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RESUMO

Syntermes Holmgren é um género de cupins exclusivo da América do Sul cisandina,
conhecidos pelo seu tamanho avantajado, possuem 23 espécies descritas. Este estudo fornece
uma filogenia molecular datada, usando genomas mitocondriais de 16 espécies disponiveis e
a datagdo baseada em fosseis descobertos por outros cientistas. Espera-se com essa andlise
obter hipoteses sobre as relagdes entre as espécies desse género e compara-las com as
propostas por Reginaldo Constantino. Através desses dados, foi possivel estimar a formagao
desse clado em aproximadamente 16 milhdes de anos atras. Syntermes molestus foi a primeira
espécie a divergir, sendo o grupo irmao de todas as outras espécies do género, assim como foi
inferido por Constantino; S. praecellens também ficou bem definido; temos um clado
formado por S. crassilabrum como grupo interno de S. peruanus e outro clado com S. grandis
e S. obtusus como grupo interno de S. cearensis; outra relacdo definida ¢ a de S. aculeosus
com S. dirus. Mas Syntermes nanus que também foi dito como basal em um clado
monofilético com Syntermes molestus, se apresentou de forma parafilética com exemplares
em posi¢des que nao formam um grupo monofilético com todos os representantes dessa
espécie, deixando o género parafilético se considerarmos essa amostra. Isto levantou
importantes questionamentos neste trabalho sobre a forma que os processos de identificagdo,
manuseio em laboratorios e abastecimento em bancos de dados sdo feitos em diferentes

instituigoes.

Palavras-chave: cupins; Isoptera; filogenética; mitogenoma; América do Sul; relogio
molecular.



ABSTRACT

Syntermes Holmgren is a genus of termite found exclusively in South America cisandine, and
is known for its large size, with 23 species described. This study provides a dated molecular
phylogeny using mitochondrial genomes from 16 available species and based on fossils
discovered by other scientists. With this analysis it is expected to obtain hypotheses about the
relationships between the species of this genus and to compare them with those proposed by
Reginaldo Constantino. Using this data, it was possible to estimate the origin of this clade at
around 16 million years. Syntermes molestus was the first species to diverge, being the sister
group to all other species in the genus, as inferred by Constantine; S. praecellens was also
well defined; we have a clade formed by S. crassilabrum as an ingroup of S. peruanus and
another clade with S. grandis and S. obtusus as an ingroup of S. cearensis; another clear
relationship is that of S. aculeosus with S. dirus. But Syntermes nanus, also referred to as
basal in a monophyletic clade with Syntermes molestus, presented itself paraphyletically with
specimens in positions not forming a monophyletic group with all representatives of that
species, leaving the genus paraphyletic when we consider this specimen. This raised
important questions in this work about how the processes of identification, handling in

laboratories and making available in databases are carried out in different institutions.

Keywords: termites; [soptera; phylogenetics; mitogenome; South America; molecular clock.
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1. INTRODUCAO

O género Syntermes Holmgren (1909) (Termitidae, Syntermitinae), possui atualmente
23 espécies conhecidas, distribuidas exclusivamente na América do Sul cisandina, na porgao
leste dos Andes, desde a Venezuela até o norte da Argentina (CONSTANTINO, 2020). Este
género foi descrito em 1910 (HOLMGREN, 1910) (apesar de ja ter citado o nome em 1909),
mas algumas espécies que atualmente fazem parte dele, antes eram do género 7ermes, como
Termes spinosum (LATREILLE, 1804, apud CONSTANTINO, 2020, p. 456). O género era
tradicionalmente incluido na subfamilia Nasutitermitinae, que incluia todos os cupins com
um naso, uma estrutura no formato de tubo com a abertura de uma glandula de defesa na
ponta. Em 2004, entretanto, Nasutitermitinae se restringiu aos cupins com naso ¢ mandibulas

vestigiais, ¢ a subfamilia Syntermitinae foi descrita para incluir os “nasutos mandibulados”

(ENGEL; KRISHNA, 2004).

