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Resumo

A digitaliza¢do e padronizacao de dados bioldgicos sdo fundamentais para a gestdo
eficiente de colegdes cientificas, permitindo sua integracdo a repositorios globais e
ampliando seu potencial para pesquisas ecologicas e biogeograficas. Esta dissertagao
buscou a padronizacdo e automacao dos dados da Cole¢ao Acarolégica UFMG-AC,
visando solucionar problemas de fragmentagdo e inconsisténcia dos registros. O estudo
implementou metodologias computacionais para a conversao e organiza¢ao dos dados,
garantindo conformidade com o padrdo Darwin Core (DwC). Foram desenvolvidos
scripts e pipelines para a estruturagdo de metadados, correcdo de inconsisténcias
taxondmicas e geoespaciais, e integracao dos registros a plataformas internacionais como
o Global Biodiversity Information Facility (GBIF) e o Sistema de Informagao sobre a
Biodiversidade Brasileira (SiBBr). Paralelamente, a modelagem de distribuicdo de
espécies (Species Distribution Modeling — SDM) foi aplicada para inferir padrdes
biogeograficos e prever areas potenciais de ocorréncia das espécies catalogadas. A
biblioteca EcoDistrib foi utilizada para otimizar a sele¢do de variaveis ambientais e a
execucdo de modelos baseados em aprendizado de maquina, enquanto técnicas de
validagdo cruzada e métricas estatisticas asseguraram a robustez dos resultados. A analise
comparativa dos dados antes e apos a padronizagdo evidenciou um aumento significativo
na qualidade, consisténcia e acessibilidade das informagdes, com a corre¢ao de
redundancias taxondmicas e a melhoria da precisao espacial dos registros. A integracao
dos dados aprimorados as plataformas GBIF e SiBBr conferiu maior visibilidade a
cole¢do, facilitando seu uso em estudos biogeograficos e de conservacido. Os modelos de
distribuicao revelaram padrdes espaciais relevantes, identificando lacunas nos registros e
sugerindo novas areas de ocorréncia para futuras coletas. A pesquisa demonstra que a
combinagdo de técnicas computacionais com abordagens tradicionais de curadoria pode
aprimorar significativamente a gestdo de cole¢des bioldgicas, destacando a importancia
da automacdo e padronizacdo para a preservacdo, compartilhamento e aplicabilidade
cientifica dos dados de biodiversidade. Os resultados reforcam a relevancia da
digitalizacdo e do uso de ferramentas computacionais na modernizagdo de acervos
cientificos, contribuindo para o avango da biogeografia, ecologia e conservagdao da
biodiversidade.

Palavras-chave: Digitalizacdo de colegdes bioldgicas; Modelagem de distribuicao de

espécies; Darwin Core; Aprendizado de méaquinas; Integracao de dados.



Abstract

The digitization and standardization of biological data are essential for the efficient
management of scientific collections, enabling their integration into global repositories
and expanding their potential for ecological and biogeographical research. This
dissertation sought to standardize and automate data from the UFMG-AC Acarological
Collection to address challenges concerning data fragmentation and inconsistency. The
study implemented computational methodologies for data conversion and organization,
ensuring compliance with the Darwin Core (DwC) standard. Scripts and pipelines were
developed to structure metadata, correct taxonomic and geospatial inconsistencies, and
integrate records into international platforms such as the Global Biodiversity Information
Facility (GBIF) and the Brazilian Biodiversity Information System (SiBBr).
Concurrently, Species Distribution Modeling (SDM) was applied to infer biogeographical
patterns and predict potential occurrence areas for cataloged species. The EcoDistrib
library was used to optimize environmental variable selection and machine learning-
based model execution, while cross-validation techniques and statistical metrics ensured
result robustness. Comparative analysis of data before and after standardization revealed
significant improvements in quality, consistency, and accessibility, including taxonomic
redundancy correction and enhanced spatial accuracy. The integration of enhanced data
into GBIF and SiBBr increased the collection’s visibility, facilitating its use in
biogeographical and conservation studies. Distribution models identified relevant spatial
patterns, highlighting gaps in records and suggesting new areas for future sampling. The
research demonstrates that combining computational techniques with traditional curation
approaches can significantly improve biological collection management, emphasizing the
importance of automation and standardization for preserving, sharing, and applying
biodiversity data. The findings reinforce the relevance of digitization and computational
tools in modernizing scientific collections, advancing biogeography, ecology, and
biodiversity conservation.

Keywords: Digitization of biological collections; Species distribution modeling; Darwin

Core; Machine Learning; Data integration.
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1. Introducao

1.1. Colegdes

1.1.1. Importancia das colec¢des

O habito de colecionar remonta a diferentes periodos historicos, sendo uma pratica
que atravessa culturas e contextos. As cole¢des bioldgicas, em particular, ganharam
destaque na Europa a partir do século XV, com o surgimento dos Gabinetes de
Curiosidades na Europa (Lima & Faleiro, 2020). Esses gabinetes reuniam uma ampla
variedade de materiais, incluindo itens artisticos, biologicos, geologicos, astrondmicos e
arqueologicos. Frequentemente denominadas de “historia natural”, essas iniciativas ndo
se limitavam a uma unica drea do conhecimento, mas abrangiam diversas disciplinas.

Entre as cole¢cdes mais antigas que conhecemos estd a de Ulisses Aldrovandi
(1522-1605), que incluia espécimes de herpetologia e foi documentada no século XVII
(Bauer, Ceregato & Delfino, 2013). Outra colecdo historica ¢ a da familia Linck (Bauer
& Wahlgren, 2013). Essas colegdes pioneiras serviram como base para o
desenvolvimento de museus de historia natural e da pesquisa cientifica moderna.

No Brasil, o desenvolvimento das cole¢des bioldgicas seguiu um caminho
diferente, influenciado por fatores histdricos e politicos. Um marco importante foi a
fundagdo do Museu Nacional do Rio de Janeiro (MNRJ) em 1818, por D. Jodo VI, apds
a vinda da familia real portuguesa para o Brasil. O MNRIJ ¢ a mais antiga instituicao
cientifica do pais, consolidando-se como um pilar do avango cientifico, académico e
cultural brasileiro. Seu acervo inclui nove colegdes centenarias (Basilio et al., 2024), que
preservam espécimes de inestimavel valor histdrico e cientifico, além de desempenhar
um papel crucial na formagado académica e na pesquisa cientifica (MNRJ, 2025).

Outro exemplo relevante ¢ o0 Museu Paraense Emilio Goeldi (MPEG), fundado
em 1871. Com mais de 150 anos de histéria, o MPEG ¢ o segundo museu mais antigo de
historia natural do Brasil e se destaca pela dedicacdo a preservacdao e ao estudo da
biodiversidade amazonica. Desde sua fundagdo, tem sido um pilar fundamental na
pesquisa cientifica sobre a fauna e flora da Amazodnia, especialmente em um periodo em
que naturalistas ja exploravam a regido, enviando espécimes para instituigdes no Brasil e
no exterior (Santos, Aviz & Albuquerque, 2019).

Além do MNRIJ e do MPEG, outras instituigdes brasileiras tém desempenhado
papéis importantes na conservacao e estudo da biodiversidade. O Jardim Botanico do Rio

de Janeiro (JBRJ), fundado em 1808, abriga uma rica cole¢do de plantas nativas e
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exoticas, destacando-se pela pesquisa e conservagao da flora brasileira (JBRJ, 2025). O
Museu de Zoologia da Universidade de Sao Paulo (MZUSP), criado em 1890, possui um
acervo vasto de espécimes zooldgicos que contribuem significativamente para o estudo
da biodiversidade brasileira e global (MZUSP, 2025). O Instituto Butantan, estabelecido
em 1901, ¢ amplamente reconhecido por suas cole¢des de serpentes e aracnideos, além
de suas pesquisas em biomedicina (BUTANTAN,2025).

