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tribo Pseudoboini”

Elisa Ribeiro Damo
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Universidade Federal do Rio Grande do Sul

As adaptacOes alimentares desenvolvidas pelas serpentes permitiram o
surgimento de uma grande diversidade biologica, incluindo espécies de distribuicdo
tanto ampla quanto restrita. O objetivo deste trabalho é determinar a relacéo entre
diversidade filogenética e taxondmica da dieta e area de distribuicdo geogréafica das
serpentes da tribo Pseudoboini. Nossa hipétese é que espécies mais generalistas
possuem menor dependéncia de presas especificas podendo, assim, ocupar uma
distribuicdo geografica maior. Para testar tal hipotese, foram realizadas regressoes
lineares corrigidas para filogenia tendo a area de distribuicdo como variavel resposta
e as diversidades taxon6mica e filogenética da dieta como as variaveis preditoras.
Como forma de controle, foram utilizadas varidveis de habitat e micro-habitat nos
modelos, sendo todas as andlises executadas em pacotes especificos em linguagem
R. As areas de distribuicdo foram calculadas através do método do Poligono Convexo
Minimo, utilizando as coordenadas depositadas no Sistema Global de Informacéo
sobre Biodiversidade (GBIF) para os espécimes tombados pertencentes a cada
espécie de Pseudoboini. Para o célculo das diversidades da dieta, foi feita, com base
em dados da literatura, a contagem do numero de itens alimentares registrados para
cada espécie. A diversidade taxondmica da dieta foi representada pelo NUmero
Efetivo de Espécies, calculado a partir do indice de Shannon, enquanto a diversidade
filogenética da dieta foi calculada utilizando o método da Distancia Filogenética Média.
Ao todo, foram obtidos os dados de dez espécies da tribo Pseudoboini. Sete modelos
de regressao linear foram gerados, sendo um modelo nulo e seis modelos com
variaveis preditivas, que foram comparados utilizando o Critério de Informacéo de
Akaike de segunda ordem. Apenas os modelos com a diversidade taxonémica e a
filogenética como Unicas variaveis preditivas foram estatisticamente significativos
(p=0,029 e p=0,003, respectivamente), sendo também os melhores modelos
(p=0,016). Em ambos os casos as correlacdes foram positivas, suportando, assim, a
hipétese deste trabalho.