Uma caracteristica deste género sdo os ninhos subterraneos, que quando se vé algo na
superficie, ¢ o material elevado para fora pela escavacdo dos operarios, como ¢ o caso do
Syntermes dirus, que podem construir seus murundus (cupinzeiros ou termiteiros) embaixo de
vegetagdes e as vezes de colonias de formigas, fazendo com que este sedimento que estd
acima dele possa chegar a dois metros e meio de altura (SOUZA et al, 2020; MARTIN et al.,
2018). A alimentagdo deste género pode ser separada em dois tipos: as espécies de savana,
que se alimentam principalmente de gramineas e as florestais, que se alimentam apenas de
serrapilheira. Nos dois casos, as espécies forrageiam durante a noite e levam o alimento para
seus ninhos (CONSTANTINO, 1995). Além dos ninhos subterraneos ser uma dificuldade
para a coleta desses insetos, que se escondem no subsolo ao serem perturbados na superficie
(EMERSON, 1945), acontece em colonias jovens a presenca de um soldado derivado apos o
terceiro instar do desenvolvimento p6s embrionario (first form) e, em coldnias intermedidrias
podem ter soldados derivados do terceiro e do quarto instar (perfect form), que podem ser
considerados uma espécie distinta pelo identificador, caso ndo seja coletado as duas

variedades de soldados (first e perfect form) na mesma amostra (CONSTANTINO, 1995).

Esse género ja passou por duas revisdes taxondmicas. A primeira delas foi realizada
em 1945 (EMERSON, 1945), mas com uma limitacdo de amostras, ¢ a segunda em 1995
(CONSTANTINO, 1995), ja4 com uma ampla amostragem para a maioria das espécies do
género, para criar uma filogenia morfologica. Com o avango das tecnologias voltadas para a
genética e diminuig¢do das dificuldades para se decifrar os codigos genéticos dos seres vivos,

¢ possivel agora utilizar caracteristicas moleculares, além daquelas morfoldgicas, para estudar



as relagdes e as identidades das espécies.

Quando o Dr Reginaldo Constantino revisou o género Syntermes (CONSTANTINO,
1995), o primeiro mitogenoma de inseto ja havia sido sequenciado, uma espécie de
Drosophila em 1985 (CLARY; WOLSTENHOLME, 1985). Entretanto, ndo se tinha
tecnologia a disposi¢do naquela época, com capacidade de processamento suficiente ou

softwares ageis em comparagdo aos tempos atuais (GADELHA, 2009).

Para as andlises filogenéticas ¢ utilizado o mitogenoma (o cddigo genético extraido da
mitocondria das células), porque seu tamanho ¢ menor em comparagdo com o DNA do
nucleo celular, facilitando o trabalho, além do ntcleo ser alvo de muitas infec¢des virais que
podem introduzir mais pares de bases (CAMERON, 2014). E importante refor¢ar que
nenhum marcador ira necessariamente refletir a verdadeira histéria evolutiva do grupo, mas o
acumulo de evidéncias, nos da uma maior chance de recuperar a historia evolutiva. Neste
caso estamos usando as mitocondrias como evidéncias para esse grupo (DUCHENE, S. et al.,

2011).

Este estudo tem como finalidade realizar uma analise filogenética molecular e datada
para o género Syntermes, utilizando dados de mitogenomas e datas de fosseis para calibrar a
arvore. O resultado dos dados moleculares sera comparado com a filogenia apresentada por

Constantino et al. (1995) utilizando caracteres morfologicos.



2. MATERIAIS E METODOS

O género Syntermes possui 23 espécies distribuidas pela América do Sul, entdo as
amostras usadas neste trabalho sdo dos seguintes paises: Bolivia, Brasil, Guiana Francesa,
Paraguai e Peru. No total foram utilizadas 30 amostras deste género, incluindo 13 espécies e
dois morfotipos que ndo estdo identificadas (Syntermes sp A e Syntermes sp C). Essas
amostras foram enviadas dos acervos do Museu de Zoologia da Universidade de Sao Paulo
(MZUSP), pela Doutora Eliana Marques Cancello, e da Universidade da Flérida (UF), pelo
Doutor Rudolph H. Scheffrahn, ao Instituto de Ciéncia e Tecnologia de Okinawa (OIST), sob
a responsabilidade do Doutor Thomas Bourguignon e da Doutora Menglin Wang, que estdo
sequenciando os genomas mitocondriais e colaborando para o desenvolvimento desse e de

outros estudos.