Mais recentemente, o Centro de Cole¢des Taxonomicas da Universidade Federal
de Minas Gerais (CCT-UFMQ), institucionalizado em 2015, consolidou-se como uma
referéncia de armazenamento, catalogacdo e disponibilizagdo de material biologico.
Vinculado ao Instituto de Ciéncias Biologicas (ICB) da UFMG, o CCT gerencia 26
colegdes, incluindo exemplares zoologicos, botanicos e micoldgicos, microbioldgicos,
bem como subamostras de tecidos, DNA e células em cultivo. Além de promover a
pesquisa, o ensino e a inovacao cientifica, o CCT também ¢ ativo na formagao de recursos
humanos e na divulgagdo do conhecimento (CCT-UFMG, 2025).

As colegdes zoologicas desempenham um papel fundamental na preservagio e no
estudo da biodiversidade, atuando como repositorios indispensaveis para o avango
cientifico e tecnologico. Além de registrarem a diversidade bioldgica, essas colecdes
constituem fontes inesgotaveis de dados para pesquisas cientificas, tecnologicas e
relacionadas a saude publica (Zaher & Young, 2003; De Vivo, Silveira & Nascimento,
2014). No Brasil, essas cole¢des integram museus de histdria natural e instituigdes de
ensino e pesquisa, sendo fundamentais para a preservacdo de espécimes ao longo do
tempo, juntamente com dados biogeograficos, taxondmicos e de procedéncia (Zaher &
Young, 2003). Sua funcao ndo se limita a conservacao: as colegdes também sdo centros
para estudos moleculares, armazenando amostras de material genético, como DNA,
tecidos e ossos, além de contribuir para a satde publica ao identificar espécies vetores de
doengas (De Vivo, Silveira & Nascimento, 2014).

O desenvolvimento e a ampliacdo de cole¢des cientificas no Brasil sao reflexos
de politicas publicas e investimentos direcionados ao fortalecimento da pesquisa e da
educagdo superior no pais. Essas cole¢cdes desempenham um papel essencial na
preservacdo da biodiversidade e na formacdo de taxonomistas especializados, além de
serem fundamentais para o avanco do conhecimento em areas como zoologia, botanica e
microbiologia. O impacto dessas iniciativas € evidente ao se observar o crescimento das

cole¢des nas ultimas décadas, como descrito por Basilio e colaboradores (2024):
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“De acordo com os resultados, observa-se que houve um aumento do
numero de cole¢des no Brasil nos ultimos 30 anos, sendo que 33,5% (114) dos
acervos zoologicos possui entre 11 e 30 anos de existéncia. Esses niimeros sdo
coincidentes com os observados nas cole¢des botanicas e microbiologicas. Da
mesma forma que para aquelas colegdes, acredita-se que o numero de colegdes
zoologicas nas ultimas décadas tenha sido alavancado por iniciativas publicas
que geraram subsidios financeiros e investimentos as instituigdes de ensino
superior. Dentre as iniciativas, merecem destaque o programa de Reestruturagao
e Expansdo das Universidades Federais (REUNI), com objetivo de ampliar o
acesso e a permanéncia no ensino superior; ¢ o Programa de Capacitagdo em
Taxonomia (PROTAX), que visou o desenvolvimento e capacitacdo de
taxonomistas nas trés areas, botanica, microbiologia e zoologia.”

As colegdes taxonOmicas contribuem substancialmente para o progresso
cientifico, apoiando estudos em sistematica, ecologia e conservacao. Elas fornecem dados
essenciais sobre morfologia, fisiologia e caracteristicas do ciclo de vida, possibilitam
pesquisas sobre distirbios nos habitats e servem como registros historicos das mudancgas
ambientais globais (Suarez & Tsutsui, 2004; Wen et al., 2015; Castillo-Figueroa, 2018).
Avancgos recentes em bioinformatica e infraestrutura cibernética aumentaram a
acessibilidade e a utilidade dessas colegdes, promovendo a colaboragdo e abrindo novas
oportunidades de pesquisa (Wen et al., 2015).

1.1.2. Problemas das coleg¢des

Apesar de desempenharem fungdes importantes na area de conservagao, filogenia
e outras areas, as cole¢des enfrentam uma série de problemas que comprometem seu
pleno potencial. Entre os principais desafios estdo a falta de recursos financeiros,
humanos e espaciais, além de infraestrutura inadequada. Adicionalmente, os curadores
dessas colegdes frequentemente enfrentam responsabilidades concorrentes, precisando
equilibrar atividades de ensino, pesquisa e gestdo das cole¢cdes (Snow, 2005; De Vivo,
Silveira, & Nascimento, 2014).

No Brasil e na América Latina, regides reconhecidas por sua biodiversidade, essas
dificuldades sdo agravadas por cortes or¢camentarios, insuficiéncia de pessoal e entraves
burocraticos, como a obten¢do de permissdes para coleta e transporte de espécimes. Esses
fatores combinados tém um impacto negativo no avango da taxonomia e nos estudos sobre
biodiversidade (Rafael, Aguiar & Amorim, 2009; Glienke et al., 2024).

Além disso, eventos catastroficos tém revelado a vulnerabilidade dessas colegdes.

Um exemplo marcante foi o incéndio do MNRJ, que resultou na perda irreparavel de
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material tipo e tdxons unicos (Zamudio, et al., 2018), destacando a necessidade de
medidas preventivas e de digitalizacdo para proteger os dados dos espécimes (Kellner,
2024). Tais desastres representam uma perda cientifica incalculdvel e reforcam a
importancia critica dos esfor¢os de digitalizagdo, tanto para a preservacao quanto para a
acessibilidade futura das informacdes (Miller et al., 2020).

Outro problema significativo ¢ a distribuicdo global desigual das coleg¢des
cientificas. Enquanto algumas regides concentram vastos acervos, outras enfrentam
limitagdes em sua infraestrutura e legislacdo, dificultando a criagdo de novas colecdes.
Burocracias e politicas inadequadas também agravam essas disparidades (Kellner, 2024).

Um desafio adicional, particularmente relevante para a taxonomia, ¢ o chamado
“shelf-life”, ou tempo de prateleira, que se refere ao intervalo entre a coleta de um
espécime e sua descrigdo formal como uma nova espécie. Estudos apontam tempos
médios de prateleira variados: 21 anos considerando todos os reinos (Fontaine et al.,
2012), 16 anos para arvores neotropicais (Lujan et al., 2024) e 19 anos para angiospermas
do Cerrado (Cavallin et al., 2016). Diversos fatores contribuem para esses atrasos,
incluindo caracteristicas bioldgicas dos organismos, vieses sociais e geopoliticos e
praticas de coleta (Fontaine et al., 2012; Lujan, et al., 2024).

Colaboragoes entre coletores e autores, bem como revisoes taxondmicas, tém sido
associadas a tempos de prateleira mais curtos (Guedes et al., 2020). No entanto, desafios
como instabilidade politica e conflitos dificultam ainda mais o progresso. Essas questdes
ressaltam a necessidade de campanhas de coleta seguras e da promocgao de colaboracdes
internacionais para superar barreiras e acelerar o avango taxondmico (Lujan et al., 2024).

1.1.3. Acolegdo UFMG-AC

A Colecdo Acarologica do Centro de Colegdes Taxondmicas da Universidade
Federal de Minas Gerais (CCT-UFMG), ou ¢ UFMG-AC, possui mais de 16 mil itens
tombados, incluindo individuos montados em laminas e material preservado em alcool
(Dados até outubro de 2023). Formalmente criada em 2012, inclui registros de coleta
desde 1984, com cerca de 7,5% dos itens coletados antes de 2010. O tempo médio de
espera para identificacao ¢ de 9 anos, e a descri¢ao de novas espécies leva cerca de 2 anos.

A colecdo abrange espécimes de diversas regides do mundo, como Russia (219),
Espanha (200), Australia (117), Nova Zelandia (94), Estados Unidos (72), Chile (62),
Alemanha (53), Azerbaijao (39), Ira (28), Bolivia (12), Panama (12), Peru (6), Myanmar
(5), Cuba (2), Guiana Francesa (2), Honduras (2), Tajiquistao (2) e Equador (1). Além de

acaros marinhos, coletados em erupcdes vulcanicas de grandes profundidades no Oceano
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[ndico e na Antartida. No Brasil, todas as unidades federativas estio representadas, exceto
Amapd, Distrito Federal, Goids, Roraima e Tocantins.

