio19 0,127
elev 0,093
bio7 0,153
bio9 0,042
bio15 0,094
MXS bio17 0,048
bio18 0,281
bio19 0,118
elev 0,265

4.2 Distribuigado passada

A distribuicdo estimada de F. brasiliensis ndo possuia areas climaticamente
adequadas durante o periodo glacial. A adequabilidade do mapa para esse periodo
variou de 0,04 a 0,24, sugerindo que o resultado foi aleatorio (Fig. 2a). O mesmo foi
observado para o periodo do MH, quando a adequabilidade dos mapas seguiu a
mesma variagao, de 0,04 a 0,22 (Fig. 2b). Conforme o modelo, durante o LGM e o

MH, a espécie nao apresentava areas climaticamente adequadas e provavelmente
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também nado permitindo inferir possiveis areas de refugio, o que sugere que o

surgimento desta espécie seja relativamente recente.
4.3 Distribuicao atual

Em nosso modelo, cerca de 12.9 milhdes km? sdo climaticamente adequados
para ocorréncia de F. brasiliensis. No cenario atual, o mapa de adequabilidade da
espécie cobriu, praticamente, todo Neotrépico (Fig. 2c). Segundo o modelo gerado,
um total de 12.963.135,05 km? foi adequado para espécie nesse cenario,
compreendendo aproximadamente 59% de toda extensao territorial do Neotropico. A
distribuicdo potencial condiz com a distribuigdo conhecida da espécie, com a
presenca de novas regides potenciais de ocorréncia da espécie, onde nado ha
registros. Essas regides compreendem parte do Chile, Bolivia, Peru, Equador,
Colbémbia, Venezuela, Guiana, Guiana Francesa, Suriname, Paraguai, Cuba,
Republica Dominicana, pequenas areas da Argentina e Uruguai, e também no Brasil,

nos estados do Espirito Santo e Tocantins.
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Figura 2. Mapa da distribuicao potencial de F. brasiliensis com ocorréncias distribuidas no Neotrépico.
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4.4 Distribuicao futura

O modelo gerado mostrou que o alcance estimado da distribuicdo de F.
brasiliensis pode apresentar pequenas reducdes entre os cenarios socioecondmicos
compartilhados. O cenario SSP126 apresentou um total de 12.655.487,87 km? de
area adequada, ja no cenario SSP370, um total de 12.519.263,09 km? e, por fim, o
cenario SSP585, com um total de 12.303.533,53 km? de area adequada (Tab. 4). O
Neotrépico tem uma area total de 22 milhdes de km?. No cenario atual, cerca de
59% da area total do Neotrépico foi adequada para F. brasiliensis. Ja para o cenario
SSP126, cerca de 57% da area total do Neotropico foi adequada. Houve uma
contracdo do alcance estimado da espécie em 2% entre o cenario atual e SSP126.
Para o cenario SSP370, cerca de 56% de area foi adequada para F. brasiliensis,
uma contragao do alcance da espécie de 3% entre o cenario atual e SSP370. E, por
fim, no modelo gerado para o cenario SSP585, apenas 55% da area foi adequada
para F. brasiliensis. Nesse cenario, houve uma contragdo de aproximadamente 4%
do alcance da espécie (Tab. 4). De acordo com o modelo, espera-se que em todos
0s cenarios haja pequenas diminuigdes na distribuicdo potencial da espécie diante
das mudancas climaticas.

As areas estaveis foram regides que se mantiveram constantes entre o
cenario atual e o cenario socioecondmico compartilhado. Todos os modelos gerados
revelaram a existéncia de areas estaveis para a espécie, como demonstrado na
Figura 3. No cenéario SSP126, dos 12.655.487,87 km? adequados, cerca de
12.276.306,187 km? foram as areas comuns entre o cenario atual e SSP126 para F.
brasiliensis (Fig. 3; Tab. 4). Para o cenario SSP370, dos 12.519.263,09 km?
adequados, cerca de 11.917.616,841 km? foram as areas estaveis para a espécie
(Fig. 3; Tab. 4). E, para o cenario SSP585, as areas estaveis compreenderam cerca
de 11.626.678,811 km? de sua area total (Fig. 3; Tab. 4).