Foram utilizados 66 mitogenomas para a reconstrucdo filogenética, sendo 30 de
Syntermes e 36 de grupos externos retirados do GenBank (Quadro 1). As sequéncias foram
alinhadas no software Geneious 9.0.5 (https://www.geneious.com/; KEARSE et al., 2012)
através do algoritmo MUSCLE (EDGAR et al., 2004). As sequéncias anotadas de
Labiotermes labraris € Heterotermes crinitus foram utilizadas para distinguir as regides

codificantes e ndo codificantes das demais sequéncias.

Quadro 1. Sequéncias de genomas mitocondriais utilizadas neste trabalho, incluindo os

codigos daquelas extraidas do GenBank e local de coleta.

Amostras . » : Coordenade.ls
Origem Codigos |Local de coleta Latitude Longitude
Armitermes_meridionalis GenBank KY224487
Araujotermes_parvellus GenBank KY224477
Ateuchotermes_retifaciens GenBank KY224497
Atlantitermes_snyderi GenBank KY224583
Bulbitermes_spingaporensis GenBank KY224725
Caetetermes_taquarussu GenBank KP026285
Cavitermes_tuberosus GenBank KY224568
Coatitermes_kartaboensis GenBank KY224708
Constrictotermes_cavifrons GenBank KP026290
Cornitermes_cumulans2 GenBank KY224538
Cornitermes_pugmax GenBank KY224474
Cornitermes_sp.A GenBank KY224702
Cubitermes_fungifaber GenBank KP026265
Cyrilliotermes_angulariceps GenBank KY224613
Cyrilliotermes_sp.A GenBank KY224627
Embiratermes_brevinasus GenBank KY224580