Atualmente, sdo registradas 141 familias de dcaros, com destaque para aquelas
com mais de 200 individuos: Halacaridae (1865), Erythracidae (1084), Spinturnicidae
(487), Erythracaridae (445), Trhypochthoniidae (358), Macronyssidae (343), Laelapidae
(330), Microtrombidiidae (277), Leeuwenhoekiidae (241), Smarididae (227),
Rhagidiidae (210), Trombiculidae (200). A colecdo também possui material tipo,
consistindo em 20 holétipos, 299 paratipos e 1 ne6tipo, além de 3711 individuos que sao
material testemunho de trabalhos que envolveram extragdo e sequenciamento de DNA
para trabalhos filogenéticos ou filogeograficos, os quais ja produziram mais de 1500
sequéncias armazenadas em bases publicas de dados, como o GenBank e o BOLD.

Parte significativa dos exemplares ¢ oriunda das atividades de coleta do
Laboratério de Acarologia do Departamento de Zoologia da UFMG. Os écaros oriundos
das atividades de coletas de outros laboratorios ou de empresas passam pela triagem e
eventualmente preparagdo em laminas neste mesmo laboratorio. O fluxo de trabalho
envolve as seguintes etapas:

1- Coleta, adequada aos diferentes ambientes, incluindo inclusive a captura
seguida de soltura ou coleta de hospedeiros. As amostras t€ém sua origem em diferentes
ambientes, incluindo marinhos da regido entre-marés até grandes profundidades,
cavernicolas, de agua doce e serapilheira, associados ou ndo a outros organismos. Para
garantir a preservacdo do DNA, as amostras coletadas sdo armazenadas em alcool antes
de serem transportadas para o laboratério.

2 - No laboratorio, a triagem das amostras € conduzida para selecionar e organizar
o material a ser analisado, separando os acaros de outros grupos de animais, do substrato
e identificados até onde € possivel, sob o aumento permitido pelo estereomicroscépio.

3- Parte dos 4caros, a depender do interesse pelo grupo ou disponibilidade de
reagentes, tem seu DNA extraido e mantido em colegdo de extratos de DNA a -80°C para
a posterior obtencdo de sequéncias. Os extratos sdo numerados sequencialmente, até a
escrita desta dissertacao haviam mais de 4000 extratos mantidos no freezer do laboratoério.

4- Os écaros muito grandes ou muito esclerotizados sao mantidos em via umida
(alcool 70-100%). Os demais sao montados em laminas, no caso do Laboratério de
Acarologia em meio de Hoyers ou de Gelatina-Glicerina.

5- Os acaros sao identificados e eventualmente descritos, muitas vezes utilizando

uma abordagem integrativa, que combina dados morfoldgicos e moleculares. As laminas
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recebem etiquetas e os metadados sdo incluidos na planilha da colegdo, que a intervalos
de tempos regulares sdo submetidos a bases publicas (SiBBr e GBIF).

Durante todo o processo, sdo coletados e registrados dados detalhados sobre cada
etapa, desde a coleta inicial até a extragdo molecular e a identificagcao morfologica. Esses
registros sdo fundamentais para garantir a integridade dos dados e permitir futuras
analises comparativas, contribuindo para a ampliacao do conhecimento acarologico e sua
aplicagdao em estudos cientificos.

1.1.4. Dados de ocorréncias

Dados de ocorréncia de espécies referem-se a observacdes de presenga ou
abundancia de espécies em locais especificos, desempenhando um papel crucial na
pesquisa em biodiversidade. Provenientes de fontes como museus e herbarios, esses
dados estdo se tornando cada vez mais acessiveis por meio de bancos de dados online,
contribuindo para diversas aplicagdes em ecologia e conservacao (Ball-Damerow et al.,
2019). Eles sao utilizados para estimar a riqueza de espécies, desenvolver inventarios e
descrever novas espécies. No entanto, persistem desafios relacionados ao controle de
qualidade dos dados e a abordagem de vieses intrinsecos em conjuntos de dados (Ball-
Damerow et al., 2019).

Intrinsecamente ligados as colecdes cientificas, os dados de ocorréncia funcionam
como registros indispensaveis associados aos espécimes armazenados. Eles incluem
informagdes detalhadas sobre a localidade, data e condigdes de coleta, além da
classificagdo taxondmica e outros atributos relevantes. Dessa forma, ndo apenas
documentam a diversidade biologica, mas também servem como base para estudos
fundamentais em areas como distribuicdo de espécies, biogeografia e mudangas
ambientais (Speed, 2018; Guralnick & Hill, 2009). As colecdes cientificas, como as
zoologicas, frequentemente contém maior riqueza de espécies do que os dados
observacionais e fornecem registros verificaveis, essenciais para rastrear a origem das
observagoes relatadas (Marinoni et al., 2024).

As colecdes zoologicas, como discutido anteriormente, ndo apenas preservam os
espécimes fisicos, mas também geram e armazenam um grande volume de informagdes
associadas. Esses registros sdo essenciais para analises que orientam o manejo € a
conservagao da biodiversidade, bem como para a formulacio de politicas ambientais e o
planejamento de estratégias de mitigacao de impactos climaticos (Arengo et al., 2017;
Benham & Bowie, 2023). Além de fornecerem dados temporais e espaciais Unicos, essas

cole¢des permitem o acompanhamento das mudancas na diversidade bioldgica global ao
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longo do tempo, sendo cruciais para o entendimento de padrdes biogeograficos e
impactos ambientais (Monfils et al., 2017). A digitalizagcdo de espécimes tem expandido
significativamente o acesso as informacdes de biodiversidade, contribuindo para a
resolucao de questdes globais, regionais e locais (Hilton et al., 2021).

Apesar de sua relevancia, os dados de ocorréncia frequentemente enfrentam
desafios relacionados a sua padronizacdo e qualidade. Problemas como coordenadas
geograficas incorretas, nomenclatura taxondmica desatualizada e a duplicacdo de
registros sao problemas comuns que podem comprometer os resultados das analises (Ball-
Damerow et al., 2019). Iniciativas como as do Global Biodiversity Information Facility
(GBIF) tém trabalhado para melhorar a integracdo e a acessibilidade dos dados,
potencializando sua aplicagao cientifica (Heberling et al., 2021).

A integragdo de fontes de dados ndo-convencionais, como informacdes de "tdxons
associados" extraidas de registros digitalizados, pode ampliar os registros de ocorréncia
conhecidos ¢ melhorar a compreensdo da distribui¢do dos taxons (Pearson, 2018).
Contudo, a heterogeneidade entre cole¢des ¢ a falta de uniformidade no registro das
informagdes dificultam a integragcdo de dados em larga escala, limitando seu potencial de
aplicagdo cientifica (Ball-Damerow et al., 2019).

Esses dados sdo utilizados principalmente na modelagem de distribui¢do de
espécies (SDM, do inglés Species Distribution Models), que combinam dados de
ocorréncia com variaveis ambientais para prever as distribui¢cdes das espécies no espago
e no tempo (Elith & Leathwick, 2009). As SDMs fornecem “insights” ecoldgicos e
orientam o planejamento de conservacdo (Guisan & Thuiller, 2005). Novos métodos de
modelagem, incluindo abordagens de aprendizado de maquina, t€ém se mostrado
promissores na melhoria das previsdes a partir de dados apenas de presenca, que sdo

tipicos de muitos conjuntos de dados de ocorréncia (Elith et al., 2006).

1.1.5. Digitalizacdo

A digitalizacdo e a informatizacdo sdo processos distintos, mas complementares,
na pesquisa sobre biodiversidade. A digitalizacdo envolve a conversdo de espécimes
fisicos e dados associados em formatos digitais, aumentando a acessibilidade e o uso de
colecdes de historia natural (Beaman & Cellinese, 2012; Hedrick et al., 2020). A
digitalizacdo oferece diversas vantagens, como a disponibiliza¢do das informagdes para
a comunidade de especialistas e para o publico em geral, permitindo que pesquisadores
priorizem seus esfor¢os em cole¢cdes de maior relevancia. Eventualmente, a depender de

documentos digitais dos exemplares depositados, reduz custos eliminando a necessidade
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de visitas presenciais a todas as institui¢des, o que quebra barreiras geograficas ou ao
menos torna as visitas mais focadas. Outra vantagem ¢ a preservagdo dos dados em caso
de tragédias, como incéndios ou inundagdes, e a maior eficiéncia na gestdo de colegdes,
facilitando a organizagao e catalogagao dos espécimes (Marinoni et al., 2024).

