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1. INTRODUGAO

As doengas infecciosas emergentes (DIE) em seres humanos tém origem
zoonodtica, ou seja, sao transmitidas de animais para pessoas. Dentre essas
doengas, uma parcela significativa é proveniente de hospedeiros selvagens, como
os morcegos (ALLEN et al. 2017). Virus encontrados em morcegos tém potencial
de se tornarem DIE (CALISHER et al. 2006), destacando-se o Orthohantavirus (=
hantavirus) (Bunyavirales, Hantaviridae). A manutencédo e transmissdo desses
virus cruzou barreiras de espécies para infectar mamiferos selvagens e
domésticos e também humanos (MORATELLI; CALISHER, 2015; BROOK;
DOBSON, 2015). Nos ultimos anos, alguns estudos sugerem coletivamente que
0s morcegos estariam agindo como reservatérios naturais de hantavirus e que
poderiam estar associados a doenga humana. (DE OLIVEIRA et al. 2014).

Na regido neotropical, trabalhos recentes relataram soropositividade para
varios casos de infecgcdo por Orthohantavirus em diferentes espécies de
morcegos (DE ARAUJO et al. 2012; SABINO-SANTOS, et al. 2015; 2018; 2020;
BUENO et al. 2022). Dentre essas espécies soropositivas esta Molossus
molossus (Pallas, 1766), amplamente distribuida nas Américas Central, do Sul e
Caribe, ocorrendo em habitats variados, desde florestas tropicais até areas
urbanizadas. Outros agentes patoldgicos virais ja foram descritos com
associagbes a M. molossus na regido neotropical, destacam-se os géneros
Alphacoronavirus, Rotavirus, Lyssavirus. e Chaphamaparvovirus (LIMA et al.
2013; ASANO et al. 2016; DE OLIVEIRA; BONVICINO, 2020).

Esse estudo constitui a primeira avaliagdo sobre os possiveis efeitos das
mudancas climaticas globais para a potencial distribuicdo geografica de M.
molossus, considerada por diversos autores, como uma das principais espécies
de morcegos reservatoérios da regido neotropical, por abrigar/hospedar diferentes
agentes patolégicos causadores ou potenciais causadores de zoonoses (BUENO
et al. 2022; RAMOS et al. 2023; CASTELO-BRANCO et al. 2023).

Os modelos de nicho ecoldgico (MNE) possibilitam obter informagdes sobre
a potencial distribuicdo geografica dos organismos de interesse em diferentes
cenarios temporais, abrangendo o presente, o passado e o futuro. Por isso,
conhecer a distribuicdo geografica atual e futura de M. molossus em diferentes
areas da regiao neotropical pode ser um importante passo do ponto de vista
epidemiolégico para compreender o comportamento da espécie, frente as
mudancas climaticas em ambientes naturais e modificados pela agao humana.

O presente estudo teve como objetivo determinar através de um cenario
climatico atual e dois diferentes caminhos socioeconémicos compartilhados
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(SSP2-4.5 e SSP5-8.5) projetados para o futuro (2070) quais os efeitos das
mudancgas climaticas sobre a potencial distribuicdo geografica de Molossus
molossus (Pallas, 1766) na regiao Neotropical.

2. METODOLOGIA

A obtencgao dos registros de ocorréncia para M. molossus, ocorreu através
de bancos como GBIF - Global Biodiversity Information Facility, (www.gbif.org) e
Specieslink (http://splink.cria.org.br). Para a construgdo dos MNE para a espécie
M. molossus, foram obtidas primeiramente 19 variaveis bioclimaticas mais a de
elevagao, ambas com resolugao espacial de 10 arc. minutos (~ 20 km). Os dados
primarios das camadas climaticas foram obtidos da fonte CMIP6, a partir da base
Worldclim, v. 2.1. Para modelar o periodo atual (1970-2000) e o periodo futuro
2070 disponivel no site (WorldClim) (FICK; HIUMANS, 2017). Na sequéncia, foi
realizado o teste de correlagdo de Pearson, em que removeu-se as variaveis que
apresentaram |r| maior que 0,75 de correlacdo (HERNANDEZ et al. 2006;
ANCILLOTTO et al. 2020). As variaveis selecionadas foram, temperatura média
anual (Bio1), a variagcdo média diurna (Bio2), isotermalidade (Bio3), precipitagcao
do trimestre mais quente (Bio18), precipitacdo anual (Bio12) e a variavel
ambiental (elevagdo). Dois caminhos socioecondmicos compartilhados (SSP2-4.5
e SSP5-8.5) foram utilizados. As simulagdes dos cenarios SSP2-4.5 e SSP5-8.5
feitas para a espécie de morcego-de-cauda-livre, foram realizadas por dois
modelos de circulagdo global (MCG’s): IPSL-CM6A-LR e MPI-ESM1-2-LR. A
escolha dos MGG's se deu através do estudo de Dias e Reboita, (2021).