https://www.geneious.com/

Embiratermes_neotenicus GenBank KP026262

Ephelotermes_melachoma GenBank KY224392

Hospitalitermes_hospitalis GenBank KY224508

Leucopitermes_leucops GenBank KY224452

Macrotermes_subhyalinus GenBank KY224559

Microcerotermes_crassus GenBank KY224445

Microcerotermes_parvus GenBank KY224699

Microcerotermes_serrula GenBank KY224710

Mirocapritermes_connectens GenBank KY224537

Nasutitermes_macrocephalus GenBank KY224724

Nasutitermes_neoparvus GenBank KY224526

Nasutitermes_takasagoensis GenBank KP026260

Nasutitermes_triodiae GenBank KY224403

Neocapritermes_taracua GenBank KY224527

Patawatermes_nigripunctatus GenBank KY224476

Postsubulitermes_parviconstrictus GenBank KP026268

Procornitermes_araujoi GenBank KY224636

Rhynchotermes_nasutissimus GenBank KY224701

Silvestritermes_heyeri2 GenBank KY224492

Syntermes_aculeosus_1349 Dados inéditos Brasil, Rondonia -9.588455 -65.066459
Syntermes_cearensis_1438 Dados inéditos Brasil, Rondénia 3.641795 -60.99513
Syntermes_cearensis_204 Dados inéditos Bolivia -18.81425 -58.62542
Syntermes_chaquimayensis_967 Dados inéditos Peru -9.46759 -75.2367
Syntermes_crassilabrum_1351 Dados inéditos Brasil, Rondonia -9.588455 -65.066459
Syntermes_dirus_1501 Dados inéditos Brasil, Piaui -9.145 -44.47472.222
Syntermes_dirus_1519 Dados inéditos Brasil, Bahia -12.4825 -40.9558333
Syntermes_dirus_1542 Dados inéditos Brasil, Espirito Santo -19.1519568 |[-40.07799813
Syntermes_grandis_1326 Dados inéditos Brasil, Minas Gerais -15.173 -45.72
Syntermes_molestus_1025 Dados inéditos Venezuela 4.61870 -61.13539
Syntermes_molestus_1321 Dados inéditos Brasil, Rondonia -9.4491 -64.357719
Syntermes_molestus_1352 Dados inéditos Brasil, Rondonia -9.572735 -65.061017
Syntermes_molestus_1353 Dados inéditos Brasil, Rondonia -9.588455 -65.066459
Syntermes_molestus_1558 Dados inéditos Guiana Francesa 5.06323 -53.04763
Syntermes_nanus_1439 Dados inéditos Brasil, Sdo Paulo -22.081654 |-51.12027
Syntermes_nanus_1440 Dados inéditos Brasil, Mato Grosso do Sul |-22.0667 -56.4017
Syntermes_nanus_181 Dados inéditos Bolivia -18.32542 -59.79337
Syntermes_nr.grandis_1031 Dados inéditos Bolivia -17.78779 -63.19880
Syntermes_obtusus_741 Dados inéditos Paraguai -24.44771 -56.43303
Syntermes_peruanus_1354 Dados inéditos Brasil, Ronddnia -9.572735 -65.061017
Syntermes_peruanus_1355 Dados inéditos Brasil, Rondonia -9.634149 -65.451333
Syntermes_praecellens_1505 Dados inéditos Brasil, Sao Paulo -22.885833 |-48.445
Syntermes_sp_A_1557 Dados inéditos Guiana Francesa 5.06323 -53.04763
Syntermes_sp_C_1556 Dados inéditos Guiana Francesa 5.06323 -53.04763
Syntermes_spinosus GenBank KP026293 | Guiana Francesa, Petit Saut |5.06323 -563.04763
Syntermes_spinosus_128 Dados inéditos Bolivia -17.49893 -63.65244
Syntermes_spinosus_1350 Dados inéditos Brasil, Rondonia -9.588455 -65.066459
Syntermes_spinosus_1356 Dados inéditos Brasil, Rondonia -8.838231 -64.065542
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Syntermes_spinosus_1357 Dados inéditos Brasil, Ronddnia -8.838231 -64.065542
Syntermes_tanygnathus_1358 Dados inéditos Brasil, Rondonia -9.145205 -64.496318
Termes_fatalis GenBank KY224726

Essas sequéncias foram inseridas no jModelTest 2.0.1 (POSADA, D., 2004) para
estimar o melhor modelo de evolucao através da analise de verossimilhanga, usando o critério
de informagao bayesiana (BIC — Bayesian Information Criterion), e para verificar se haveria
necessidade de usar diferentes particdes na andlise filogenética. Todas as regides se
mostraram evoluindo sob o mesmo modelo: GTR+I+G, onde a sigla GTR ¢ abreviagdo para
General Time Reversible (modelo geral reversivel no tempo), que significa que a frequéncia
de nucleotideos pode variar e possui taxas estimadas separadamente para todas as transigoes
possiveis entre os quatro nucleotideos (A, C, T e G). O I ¢ a invariavel local, que significa
que alguns sitios s3o incapazes de mudar. E o G ¢ a distribuicdo gama, que assume que a taxa
de evolucao em diferentes sitios ocorre em velocidades diferentes (PIE, 2016). Como todas as
particdes estdo evoluindo sob o mesmo modelo, ndo houve necessidade de se particionar

para realizar a analise filogenética.

O alinhamento foi inserido no programa BEAUti 1.8.0 (DRUMMOND et al., 2012),
onde foi informado o modelo inferido: GTR+I+G. Os pontos de calibragdo foram informados
com base em seis fosseis, que estdo em clados que foram estabelecidos a priori como
monofiléticos (Quadro 2). O modelo Lognormal relaxed clock (DRUMMOND et al., 2006)
foi utilizado para o relogio molecular e o modelo Speciation: Yule Process (GERNHARD,
2008) para a arvore. Uma corrida de 50 milhdes de geragoes pela MCMC (Markov chain
Monte Carlo) foi estipulada, e entdo foi gerado um arquivo para se inserir no BEAST 1.8.0
(DRUMMOND et al., 2012), no CIPRES Science Gateway V. 3.3 (MILLLER et al., 2011),
onde foi realizada a andlise filogenética por inferéncia bayesiana. Os resultados foram
testados acerca da sua convergéncia no Tracer v1.6 (RAMBAUT et al., 2014), onde se
constatou que obteve boa consisténcia. Foram descartadas as primeiras arvores no
TreeAnnotator 1.8.0 (DRUMMOND et al., 2012), colocando um numero equivalente a 10%
do total da corrida, no caso, 5 milhdes. O resultado foi plotado no FigTree v1.4.4

(RAMBAUT, A., 2018).