O processo de digitalizagdo inclui a digitagao de informacgdes de etiquetas, livros
de tombo e cadernos de campo em planilhas ou formuldrios digitais, a captura de imagens
ou fotografias dos espécimes, e a conversdo de sons de fitas ou outras midias para o
formato digital (Marinoni et al., 2024).

Esse processo tem levado a criagdo de grandes bancos de dados e agregadores de
biodiversidade, impactando significativamente a pesquisa em sistematica, ecologia e
conservagdo (Nelson & Ellis, 2019). Por outro lado, a informatizagcdo refere-se a
transformag@o mais ampla de processos e estratégias por meio do uso de tecnologias
digitais (Gobble, 2018). No contexto da biodiversidade, isso inclui o desenvolvimento de
novos fluxos de trabalho exclusivamente digitais e abordagens automatizadas para a
descoberta e conservagdo da biodiversidade (Hedrick et al., 2020). Juntos, esses processos
revolucionaram a pesquisa em biodiversidade, melhorando o acesso as informagoes
essenciais, aumentando a relevancia das colegdes cientificas e permitindo avaliagdes de
biodiversidade em larga escala (Beaman & Cellinese, 2012; Nelson & Ellis, 2019).

Além dos projetos de formagdo e capacitacio de pessoal, houve também
iniciativas voltadas especificamente para a digitalizagdo, como o INCT Herbario Virtual
da Flora e dos Fungos e o REFLORA, que permitiram que as colegdes botanicas parceiras
mantenham suas colecdes digitalizadas. Para as cole¢des zoologicas, o Ministério da
Ciéncia e Tecnologia (MCTI) coordenou um projeto que fomentou a digitalizagao em
grandes institui¢des, como o Museu de Zoologia da Universidade de Sao Paulo (MZUSP),
0 Museu Paraense Emilio Goeldi (MPEG), o Instituto Nacional de Pesquisas da
Amazonia (INPA) e o Museu Nacional do Rio de Janeiro (MNRJ). Outras iniciativas
globais incluem a criagao de bancos de biodiversidade, alguns para todos os grupos, como
o GBIF e o Sistema de Informacdo sobre a Biodiversidade Brasileira (SiBBr), que
abrangem todos os grupos taxonomicos, além de plataformas especificas, como o JABOT
(para botanica) e o microSICol (para microbiologia) (Marinoni et al., 2024).

O progresso da digitalizacdo varia entre as colecdes. Por exemplo, a maioria das
colecdes botanicas ja4 possui grande parte de seus materiais digitalizados, com apenas

8,6% ainda ndo iniciando o processo. Em contraste, as colecdes microbiologicas e
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zooldgicas estdo em estagios semelhantes de digitalizacdo, com um niimero total de itens
digitalizados significativamente menor que em colecdes botanicas (Marinoni et al., 2024).

Apenas 12,4% das colecdes zooldgicas e 8,3% das colecdes microbioldgicas
possuem imagens dos espécimes (Marinoni et al., 2024). Isso ¢ importante porque as
imagens dos exemplares potencialmente evitariam a manipulacdo excessiva dos
exemplares, contribuindo com a sua conservagdo e, como mencionado acima,
economizaria os custos associados as visitas as colegoes.

Os bancos de dados utilizados nas cole¢des sdo fundamentais, pois determinam
como essas informagdes sdo acessadas tanto por colaboradores internos quanto por
pesquisadores externos. Por exemplo, quando os dados sdo armazenados em planilhas na
nuvem, ¢ necessario conceder acesso as informagdes para pessoas externas. J4 em bases
de dados publicas, esse acesso ¢ mais direto. Além disso, o acesso pode ser de leitura ou
edi¢do, dependendo das permissdes concedidas. Embora os bancos de dados sejam
ferramentas poderosas para o armazenamento e gestdo de informacdes, eles apresentam
desafios, como a menor praticidade em comparagdo com as planilhas locais ou na nuvem,
que sao mais familiares para a maioria dos usudrios. Por isso, ¢ essencial cursos de
capacitagdo para os curadores e colaboradores, garantindo que possam utilizar essas

ferramentas de forma eficiente.
1.2. Padronizagdo

1.2.1. Principais caracteristicas

Dados padronizados sdo caracterizados por uniformidade no formato,
nomenclatura consistente e a inclusdo de metadados claros que contextualizam as
informacdes. Essa padronizagdo permite que diferentes conjuntos de dados sejam
interpretados e utilizados de forma integrada, mesmo que tenham sido produzidos por
institui¢des distintas ou em diferentes contextos. A uniformidade no formato envolve o
uso de estruturas predefinidas, como tabelas organizadas e campos bem definidos. A
nomenclatura consistente assegura que os termos utilizados sejam reconhecidos
internacionalmente, como nos nomes cientificos das espécies. Ja os metadados
documentam as condi¢des de coleta, as fontes de dados e outras informagdes essenciais
para garantir a transparéncia e a reprodutibilidade.

A auséncia de padronizacao nos dados de biodiversidade pode gerar uma série de

problemas, incluindo:
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¢ Redundancias: Dados duplicados ou inconsistentes entre diferentes colecdes
dificultam andlises precisas.

e Erros de Interpretacido: Informagdes registradas de forma heterogénea podem
levar a conclusdes incorretas. Por exemplo, a falta de padronizacdo em
coordenadas geograficas pode causar erros no mapeamento de espécies.

e Incompatibilidade: Dados sem formato uniforme ndo podem ser integrados com
outros sistemas, limitando seu uso em analises globais.

Esses problemas destacam a importdncia de iniciativas que promovam a
padronizacdo e a integragao de dados, especialmente no contexto de ciéncia aberta e
colaborativa. Apenas com a adog¢ao de padrdes internacionais sera possivel explorar todo
o potencial dos dados de biodiversidade para a conservagdo e o desenvolvimento
sustentavel.

A padronizacdo dos dados de biodiversidade ¢ crucial para a integra¢do e
interpretagdo de conjuntos de dados provenientes de diversas fontes. Ela garante a
uniformidade no formato, nomenclatura consistente ¢ metadados claros (Zenglein, 2025).
Estruturas de dados padronizadas, como a lista de conceitos do Darwin Core (DwC) e o
esquema ABCD, aprimoram a acessibilidade, qualidade e usabilidade dos bancos de
dados (Willemse, 2008). Convengdes de nomenclatura reconhecidas internacionalmente,
como os nomes cientificos das espécies, sdo essenciais para alcancar a consisténcia dos
dados. Os metadados desempenham um papel vital na documentagdo das condi¢des de
coleta e das fontes de dados, assegurando transparéncia e reprodutibilidade (Zenglein,
2025). Organizacoes como o GBIF e a Biodiversity Information Standards (TDWG) estao
liderando esfor¢os para superar barreiras na gestdo de dados de biodiversidade,
desenvolvendo vocabuldrios padronizados de metadados e abordando desafios
relacionados a ambiguidade de nomes taxonomicos (Lapp et al., 2011). A implementagado
desses padroes ¢ fundamental para a gestdo de dados de biodiversidade a longo prazo,
facilitando projetos de pesquisa complexos (Zenglein, 2025).

A falta de padronizacdo nos dados de biodiversidade apresenta desafios
significativos para pesquisas e esfor¢os de conservagdo. Formatos de dados heterogéneos,
diferencas no nivel de detalhamento dos dados e terminologias inconsistentes dificultam
a integracao dos dados e limitam a usabilidade em analises dos dados (Konig et al., 2019).
Essas diferengas podem ocorrer na precisao das coordenadas geograficas, na frequéncia
das coletas ao longo do tempo ou na categorizagdo taxondmica, tornando a comparagao

entre diferentes conjuntos de dados mais complexa.