Os modelos foram desenvolvidos utilizando o algoritmo MaxEnt versao 3.4.3
(PHILLIPS et al. 2022). Todos os processos de MNE para M. molossus foram
realizados no R versdo 4.2.2 (R CORE TEAM, 2022) juntamente dos pacotes
tidyverse, raster, kuenm, ellipsenm e spThin, assim como o software QGIS v.
3.18.2 (QGIS DEVELOPMENT TEAM, 2022) utilizado para visualizar os mapas.
Para escolher as configuragcbes de parametros ideais entre os modelos
candidatos, nds utilizamos: a) o teste de significancia estatistica via operacao
parcial do receptor (ROC, sigla em inglés) com 500 interagdes; b) o desempenho
do modelo (medido através do erro de omissdo aceitavel de E = 0,05); c) a
complexidade do modelo utilizando o critério de informac&o de Akaike (AIC, sigla
em inglés)(WARREN; SEIFERT, 2011). Todas as combinag¢des possiveis dos tipos
de caracteristicas linear (I), quadratica (q), produto (p), limiar (t) e dobradica (h)
foram testadas, assim como diferentes valores multiplicadores de regularizagao
(0.1; 1; 01; 2, 6, 1, 8 e 10). Os modelos foram construidos utilizando trés
conjuntos de combinagdes das seis variaveis selecionadas. Assim, exploramos
um total de 1054 modelos candidatos. Os pontos de ocorréncia para a espécie de
morcego-de-cauda-livre, foram separados em dois conjuntos, sendo um para
treino (70% dos pontos para rodar o modelo) e outro para teste (30% dos pontos
para avaliar o modelo). Os parametros dos modelos finais foram escolhidos como
a mediana de 5 réplicas por bootstrap (correspondente ao melhor conjunto de
parametros do modelo), com formato de saida logistic, sendo projetados para
condigbes atuais e futuras (2070) na regido Neotropical. Utilizou-se o pacote
kuenm (COBOS et al. 2019) tanto para avaliar modelos finais quanto para
transferir modelos para condi¢des futuras. As areas que apresentaram condi¢des
extrapolativas foram identificadas através da analise de paridade orientada para a
mobilidade (MOP) (OWENS et al. 2013), comparando as condigbes entre as
areas de calibragao e transferéncia ao longo dos 2 GCM’s x 2 SSP’s x 1 periodo
de tempo que compuseram nossos cenarios futuros.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Dos 1054 modelos avaliados, dois modelos foram selecionados,
apresentando um valor de AlCc= 11.356,79 e taxa de omissado de 0.03. Estes
modelos incluem trés tipos de caracteristicas: It e Ipt (linear, product e thresholds)
com uma regularizagdo de parametro 1. Com a taxa de omissdo conseguimos
avaliar a assertividade dos pontos de ocorréncias em que, dos 536 pontos de
presenca M. molossus, os modelos falharam em apenas 16 pontos.

Em relacdo a distribuicdo no cenario atual para M. molossus foi possivel
verificar que tal espécie tem preferéncia por regides mais quentes e litordneas
como ilhas Caribenhas e litoral nordeste do Brasil. Em termos de ocorréncia ao
sul do Neotrépico, essa espécie apresentou adequabilidade para até o estado do
Parana. Esses achados corroboram com o comportamento de M. molossus que
possui preferéncia por valores mais altos de temperatura e umidade, mostrando
que ela possui uma restricdo a ambientes mais frios (MORAIS et al. 2013).
Mesmo possuindo restrigdes a climas frios, M. molossus demonstrou ter um range
maior que Mesophylla macconnelli que possui distribuigao estrita para o norte da
América do Sul (SILVA et al. 2023).

De acordo com as previsdes obtidas para os modelos do futuro, ano de
2070, é possivel identificar que ocorrerdo areas na regido da Amazénia que M.
molossus nao ocorrera mais. Tal comportamento, tanto para o SSP2-4.5 quanto
SSP5-8.5, se dara possivelmente devido a diminuicdo da pluviosidade e
consequente menor disponibilidade de agua, mais uma vez confirmando que a
chuva é que influencia no ciclo reprodutivo de M. molossus RACEY, 1982.

4. CONCLUSOES
Com este trabalho conseguimos realizar a primeira projecéo de M. molossus
para o Neotropico e confirmar que as alteragdes climaticas, ocasionadas devido
ao aumento de gases de efeito estufa, sdo capazes de interferir na area de
distribuicdo de M molossus. Nesse sentido, em se tratando desse morcego como
reservatorio de Orthohantavirus teremos uma diminuicdo no range de distribuicéo.
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