Quadro 2. Dados utilizados para calibracao da analise filogenética, que foram inseridos no

programa BEAUti 1.8.0
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Coatitermes

Grupo Taxonémico Mean | Offset | Distribuicao Referéncia
Termitidae 10 | 47,80 | Exponencial (Engel et al., 2011)
Apicotermitinae 7 17,00 | Exponencial {iSatlie) ¢ (C il

2009)
Microcerotermes 6 17,00 | Exponencial (Krishna & Grimaldi,
2009)
Termes + Cavitermes + Ephelotermes 5 17,00 | Exponencial (Krlshnz;ggg(irlmaldl,
Constrictotermes + Caetetermes 5 17,00 | Exponencial (Krishna, 1996)
Araujotermes + Atlatitermes + 3 A | Beosieasl (Krishna & Grimald,

2009)
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3. RESULTADOS

A éarvore resultante dessa andlise (Figura 1) recuperou o género Syntermes como
sendo parafilético, por causa das amostras da espécie Syntermes nanus, que se encontram fora
do género. A amostra S. nanus_181 se encontra como grupo irmaos de todos os géneros,
excluindo Heterotermes; S. nanus 1439 deu relacionada com Labiotermes; e S. nanus 1440
como grupo irmao do clado composto por Cornitermes + Procornitermes. Isto provavelmente
aconteceu por alguma contaminagdao que antecede este trabalho e que sera discutida mais a
frente, pois nem as amostras dessa espécie formaram um grupo monofilético. Por ora,
excluiremos essa espécie e iremos tratar dos resultados incluindo apenas as demais espécies

e, assim, com Syntermes sendo monofilético.

Os resultados estimaram a origem do género ha aproximadamente 16 milhdes de anos
(Ma), com intervalo de confianca (IC 95%) de 12-20 Ma (Figura 1), utilizando o grupo coroa,
que ¢ onde comeca a diversificagdo. Neste ponto a espécie Syntermes molestus ¢ recuperada
como grupo irmdo das demais espécies do género, divergindo primeiro ha 16 Ma (IC 95%:

12-20 Ma).

O clado roxo tem Syntermes crassilabrum como grupo interno de Syntermes
peruanus. Este grupo roxo divergiu das demais espécies de Syntermes, excluindo S. molestus,
ha aproximadamente 11 Ma (IC 95%: 8-15 Ma). E a linhagem que deu origem a espécie S.
praecellens se divergiu ha 7 Ma (IC 95%: 5-9 Ma). O grupo verde formado por Syntermes
obtusus, Syntermes grandis, Syntermes cearensis, Syntermes sp A e Syntermes sp C teve sua
origem estimada ha 5 Ma, com IC 95%:4-6 Ma atras. O grupo ciano tem sua origem estimada
a 3 Ma (IC 95%: 2-5 Ma), onde S. dirus se diversificou de S. aculeosus ha 1,3 Ma (IC 95%:
0,7-1,9 Ma).

O grupo laranja teve sua origem ha 2,5 Ma (IC 95%: 1,6-3,5 Ma), onde S.
chaquimayensis se diverge de S. spinosus ha 0,6 Ma (IC 95%: 0,3-1 Ma). Mas vemos outros
exemplares de S. spinosus no grupo vermelho, sendo assim a espécie S. spinosus recuperada
como parafilética, pois todos os individuos dela ndo formaram um clado. Entdo esse grupo
composto por Syntermes spinosus + Syntermes tanygnathus + Syntermes spinosus +

Syntermes nr. grandis se originou a 2,500(1C 95%:1,6-3,5) Ma atrés.
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Syntermes_spinosus_1356
Syntermes_tanygnathus_1358
I Syntermes_spinosus_1357
Syntermes_nr.grandis_1031
Syntermes_spinosus_128
Syntermes_spinosus
Syntermes_chaquimayensis_967
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Microcerotermes_crassus
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Cubitermes_fungifaber
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Neocapritermes_taracua
Nasutitermes_macrocephalus
Nasutitermes_triodiae
Nasutitermes_takasagoensis
Postsubulitermes_parviconstrictus