21



Além disso, problemas como registros duplicados, datas de coleta ausentes e
variagOes na exatiddo das localizagdes geograficas afetam entre 35% e 55% dos registros
em grandes bases de dados, como o GBIF e o Ocean Biodiversity Information System
(OBIS) (Moudry & Devillers, 2020). A incompatibilidade entre sistemas taxondmicos de
diferentes bases de dados complica mais os esforcos de integracao (Feng, et al., 2022).

Esses desafios impactam diretamente a precisdo e a eficacia dos estudos de
biodiversidade, podendo levar a interpretacdes equivocadas sobre a distribui¢do de
espécies e a falsos positivos de “hotspots” de biodiversidade (Moudry & Devillers, 2020).
Abordar essas questdes exige melhorias nos mecanismos de entrada de dados, rotinas de
controle de qualidade e fortalecer o intercdmbio de informagdes entre agregadores
(Moudry & Devillers, 2020). A integracao eficaz das bases de dados existentes poderia
avancar significativamente o conhecimento sobre biodiversidade, potencialmente
aumentando a cobertura taxondmica em bancos de dados (Feng, et al., 2022).

As iniciativas de padronizagdo e integracdo de dados s3o cruciais para o avango
da ciéncia da biodiversidade aberta e colaborativa. A adocdo de padrdes internacionais
aprimora a transparéncia, a reprodutibilidade e a integracdo global dos dados de
biodiversidade (Zenglein, 2025). Esses esfor¢os desbloqueiam todo o potencial dos dados
de biodiversidade para a conservagcdo e o desenvolvimento sustentdvel, permitindo
analises precisas, escalaveis e interdisciplinares (Heberling et al., 2021). Iniciativas
globais como GBIF, a Rede Interamericana de Informacdes sobre a Biodiversidade
(IABIN) e o speciesLink promovem a integracdo de dados por meio de protocolos,
padrdes e arquiteturas abertas. A acessibilidade as informagdes de biodiversidade
aumentou significativamente, com o uso de dados mediados pelo GBIF, crescendo desde
2007 (Heberling et al., 2021). No entanto, ainda existem desafios para alinhar esforgos
locais e globais na criagdo de um repositorio comum de dados de biodiversidade.
Enfrentar esses desafios por meio de acdes coordenadas, como compartilhamento de
recursos € harmonizagdo de atividades operacionais, ¢ essencial para realizar todo o
potencial dos dados integrados de biodiversidade.

1.2.2. Conceitos e importancia da padronizacado

Em um cendrio no qual os dados sobre biodiversidade sdo gerados por diversas
fontes, como colegdes bioldgicas, projetos de monitoramento e registros de observagao,
a padronizagdo se torna fundamental para possibilitar a integracdo dessas informacdes.

Estabelecer normas e critérios uniformes para o registro, organizagao e compartilhamento
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de dados permite que pesquisadores, instituigdes e sistemas computacionais trabalhem de
maneira coesa e estruturada (Wieczorek et al., 2012).

Um dos principais objetivos da padronizagdo ¢ minimizar erros e inconsisténcias,
especialmente aqueles decorrentes de registros manuais ou da falta de uniformidade entre
diferentes bancos de dados (Chapman, 2005). Ela também amplia a escala e a abrangéncia
das andlises cientificas ao possibilitar a unificagdo de dados em sistemas centralizados e
ampliando a escala e a abrangéncia das analises cientificas (Zipkin et al., 2021), além de
garantir sua reutilizagdo ao longo do tempo, independentemente de mudangas
tecnologicas ou institucionais (Wilkinson et al., 2016).

A padronizagdo baseia-se em principios como clareza, consisténcia e
interoperabilidade, assegurando que o significado dos dados permaneca inequivoco. O
uso de metadados bem definidos fornece o contexto necessario para sua compreensao e
reaproveitamento, enquanto taxonomias e ontologias padronizadas contribuem para a
organizag¢do logica e a compatibilidade com sistemas automatizados (Smith et al., 2013).

No contexto da ciéncia global, padrdes internacionais, como o Darwin Core
(DwC), sao amplamente utilizados para estruturar dados biologicos, viabilizando a
interoperabilidade entre colecdes cientificas e repositorios, como o GBIF (Wieczorek et
al., 2012; GBIF 2025; TDWG 2025). Essa abordagem facilita a colaboracio
internacional, essencial para iniciativas como o monitoramento da biodiversidade e a
modelagem de mudangas climaticas (Hardisty et al., 2019; Pereira et al., 2013).

Com o crescimento exponencial dos dados cientificos, a padroniza¢do torna-se
ainda mais critica no contexto da big data. Repositérios como o GBIF e o SiBBr
exemplificam sua importancia ao reunir milhdes de registros em plataformas unificadas,
permitindo a aplicagdo de algoritmos para identificar padrdes ecologicos e apoiar
politicas ambientais baseadas em evidéncias (Hampton et al., 2013; Jetz et al., 2019).

Além de aumentar a confiabilidade e replicabilidade das anélises cientificas
(Borer et al., 2009), a padronizagdao fornece uma base robusta para politicas publicas e
estratégias de conservagdo, permitindo a identificacdo de espécies ameacadas e a
implementa¢do de medidas de protecdo eficazes (Tittensor et al., 2014). Também
promove maior eficiéncia no compartilhamento de dados entre institui¢des, otimizando
recursos e acelerando o avanco do conhecimento (Reichman et al., 2011).

Por fim, ao estabelecer diretrizes claras para documentagdo e disseminacao de
dados, a padronizacdo fortalece a ciéncia aberta, promovendo transparéncia, colaboragdo

e confianga na pesquisa cientifica (Tenopir et al., 2011; BRASIL, 2021). Assim,
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consolida-se como ferramenta indispensdvel para enfrentar desafios globais, como a
perda de biodiversidade e as mudangas climaticas (IPCC, 2023).

1.2.3. Bancos de dados publicos

Os bancos de dados que utilizam formatos padronizados desempenham um papel
crucial no compartilhamento de informacdes sobre biodiversidade, promovendo a
acessibilidade e a integragdao de dados em escala global. Dentre os principais estao:

1. GBIF (Global Biodiversity Information Facility): E uma das maiores
plataformas globais para compartilhamento de dados sobre biodiversidade. O
GBIF utiliza padrdes como o DwC, que define formatos consistentes para a troca
de informacgdes sobre ocorréncias de espécies, registros taxondmicos e metadados
ambientais. Essa padronizagdo permite que instituigdes em todo o mundo
publiquem dados de maneira uniforme, facilitando andlises comparativas e
colaborativas (GBIF, 2025).

2. SiBBr (Sistema de Informacio sobre a Biodiversidade Brasileira): E o
principal repositorio de dados sobre biodiversidade no Brasil, alinhado aos
padroes do GBIF e do DwC. Ele retine dados de colegdes cientificas brasileiras e
registros de campo, integrando informacgdes regionais ao panorama global. Além
disso, o SiBBr desempenha um papel importante na valorizagao e visibilidade da
biodiversidade brasileira (SiBBr, 2025).

3. iDigBio (Integrated Digitized Biocollections): Localizado nos Estados Unidos,
o iDigBio ¢ focado na digitalizacdo e disponibilizacdo de dados de colecdes
cientificas. Ele trabalha para garantir que as informagdes de espécimes sejam
padronizadas e acessiveis para uma ampla gama de usudrios, desde pesquisadores
até o publico em geral (iDigBio, 2025).

4. SpeciesLink: Promove o acesso livre e aberto a dados sobre biodiversidade,
permitindo que qualquer individuo ou grupo utilize suas informagdes. Os dados
compartilhados seguem diretrizes que garantem a confidencialidade, e seu uso ¢
de responsabilidade do usuario. A plataforma facilita a pesquisa, a educacao e a
formulacao de politicas ambientais, conectando coleg¢des regionais a redes globais
de conhecimento (SpeciesLink, 2025).