Tabela 4. Area ocupada e n3o ocupada por F. brasiliensis.

Area ndo ocupada (km?) Area potencial futura(km?)
Atual 9.108.737,95 12.963.135,05
SSP126 9.416.385,13 12.655.487,87
SSP370 9.552.609,91 12.519.263,09

SSP585 9.768.339,47 12.303.533,53
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Figura 3. Distribuicdo de F. brasiliensis no cenario atual em vermelho, caminhos socioeconémicos
compartiihados em amarelo e as areas estaveis em laranja. As areas estaveis foram obtidas pela
diferenga entre o cenario atual e os cenarios futuros. Adequabilidade utilizada para construgcao das
areas estaveis foi >0,7.

SSP126 AREAS ESTAVEIS

SSP370 AREAS ESTAVEIS

Fonte: elaborado pelo autor (2023)
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5 DISCUSSAO

Os trabalhos com distribuicdo geografica para fungos vém crescendo ano
apos ano. Os modelos aqui gerados apresentaram excelente desempenho utilizando
os dados presentes em diferentes herbarios e em artigos cientificos. A utilizagéao
desses organismos em estudos biogeograficos tem sido facilitada pelo uso de
materiais de herbarios/fungarios e museus, uma vez que 0s espécimes representam
o melhor registro de presenca de uma espécie (WOLLAN et al., 2008). No entanto,
registros de herbarios tém suas limitagdes, pois 0s espécimes muitas vezes sao
depositados com apenas identificagdo morfolégica, como uma determinada espécie,
e algumas vezes a identificagcdo esta incorreta, e isso pode prejudicar os estudos de
modelagem de distribuicdo, pois ndo ha uma forma efetiva para verificar todos os
espécimes depositados (HORTAL et al., 2011; LOBO; JIMENEZ-VALVERDE; REAL,
2008).

Apesar disso, o avango tecnolégico vem trazendo diversas abordagens e
ferramentas estatisticas para prever a distribuicdo das espécies utilizando esses
bancos de dados, com apenas dados de presencga (ELITH; LEATHWICK, 2007).
Para os fungos, ha estudos que avaliam como os fatores ambientais influenciam as
distribuicbes das espécies (WOLLAN et al., 2008; YUAN; WEI; WANG, 2015), como
também distribuicdo potencial de fungos ectomicorrizicos em multiplos cenarios de
mudanga climatica (GUO et al., 2017) ou até como os efeitos da incerteza
taxondbmica podem influenciar nos modelos de distribuicdo de fungos
(FERNANDEZ-LOPEZ et al., 2021). Entretanto, ha poucos estudos que abordam a
modelagem passada, presente e futura para fungos nao-patogénicos, como por
exemplo estudo realizado por Pietras, Kolanowska e Selosse (2021).

Diferentemente das plantas e animais, os macros e microfésseis de fungos
sdo raramente registrados em estudos paleoecoldgicos (PIETRAS; KOLANOWSKA,;
SELOSSE, 2021). Devido a suas estruturas delicadas, como por exemplo os
basidiomas e esporos, dificiimente esses organismos fossilizam (ASCASO et al.,
2005; BEIMFORDE et al., 2014). O primeiro féssil fungico, descoberto no artico do
Canada, datou a existéncia dos fungos ha 890-1,010 Mya (Milhdes de anos atras;
LORON et al, 2019). Estudos filogenéticos datam que o ancestral da ordem

Polyporales se diversificou cerca de 141,81 Mya (JI et al., 2022). No entanto, os
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registros fésseis ndo estdo disponiveis para essa ordem e para a grande maioria das
linhagens de fungos.