Bulbitermes_singaporensis
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Leucopitermes_leucops
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Nasutitermes_neoparvus
Coatitermes_kartaboensis
Atlantitermes_snyderi
Araujotermes_parvellus

Constrictotermes_cavifrons
Caetetermes_taquarussu
Patawatermes_nigripunctatus

Ateuchotermes_retifaciens

Macrotermes_subhyalihus

Syntermes_nanus_181
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-50

Figura 1. Arvore filogenética de Syntermes inferida por analise Bayesiana. A probabilidade

-20

posterior ¢ mostrada em cada n6, junto com os intervalos de confianga dos tempos de

divergéncia com 95% HPD (Height Posterior Density). Embaixo estd indicado a escala em

milhoes de anos. As cores indicam clados

que foram utilizados para discussao no texto.
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4. DISCUSSAO
4.1. COMPARACAO FILOGENETICA

A arvore resultante da analise (Figura 1), corrobora algumas relagdes entre as espécies
com as apresentadas nas andlises feitas por Constantino (1995) (Figura 2) e, algumas das

relacdes diferentes das apresentadas por ele.
— Labiotermes
Cornitermes
{ Procornitermes
molestus
nanus

territus
‘[[ longiceps
parallelus

—— praecellens

magnoculus

peruanus
wheeleri

tanygnathus
chaquimayensis
spinosus
aculeosus

dirus
Figura 2. Arvore filogenética de consenso estrito retirada de Constantino (1995) utilizando

apenas as espécies com imagos conhecidos, com as cores equivalentes a deste estudo.

A hipétese aqui obtida de Syntermes molestus como grupo irmao de um clado
formado pelas demais espécies do género, corrobora em partes com o resultado recuperado
por Constantino (1995) em sua andlise filogenética, porque ndo recuperamos Syntermes

nanus como monofilético e grupo irmao de S. molestus.

Mas ao observar como as amostras de S. molestus se dividiram em 2 clados internos,
onde um ¢ formado por amostras brasileiras, coletadas em Rondo6nia e, o outro por um
exemplar da Venezuela e outro da Guiana Francesa. Isto nos gera uma especulagdo sobre um
desses clados internos serem de S. nanus, ja que sao tao parecidos e a unica diferenga € o
tamanho reduzido do soldado de S. nanus (CONSTANTINO, 1995). Entao poderia ser uma

falha na identificagdo ou S. nanus e S. molestus serem uma Unica espécie, em que sofrem
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plasticidade em seu tamanho de acordo com as condi¢des ambientais. Ou talvez sejam apenas

S. molestus separados pela propria plasticidade de suas distribui¢des geograficas.

Observando as relagdes de Syntermes spinosus com outras espécies, ele conta com
varias espécies como seus grupos internos, € o caso de: S. chaquimayensis, S. tanygnathus e
S. nr. grandis. Entdo a espécie S. spinosus estd sendo recuperada como parafilética. Ao
observarmos a Figura 2, vemos S. spinosus mais proximo de S. chaquimayensis. Suas
semelhancas podem causar confusdo na identificagdo, o que os difere na identificagdo dos
soldados ¢ uma pilosidade na capsula cefalica do S. chaquimayensis, suas longas e numerosas
cerdas na cabeca e, o tamanho maior dos soldados de S. spinosus com mandibulas mais
longas e dentes marginais maiores. E o que difere S. spinosus de S. tanygnathus ¢ a

quantidade de articulos na antena do alado, que em S. spinosus sdo 20 e em S. tanygnathus 21

(CONSTANTINO, 1995).