Esses bancos de dados permitem o acesso livre e amplo a informagdes sobre
biodiversidade, conectando colecdes regionais e institucionais as redes globais de
pesquisa, o que ¢ fundamental para a formulacao de politicas ambientais, a conservagao

de espécies e a avaliacdo dos impactos das mudancas climaticas. O uso de formatos
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padronizados, como o DwC, assegura a interoperabilidade entre diferentes plataformas,
permitindo que os dados sejam agregados e analisados em escala global.

A integracdo de dados provenientes de cole¢des regionais enfrenta desafios como
infraestrutura limitada e recursos financeiros insuficientes, o que dificulta os esforgos de
digitalizagdo, especialmente em paises em desenvolvimento (Monda, 2019; Angeles &
Catap, 2022). Essa lacuna se agrava ainda mais quando se considera a concentragao dos
acervos cientificos — sobretudo dados genéticos e morfoldgicos de fauna — em instituigdes
de paises desenvolvidos. Collen et al. (2008) apontam que, enquanto essas nagodes
dispdem de recursos e infraestrutura robusta para a coleta e preservagao dos dados, as
regides tropicais, que abrigam aproximadamente 80% da biodiversidade global, carecem
de capacidade para conservar e explorar recursos criticos, como linhagens de espécies-
chave para estudos ecoldgicos ou biomédicos. Além disso, o Protocolo de Nagoya, que
regula o acesso a recursos genéticos e a reparti¢do justa e equitativa dos beneficios
decorrentes de sua utilizacdo, impde barreiras regulatorias e burocraticas. Essas
restrigdes, que variam entre os paises, podem dificultar o acesso e a integragao de dados
genéticos, limitando a abrangéncia de grandes bases de dados, como o GBIF e o SiBBr,
e, consequentemente, restringindo a aplicacdo de algoritmos avangados para identificar
padrdes ecoldgicos e tendéncias espaciais e temporais, essenciais para a defini¢do de areas
prioritarias para conservacdo e para a formulacdo de politicas ambientais baseadas em
evidéncias (Jetz et al., 2019).

Enfrentar esses desafios exige redes de colaboragdo, melhorias no gerenciamento
de dados e o fortalecimento da infraestrutura local (Jetz et al., 2019; Monda, 2019). Uma
abordagem descentralizada, permitindo que comunidades controlem suas proprias
infraestruturas locais de dados enquanto coordenam globalmente por meio de acordos de
compartilhamento, tem sido proposta para lidar com questdes de qualidade de dados e
aumentar o envolvimento de especialistas (Sterner et al., 2020). Isso se alinha ao conceito
de uma alianga pelo conhecimento da biodiversidade, que busca fortalecer a colaboragao
e desenvolver solu¢des compartilhadas para a informéatica da biodiversidade (Hardisty &
Roberts, 2013). Investimentos em infraestrutura, treinamento técnico ¢ colaboragao
internacional sdo fundamentais para melhorar o acesso e a integragdo dos dados. Os
esforcos para digitalizar e integrar informagdes sobre espécies e espécimes provenientes
de colegdes cientificas podem aumentar significativamente o valor dos dados de

biodiversidade existentes (Nelson & Ellis, 2018).
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Apesar dos avancos, incluir dados de colegdes regionais ou menores ainda
apresenta desafios. Muitas dessas colecdes ndo possuem infraestrutura ou recursos
financeiros suficientes para digitalizacdo e padronizacdo, além da falta de treinamento
técnico para adesdo aos padroes globais. Outro problema ¢ a sub-representacao de dados
de éareas tropicais e paises em desenvolvimento, que abrigam grande parte da
biodiversidade mundial, mas enfrentam limitagcdes na publica¢dao e compartilhamento de
dados (Marinoni et al., 2024).

Superar esses desafios requer investimentos em infraestrutura, capacitagdo técnica
e colaboracao internacional para garantir que dados regionais sejam integrados de forma
eficaz as redes globais, enriquecendo a base de informagdes disponiveis para a ciéncia e
a conservagao.

1.2.4. Formato Darwin Core

O Darwin Core (DwC) ¢ um conjunto de padrdes amplamente reconhecido na area
de informatica da biodiversidade, criado com o objetivo de facilitar o compartilhamento
e a interoperabilidade de dados relacionados a biodiversidade. Desenvolvido ¢ mantido
pelo Biodiversity Information Standards (TDWG), o DwC fornece um vocabulario
padronizado que permite a descricdo consistente de informag¢des como ocorréncia de
espécies, taxonomia, eventos de coleta e caracteristicas ambientais. Sua ampla adocao
deve-se a simplicidade e flexibilidade do formato, tornando-o compativel com diversas
estruturas de dados, incluindo planilhas, bancos de dados relacionais e arquivos XML.

A padronizacdo promovida pelo Darwin Core € essencial para aprimorar a
interoperabilidade entre sistemas e favorecer a compreensdo dos padrdes globais de
biodiversidade. Com o passar do tempo, o padrdo evoluiu para lidar com a crescente
complexidade dos dados bioldgicos e permitir a integracdo de fontes heterogéneas,
conforme descrito por Wieczorek et al. (2012). Essa evolucao fortalece a confiabilidade,
qualidade e usabilidade dos dados, pilares fundamentais para a consolidagdo da
informatica da biodiversidade como campo cientifico e aplicado.

Entre as principais caracteristicas do Darwin Core, destaca-se o uso de termos
padronizados € bem documentados para representar elementos essenciais dos dados
biologicos. Por exemplo, no contexto de dados de ocorréncia, sdo utilizados termos como
scientificName, decimalLatitude, decimalLongitude e eventDate. No dmbito taxondmico,
o padrao inclui campos como kingdom, phylum, class, order, family, genus e

specificEpithet. Para representar eventos de coleta, sdo definidos termos como collector,
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samplingProtocol e habitat. Essa estrutura facilita a interpretagdo dos dados por humanos
€ maquinas, além de permitir validagdes automaticas e reuso eficiente das informacgdes.

Outro aspecto importante do Darwin Core ¢ sua compatibilidade e extensibilidade.
O padrao foi projetado para ser facilmente integrado a outros sistemas e bancos de dados,
permitindo a adi¢do de termos personalizados por meio de extensdes especificas, quando
necessario. Essa caracteristica amplia seu alcance, possibilitando adaptagdes conforme as
necessidades de diferentes projetos e instituicdes. Além disso, sua facilidade de
implementagdo contribui para a adocdo por instituigdes com variados niveis de
infraestrutura técnica.

Na pratica, o Darwin Core ¢ amplamente utilizado. Um exemplo notavel ¢ o GBIF
(Global Biodiversity Information Facility), que adota o formato DwC para integrar dados
de biodiversidade provenientes de instituigdes de todo o mundo, criando um repositério
global unificado com milhdes de registros. No Brasil, o SiBBr (Sistema de Informagao
sobre a Biodiversidade Brasileira) também utiliza o padrdo para consolidar dados de
colecdes regionais, permitindo analises e politicas de conservacdo em escala nacional.
Outro caso ¢ o 1DigBio, nos Estados Unidos, que centraliza dados de colegdes biologicas
digitalizadas com base no DwC, organizando informagdes taxondmicas e de coleta. Além
disso, pesquisadores frequentemente utilizam o padrdo como base para preparar dados de
ocorréncia que serao aplicados em algoritmos de modelagem de distribuigao de espécies.

Apesar de sua importancia e ampla aceitagdo, o uso do Darwin Core ndo estd
isento de limitagdes e desafios. Uma das principais criticas esta relacionada a auséncia de
um controle de qualidade intrinseco: embora os termos sejam padronizados, o padrao nao
garante a precisao dos dados subjacentes, como coordenadas geograficas incorretas ou
erros na identificacdo taxonomica. Além disso, certos aspectos da biodiversidade, como
interacdes entre espécies ou metadados ambientais mais complexos, ndo sdo totalmente
contemplados no escopo original do padrdo, exigindo o uso de extensdes ou outros
padrdes complementares. Pequenas instituigdes, muitas vezes com recursos técnicos e
financeiros limitados, podem enfrentar barreiras na adog¢do completa do DwC,
especialmente quando dependem de sistemas legados ou dados armazenados em formatos
ndo padronizados, como registros fisicos ou planilhas nao estruturadas.