Dessa forma, a modelagem de distribuicdo € uma ferramenta util para
reconstruir a historia de fungos quando ha auséncia de material féssil (PIETRAS;
KOLANOWSKA; SELOSSE, 2021). Na Australia, modelos de distribuicdo foram
usados com sucesso para verificar a distribuicdo potencial no LGM do fungo
Clathrus archeri (Berk.) Dring, uma espécie saprobia australiana (PIETRAS;
KOLANOWSKA; SELOSSE, 2021). Essa mesma abordagem contribui para o
entendimento da distribuicdo da espécie até o momento atual. Dessa forma, nosso
estudo mostrou pela primeira vez a distribuicdo potencial de um fungo saprotréfico
neotropical, F. brasiliensis, ha 22.000 anos durante o LGM e 6,000 anos no MH, no
cenario atual e diferentes cenarios futuros. No estudo realizado por Pietras,
Kolanowska e Selosse (2021), os autores perceberam que as areas adequadas para
Clathrus archeri vém diminuindo desde o LGM e que as mudancas climaticas
antropicas vém acelerando a perda de habitat da espécie. Embora a espécie seja de
uma linhagem diferente, nesse estudo, a area adequada para F. brasiliensis vem
aumentando desde o LGM e MH.

Os ciclos glaciais do Pleistoceno, com destaque o periodo mais frio do LGM
(26,000~19,000 anos atras; CLARK et al., 2009), fez com que houvesse uma
reorganizagcdo dos ecossistemas, alterando a abundéancia das espécies e forcando
movimentos em larga escala dos taxons, como consequente mudanga nos padrboes
de distribuicdo das espécies (DAVIS, 1976; HUNTLEY; WEBB, 1989). Ocorrendo
simultaneamente, diversos locais funcionavam como refugios climaticos para
diversas espécies, permitindo determinada espécie sobreviver a uma regido com
condigbes adversas (PROVAN; BENNETT, 2008; KEPPEL et al, 2012). O
Neotrdpico, por sua vez, apresentava um clima um pouco mais frio e mais seco do
que atualmente (RAY; ADAMS, 2001). Nosso modelo para o LGM mostrou
amplitude extremamente reduzida para F. brasiliensis, com adequabilidade variando
de 0,04-0,24 (Fig. 2b). Apds o fim do Pleistoceno, o Holoceno Médio (MH) foi um
periodo quente do Quaternario que apresentou rapidas mudangas no clima, com
curtos periodos de resfriamento abrupto que moldaram a evolugcdo das florestas
(REBOREDO; PAIS, 2014). Apesar de ter mudangas no clima entre os periodos
LGM e MH, nao foi possivel verificar diferengas significativas de areas adequadas

climaticamente para F. brasiliensis.
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Na analise realizada por Ji et al. (2022), os autores mostram que o clado de
Favolus sp. e Neofavolus sp. evoluiu concomitantemente a partir do mesmo
ancestral, ha cerca de 60 milhdes de anos, enquanto o ancestral de F. brasiliensis
foi datado de 46 milhdes de anos atras, durante o Eoceno. O clima durante o
Eoceno era mais quente do que o atual, devido ao Maximo Térmico do Paleoceno-
Eoceno, quando houve uma rapida liberagdo de gases de efeito estufa, aumentando
a temperatura média global em 5-6°C (MCINERNEY; WING, 2011). Atualmente,
esses géneros, Favolus sp. e Neofavolus sp., estdo distribuidos pela Asia, Africa,
América, Europa e Oceania. No entanto, nossos resultados mostraram que, em
22.000 e 6.000 anos atras, nao havia areas adequadas climaticamente para a
espécie, sugerindo que a linhagem que deu origem a F. brasiliensis seja mais
recente, ou seja, pos holoceno médio. Uma possivel explicagdo para esse contraste
€ que, na analise realizada por Ji et al. (2022), os autores utilizaram apenas um
espécime coletado na Floresta Amazénica e depositado no Herbario do Instituto de
Pesquisa da Amazénia (INPA). Dessa forma, estudos moleculares sdo necessarios
para um melhor entendimento e estimativa da divergéncia do clado Favolus sp e
Neofavolus sp. e, consequentemente, do ancestral de F. brasiliensis.