Essas espécies podem realmente ser parafiléticas ou teve um erro de triagem.
Pensamos na possibilidade de ser ma identificacdo, pois em Bridge et al. (2003) estimaram
que mais de 20% das sequéncias do grupo que se escolhe para estudar em bancos de dados
publicos como o GenBank, podem estar identificados incorretamente (no caso deles eram
fungos), podendo aqui ser todos exemplares de Syntermes spinosus, por conta das outras
espécies estarem como grupos internos dessa espécie. Mas o material que era do Museu de
Zoologia da USP foi revisado pessoalmente pelo Dr. Tiago Fernandes Carrijo, as de outros
paises que tinham fotos (Figura 3), foram revisadas pelas fotos e as que ndo tinham, foi
enviado um pedido para que o responsavel revisasse. E foi o caso somente de Syntermes
chaquimayensis (Figura 3B), que antes estava como S. spinosus ¢ a pedido, o Dr. Rudolph H.
Scheffrahn revisou, assim o nome da amostra j& foi trocado no resultado final deste trabalho.
Ja com as outras amostras, como por exemplo S. nr. grandis, que foi identificada como sendo
uma espécie proxima de S. grandis ou sendo uma nova espécie, mas ndo deu nada proximo
de S. grandis. Foi revisada e confirmada a identificagdo como sendo Syntermes nr. grandis

(Figura 3E).
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Figura 3. Fotografias disponibilizadas pelo Dr. Rudolf Scheffrahn (disponivel em:

<https://www.termitediversity.org/syncantho-tauri>). A. Syntermes cearensis. B. Syntermes

chaquimayensis. C. Syntermes molestus. D. Syntermes nanus. E. Syntermes nr. grandis. F.

Syntermes obtusus.

No clado roxo composto por Syntermes peruanos € Syntermes crassilabrum, temos S.
crassilabrum como grupo interno de S. peruanos. Observando a localizagao das amostras de
Syntermes peruanus, podemos fazer uma atualizagdo na distribuicdo dessa espécie descrita
por Holmgren (1906), que era conhecida apenas no Peru e norte da Bolivia (Figura 6), e
agora podemos estender para o Brasil, em Rondonia, que faz fronteira com o norte da Bolivia

(Quadro 1).

Syntermes grandis e Syntermes obtusus se encontram mais relacionados e grupo
interno de S. cearensis (Figura 1) e, no clado ciano, temos Syntermes dirus mais relacionado
com Syntermes aculeosus do que com Syntermes cearensis, isto conflita com a inferéncia
feita por Constantino em sua andlise filogenética que incluia todas as espécies conhecidas,

que encontrou ((Syntermes dirus + Syntermes cearensis) + Syntermes aculeosus) (Figura 4).
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Figura 4. Arvore filogenética de consenso retirada de Constantino (1995), incluindo todas as
espécies descritas na época, inclusive as que ndo possuiam todas as castas conhecidas com as

cores equivalentes a deste estudo.

Syntermes praecellens ¢ bem definido, assim como sua descricdo taxonOmica que ¢

inconfundivel com qualquer outra espécie.

Nesta analise os exemplares de Syntermes nanus os deixaram parafiléticos,
provavelmente sdo um erro de triagem. A sua coleta costuma ser feita quando esta
forrageando e, foi observado inquilinismo de espécies de outros géneros em ninhos de
Syntermes, que se encontram em ninhos conspicuos, isto ¢, sdo mais faceis de observar,
tendo-se registros de dois a cinco espécies inquilinas de outros géneros no mesmo ninho de
individuos de Syntermes (CONSTANTINO, 1995), algo que pode estar ocorrendo no
subterraneo também, fazendo com que estes individuos usem o mesmo caminho de
forrageamento. Resultando em amostras misturadas com outras espécies, de outros géneros,
podendo ter sido identificado usando um exemplar de Syntermes nanus (o que foi revisado e
esta correto), porém enviando um operario de outro que estava junto da amostra. Entdo ndo
da para ter certeza sobre qual exemplar ¢ um legitimo representante de S. nanus para designar
sua posi¢do confidvel na arvore filogenética. Podendo ser que um dos dois exemplares, se ndo
os trés, sdo possiveis misturas. Mas se realmente um desses exemplares forem um S. nanus, ¢
um indicio de que o género seja parafilético, e essa espécie entdo deva ser incluida em outro

género.