Em suma, o Darwin Core constitui um dos pilares fundamentais para a gestao,
analise e compartilhamento de dados de biodiversidade em escala global. Sua adocao
promove a uniformidade e a interoperabilidade necessarias para estudos colaborativos e

analises abrangentes, fundamentais em um contexto de crescente demanda por dados
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cientificos acessiveis e confidveis. Apesar dos desafios que ainda persistem, o padrao
continua sendo um elemento estratégico em iniciativas voltadas a conservagdo, pesquisa

e politicas ambientais baseadas em evidéncias.
1.3. Modelagem de distribuicdo de espécie

1.3.1. Histérico e evolucao

A modelagem de distribui¢do de espécies (SDM, do inglés Species Distribution
Modeling) ¢ uma abordagem que prevé a distribuicdo geografica de uma espécie com
base em dados ambientais, dados de ocorréncia e modelos matematicos. Esses modelos
sao fundamentais para entender como as espécies interagem com seu ambiente e para
prever mudangas em sua distribuicao devido a fatores como mudangas climaticas, perda
de habitat e invasdes biolodgicas (Peterson, et al., 2011).

Os primeiros métodos de SDM surgiram na década de 1970, com técnicas
computacionais que analisavam o impacto das variaveis ambientais na distribuicao das
espécies. Um dos métodos pioneiros foi o BIOCLIM, desenvolvido para modelar o nicho
climatico das espécies. O BIOCLIM utiliza uma abordagem de envelope climatico,
definindo um hipervolume n-dimensional baseado nas condi¢des ambientais dos locais
de ocorréncia conhecidos (Booth et al., 2014). Esse método, embora simples, foi
amplamente utilizado em estudos paleoecoldgicos e biogeograficos, mas apresentou
limitagdes em previsdes sobre mudangas climaticas, devido a sua sensibilidade a outliers
e a falta de flexibilidade para capturar relagdes nao-lineares (Elith, et al., 2006).

Um marco significativo na evolugdo dos SDMs foi o desenvolvimento
do Maxent (Méxima Entropia), um algoritmo que se tornou popular por sua eficiéncia e
facilidade de uso. Diferente dos métodos baseados em envelope, o Maxent utiliza dados
de presengca e “background” (pseudo-auséncias) para estimar a distribuicdo de
probabilidade de ocorréncia de uma espécie. Ele € particularmente til quando dados de
auséncia sao escassos ou indisponiveis (Phillips, Anderson & Schapire, 2006). O Maxent
se destaca por sua capacidade de lidar com grandes volumes de dados ambientais e por
sua flexibilidade em modelar relagdes complexas entre varidveis preditoras e a ocorréncia
de espécies (Merow, Smith, & Silander Jr, 2013).

Com o avangco da tecnologia, métodos baseados em aprendizado de
maquina (“machine learning”) ganharam destaque na modelagem de distribuicao de
espécies. Algoritmos como Random Forest (RF), Support Vector Machines

(SVM) e Artificial Neural Network (ANN) permitem capturar padrdes complexos e ndo-
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lineares nos dados, superando muitas limitacdes dos métodos tradicionais (Elith,
Leathwick & Hastie, 2008). Além disso, a integragdo de “big data” e sensoriamento
remoto tem ampliado a capacidade de coletar e processar grandes volumes de dados
ambientais e de ocorréncia, permitindo modelagens em escalas globais ¢ com alta
resolucao (Guisan, Thuiller & Zimmermann, 2017).

Apesar da diversidade de algoritmos disponiveis, 0 Maxent permanece como 0
método mais utilizado na modelagem de distribuicdo de espécies. Sua popularidade se
deve a sua facilidade de implementacgdo, a disponibilidade de pacotes computacionais
como o dismo em R, e a sua eficacia em lidar com dados de presenga tnica (presenca-
background) (Merow, Smith & Silander Jr, 2013). Outros métodos, como RF e SVM,
embora poderosos, exigem maior esfor¢o computacional e conhecimento técnico para
ajuste de hiperpardmetros e validacdo, o que pode limitar sua aplicagdo em estudos com

recursos limitados (Elith, Leathwick & Hastie 2008).

Principais Marcos Historicos

e Década de 1970: Primeiro método de SDM, o BIOCLIM (Booth et al., 2014).

e Década de 2000: Popularizacdo do Maxent como ferramenta principal para
modelagem de nicho ecologico (Phillips, Anderson, & Schapire, 2006).

e Década de 2010: Integracao de “big data”, sensoriamento remoto e aprendizado
de maquina na modelagem de distribuicdo de espécies (Guisan, Thuiller &
Zimmermann, 2017).

e Década de 2020: Avanco na supercomputacdo € modelos de “ensemble” para
previsdes globais, como o uso de plataformas integradas e abordagens multi-
algoritmos (Zurell et al., 2020; Hao et al., 2020).

1.3.2. Relevancia do SDM

A modelagem de distribui¢do de espécies (SDM) tem se mostrado uma ferramenta
indispensavel para a conservagao da biodiversidade, oferecendo “insights” valiosos sobre
a distribuicdo geografica de espécies e suas respostas as mudancas ambientais. Esses
modelos sdo particularmente tteis para espécies ameagadas de extingdo ou consideradas
extintas, pois podem identificar 4reas potenciais de ocorréncia com base em condigdes
ambientais adequadas. Um exemplo emblemadtico € o caso da perereca Phyllomedusa
ayeaye, uma espécie rara ¢ ameagada no sudeste do Brasil. Com base em apenas trés
registros de ocorréncia conhecidos, pesquisadores aplicaram a modelagem de nicho

ecoldgico para gerar mapas preditivos da distribui¢do dessa espécie, direcionando novos
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levantamentos para areas indicadas pelo modelo (Giovanelli et al., 2008). Esse tipo de
aplicagdo demonstra como os SDMs podem direcionar esfor¢os de conservagdo e
subsidiar politicas publicas voltadas para a protecdo de espécies ameacgadas.

Os SDMs sao amplamente utilizados para identificar areas prioritarias para
conservagao, especialmente em regides com alta biodiversidade e endemismo. Eles
permitem mapear habitats adequados para espécies ameagadas, auxiliando na criacdo de
unidades de conservagdo e corredores ecoldgicos (Guisan, et al., 2013). Além disso, os
modelos podem prever como as mudancas climaticas afetarao a distribuicao de espécies,
permitindo a ado¢ao de medidas proativas para mitigar impactos (Bellard et al., 2012).

Os SDMs sao ferramentas essenciais para estudar os impactos das mudangas
climaticas sobre a biodiversidade. Eles permitem projetar como a distribui¢do das
espécies pode mudar em cenarios futuros de aquecimento global, identificando areas que
podem se tornar indspitas ou, ao contrario, novas areas de potencial colonizagao (Thuiller
et al., 2005). Por exemplo, modelos de distribui¢do tém sido utilizados para prever o
deslocamento de espécies de aves e mamiferos em dire¢dao a latitudes mais altas ou
altitudes maiores, em resposta ao aumento das temperaturas (Parmesan & Yohe, 2003).

Além de suas aplicacdes praticas, os SDMs sao amplamente utilizados em estudos
tedricos, como biogeografia, ecologia evolutiva e dindmica de populagdes. Eles permitem
testar hipoteses sobre os fatores que limitam a distribuicdo das espécies € como esses
fatores interagem ao longo do tempo (Soberon & Peterson, 2005). Por exemplo, estudos
utilizando SDMs tém contribuido para entender como eventos historicos, como
glaciagdes, moldaram a distribuig@o atual de espécies (Nogués-Bravo, 2009).

1.3.3. Selec¢do de varidveis ambientais

A selecdo criteriosa de variaveis ambientais ¢ um dos aspectos fundamentais para
a construcdo de SDMs, pois influencia diretamente a precisdo das predigdes e a
interpretacdo ecologica dos resultados. A escolha inadequada de variaveis pode levar a
inferéncias equivocadas sobre os fatores que determinam a distribui¢do das espécies,
reduzindo a aplicabilidade dos modelos para a conservagdo e o manejo da biodiversidade
(Guisan & Zimmermann, 2000).