Favolus brasiliensis foi descrita para a ciéncia em 1828, por Fries, que
também descreveu o género Favolus Fr. com base nas caracteristicas de F.
brasiliensis que, segundo o pesquisador, era originalmente uma espécie tropical
(FRIES, 1828). No entanto, as provaveis vias de dispersado de F. brasiliensis pelo
Neotrépico ainda sdo desconhecidas, embora, conforme o resultado do modelo, seja
provavel que a espécie tenha preferéncia por condi¢des climaticas mais proximas do
clima atual e que sua distribuicdo prevista no Neotrépico € mais ampla do que sua
distribuicdo conhecida (Fig. 2a). O modelo também indicou outras regides
adequadas para a espécie, no Chile, Bolivia, Peru, Equador, Colbmbia, Venezuela,
Guiana, Guiana Francesa, Suriname, Paraguai, Cuba, Republica Dominicana,
pequenas areas da Argentina e Uruguai, e também no Brasil, nos estados do
Espirito Santo e Tocantins, onde nenhum registro da GBIF para esse fungo estava
disponivel (GBIF.org, 10 de janeiro de 2023).

Favolus brasiliensis apresenta basidioma anual, ou seja, se desenvolve
apenas uma vez durante uma estacéo de crescimento (SOTOME et al., 2013), o que
dificulta a coleta e detec¢cdo. Segundo Pietras et al. (2016), os autores verificaram

que as condicdes climaticas afetam as produgdes dos basidiomas, especialmente a
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precipitacdo do més mais seco para Clathrus archeri. Para F. brasiliensis, os valores
da precipitacdo do trimestre mais quente foram fatores decisivos que influenciaram a
ocorréncia da espécie. No entanto, a precipitacdo do més mais seco para essa
espécie nao apresentou nenhuma contribuicido para o modelo da espécie. As
alteragdes que ocorrem na precipitacdo durante o crescimento vegetativo sdo um
fator crucial que afeta a produgao de basidioma em fungos comestiveis (TAYE et al.,
2016; SALERNI; PERINI; GARDIN, 2014). Como o F. brasiliensis ¢é um fungo
comestivel utilizado por diferentes grupos étnicos, principalmente pelo grupo
Yanomami no Brasil (RUAN-SOTO et al., 2006), espera-se que as alteracdes
climaticas ndo afetem diretamente a produgao de basidioma dessa espécie.
Segundo o modelo, é provavel que a F. brasiliensis ndo encontre grandes
alteracgdes na distribuigcdo ao longo dos anos (Fig. 2d, e, f). Com base no cenario de
mudancgas climaticas SSP585, € possivel observar que ha uma pequena contragao
de 659 mil km? na distribuicdo potencial da espécie (Tab. 4). No entanto, no geral,
essa contragao nao afetara significativamente a espécie, uma vez que a IUCN atribui
o status de vulneravel as espécies cuja area ocupada diminuiu em mais de 30% nos
ultimos 15 a 30 anos (IUCN, 2022). Com base nos modelos, nés categorizamos
previamente a espécie como “Pouco preocupante”, pois embora haja uma contragao
na distribuicdo futura da espécie nos trés cenarios estudados, € provavel que a
populagcdo da espécie permanegca acima do limite critico de conservacao

(http://iucn.ekoo.se/iucn/species/190372).
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6 CONCLUSAO

As ferramentas de modelagem sao uteis para analisar e estudar a distribuicao
de uma espécie. Neste estudo, mostramos a modelagem da distribuicdo passada,
presente e futura de uma espécie de fungo lignicola. Os resultados indicaram que no
ultimo maximo glacial e no Holoceno médio, F. brasiliensis n&do apresentava areas
climaticamente adequadas e que a divergéncia da espécie provavelmente seja mais
recente do que o Holoceno médio, contradizendo a hipétese 1. Para uma analise
mais precisa da divergéncia dessa espécie ao longo do tempo, é recomendado que
mais estudos moleculares sejam conduzidos para compreender o0 momento
aproximado do surgimento da espécie.

Além disso, O estudo indicou que as mudancas climaticas, principalmente as
antropogénicas, nao afetardo significativamente a distribuigdo futura da espécie,
refutando assim a hipétese 2 de que a espécie seria afetada pelas mudancas
climaticas. Com base nesses dados, sugerimos manter a espécie como 'Pouco

preocupante - LC' na lista da IUCN
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