4.2. HISTORIA GEOGRAFICA PARA O INICIO DO GENERO

Como observamos nos resultados obtidos na Figura 1, o género Syntermes comegou a
se originar por volta de 16 milhdes de anos atrds (entre 12 e 20 milhdes de anos atrads com a
margem de erro). Olhando para a historia da Terra e as mudangas geograficas que ocorreram
nesse periodo na América do Sul, podemos visualizar o cenario que tornou o ambiente
propicio para os ancestrais de cupins desse género comegarem a serem selecionados ali. Esse
periodo ¢ o Mioceno Médio, onde as florestas eram extensas do Atlantico ao Pacifico, o
clima era quente e imido, e com isso por volta de 14 milhdes de anos o mar havia encoberto
boa parte da América do Sul (Figura 5), limitada no oeste pelos Andes e a leste pelo escudo

brasileiro, onde algumas regides como as Guianas, litoral brasileiro ¢ Uruguai se tornaram
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ilhas (LAVINA; FAUTH, 2016; POSADAS; ORTIZ-JAUREGUIZAR, 2016). Levando isso
em conta e que as espécies basais desse género sdo Syntermes molestus € Syntermes nanus
que sdo encontradas em toda a América do Sul, menos a oeste das Cordilheiras dos Andes
(Figura 6), nos dando indicios de que o inicio se deu no leste das Cordilheiras dos Andes,

onde nao estava submerso.

A partir de 5 milhdes de anos atrds, observamos uma grande diversificacdo de
espécies nesse género. E o final do Mioceno onde 30% das espécies de mamiferos
desapareceram, com o esfriamento e ressecamento global, assim houve a expansao de areas
abertas de savana e mais secas, formando a Caatinga, que separou a Floresta Amazdnica da
Mata Atlantica, o que permitiu uma alta diversificagdo de plantas e insetos endémicos na
Mata Atlantica, ja que causava o isolamento de grupos. Quando os ciclos
glaciais-interglaciais traziam periodos quentes e umidos, esses grupos isolados conseguiam
expandir sua distribui¢do junto com a expansao da floresta (FIASCHI et al., 2016; DASILVA et
al., 2016).
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Figura 5. América do Sul com as areas que foram encobertas pelo mar durante o Mioceno

Meédio (retirada do Ortiz-Jaureguizar & Cladera, 2006).
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Figura 6. Mapas das distribui¢cdes geograficas das espécies do género Syntermes retirados de

Constantino (1995), com os limites conhecidos em pontilhado.
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5. CONCLUSAO

Este estudo nos proporcionou novas hipoteses de relacionamento entre espécies de
Syntermes através de dados filogenomicos, que nos possibilita comparar caracteristicas

moleculares para gerar hipoteses sobre a proximidade entre espécies.

Com algumas das inconsisténcias no posicionamento de algumas espécies na analise
filogenética do grupo, este trabalho nos levanta duas possibilidades. A primeira, que as
espécies de Syntermes sejam muito mais plasticas do que se esperava, e muitas das espécies
descritas sejam na verdade sindnimos. A segunda possibilidade, que essas inconsisténcias
sejam contaminagdes de amostras ou trocas durante os sequenciamentos, nos trazendo um
alerta de como tem que acontecer uma mudanca na forma que as amostras sao preparadas

para serem compartilhadas nas bases de dados.

Em frente a essas inconsisténcias, este trabalho ¢ uma forma de revisar as etapas de
identificacao das amostras e, deve ser feito e refeito mais vezes, ndo apenas para este género.
E se deve utilizar mais amostras para ter certeza dos relacionamentos, como o caso de S.

molestus aqui, que formou um grupo consistente.

Para evitar que os erros encontrados neste trabalho € em outros sejam propagados,
seria ideal que ao encontrar um erro, fosse reportado nos bancos de dados para que outras
pessoas ndo usem de forma incorreta, para assim aumentar a confianga nos resultados
filogenéticos futuros. Também se faz necessario que haja padroniza¢ao no manuseio de
evidéncias de material genético e colecdes de amostras, além da disponibilidade de fotos da
amostra a qual pertence a sequéncia para que taxonomistas experientes no grupo possam
fazer a revisdo da identificacdo, e ndo apenas se garantir com a identificacdo de um técnico

do laboratorio (VILGALYS, 2003).
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