As varidveis ambientais refletem os fatores bidticos e abiodticos que influenciam a
ocorréncia das espécies. Entre as mais utilizadas em SDMs, destacam-se varidveis
climaticas, como temperatura e precipitacdo, que afetam os processos fisiologicos e a
tolerancia climatica dos organismos (Austin, 2007), e variaveis topograficas, como

altitude, que influencia padrdes de distribui¢do ao longo de gradientes ambientais
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(McCain, 2007). A selecao dessas variaveis deve ser guiada pelo conhecimento ecoldgico
das espécies modeladas, garantindo que os fatores determinantes para sua distribuicao
sejam adequadamente representados (Guisan & Thuiller, 2005).

Além da escolha das variaveis, a defini¢do das escalas espaciais e temporais dos
dados ambientais também ¢ um fator critico. Modelos construidos com varidveis em
escalas inadequadas podem nao refletir as condigdes reais experimentadas pelas espécies,
comprometendo sua capacidade preditiva (Pearson & Dawson, 2003). Da mesma forma,
a presenca de multicolinearidade entre varidveis ambientais pode inflacionar a
importancia de alguns preditores e prejudicar a robustez do modelo. Para mitigar esse
problema, sdo empregadas técnicas estatisticas, como Analise de Componentes Principais
(PCA), que reduz a redundancia entre varidveis correlacionadas (Dormann, et al., 2013).

A correta sele¢@o de variaveis ambientais, aliada ao conhecimento ecologico das
espécies e ao uso de técnicas estatisticas apropriadas, ¢ essencial para garantir que os
modelos de distribuicdo de espécies sejam biologicamente informativos e possam ser

utilizados para prever padroes de biodiversidade e apoiar estratégias de conservacao.

1.3.4. Tipos de algoritmos
A SDM emprega diversos algoritmos, que podem ser classificados com base em
sua complexidade, abordagem estatistica ou fundamenta¢do em aprendizado de maquina.
Esses métodos variam desde técnicas simples baseadas em distancia até modelos
complexos de “machine learning”, cada um apresentando vantagens, desvantagens e
aplicacgdes especificas (Guisan & Zimmermann, 2000).
Classificacao dos Algoritmos de SDM
Os algoritmos de SDM podem ser classificados de acordo com diferentes critérios
(Elith et al., 2006):
Baseados na complexidade computacional:
e Meétodos baseados em distincia: mais simples, utilizam célculos
matematicos diretos.
o Meétodos estatisticos: empregam modelagem estatistica para determinar a
probabilidade de ocorréncia.
e Meétodos de aprendizado de maquina: utilizam inteligéncia artificial
para capturar padrdes complexos nos dados.
Baseados no tipo de dado necessario:
e Modelos baseados apenas em presenca: utilizam apenas registros

confirmados da espécie (Brotons et al., 2004).
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e Modelos baseados em presenca/auséncia: requerem tanto registros de
presenca quanto de auséncia (ex.: GLM, Random Forest).

Baseados na abordagem metodologica:

e Modelos correlativos: relacionam a ocorréncia da espécie a variaveis
ambientais (ex.: GLM, Random Forest, MaxEnt).

e Modelos mecanisticos: consideram processos bioldgicos explicitos, como
fisiologia e dispersdo (Kearney & Porter, 2009).

A seguir, sao detalhadas as principais categorias de algoritmos utilizados.

1. Métodos Baseados em Distancia

Os métodos baseados em distancia sdo os mais simples e amplamente utilizados
na modelagem de distribui¢do de espécies. Eles se baseiam na distancia matematica entre
cada ponto de um mapa ¢ um ponto de referéncia comum, como a média, moda ou
mediana dos pontos de ocorréncia.

Um dos métodos mais conhecidos dessa categoria ¢ o Bioclim, um modelo de
envelope climatico. O Bioclim define os valores maximos e minimos das varidveis
ambientais nos locais de ocorréncia da espécie e considera que qualquer local dentro desse
intervalo ¢ potencialmente adequado (Booth et al., 2014). Embora seja facil de
implementar, o Bioclim apresenta limitagdes, principalmente quando hé relagdes
ambientais ndo-lineares e em cendrios de mudangas climaticas (Elith, et al., 2006).

2. Métodos Estatisticos

Os métodos estatisticos utilizam célculos matematicos para determinar a
probabilidade de ocorréncia de uma espécie em um determinado local. Entre os mais
utilizados estdo:

GLM (Generalized Linear Models): Modelos lineares generalizados que
estabelecem relagdes entre varidveis ambientais e a presenga da espécie. Sdo amplamente
utilizados devido a sua flexibilidade e fécil interpretacao (Guisan & Thuiller, 2005).

GAM (Generalized Additive Models): Semelhante ao GLM, mas permite
modelar relagdes ndo-lineares, utilizando fungdes de suavizagdo, tornando-se 1til para
capturar padrdes ambientais mais complexos (Elith, Leathwick & Hastie, 2008).

MARS (Multivariate Adaptive Regression Splines): Método que utiliza splines
e modela relagdes ndo-lineares e interagdes entre variaveis ambientais (Friedman, 1991).

Esses modelos sdo estatisticamente robustos, mas exigem dados de presenga e
auséncia, o que pode ser um desafio, visto que a auséncia real de uma espécie nem sempre

pode ser confirmada (Guisan & Zimmermann, 2000).
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3. Métodos de Aprendizado de Maquina

Os algoritmos de aprendizado de méquina sdo cada vez mais aplicados na
modelagem de distribuicdo de espécies devido a sua capacidade de capturar padrdes
complexos nos dados. Alguns dos principais métodos incluem:

RF (Random Forest): Método baseado em arvores de decisdo que combina
multiplas drvores para melhorar a precisio e reduzir o sobreajuste. E robusto e adequado
para grandes volumes de dados (Breiman, 2001).

ANN (Artificial Neural Network): Redes ncurais artificiais sio modelos
inspirados no cérebro humano, capazes de aprender relagdes ndo-lineares entre variaveis
ambientais ¢ a ocorréncia de espécies. Sao robustas e eficazes para capturar padrdes
complexos em dados (Lek & Guégan, 1999).

SVM (Support Vector Machines): Algoritmo que busca encontrar um
hiperplano 6timo para separar classes (presenga/auséncia), sendo eficaz em conjuntos de
dados de alta dimensionalidade (Cortes, 1995).

MaxEnt (Maximum Entropy): Um dos métodos mais populares para dados de
presenca Unica, baseado no principio da maxima entropia para estimar a distribui¢do de
ocorréncia (Phillips, Anderson, & Schapire, 2006).

XGBoost: Implementagdo eficiente de gradient boosting, que combina multiplos
modelos para aumentar a precisao. Apesar de ser menos comum em SDMs, tem mostrado
bons resultados em cenarios complexos (Chen & Guestrin, 2016).

4. Presenca vs. Presenca/Auséncia e Uso de Pseudoauséncias

M¢étodos estatisticos e de aprendizado de maquina frequentemente necessitam de
dados de presenca e auséncia. No entanto, a auséncia real de uma espécie pode ser dificil
de determinar. O fato de ndo encontrar uma espécie em campo ndo significa
necessariamente que ela nao ocorre naquele local. Para contornar essa limitagao, utilizam-
se pseudoauséncias, ou seja, pontos aleatorios gerados para representar locais onde a
espécie potencialmente nao ocorre.

O uso de pseudoauséncias pode introduzir viés nos modelos, uma vez que esses
pontos ndo refletem auséncias reais. A forma de selecionar essas pseudoauséncias
influencia diretamente os resultados e a acuracia do modelo (Elith et al., 2006).

5. Comparacao de Algoritmos: Vantagens e Desvantagens

Cada tipo de algoritmo apresenta vantagens e desvantagens que devem ser
consideradas na escolha do método mais adequado para um estudo especifico. A tabela a

seguir resume essas caracteristicas:
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Tabela 1: Comparacéo de algoritmos utilizados em modelagem ecoldgica.

Algoritmo Vantagens Desvantagens

Bioclim Simples e facil de | Limitado a rela¢des lineares; pouco
implementar; util para estudos | eficaz em cenarios de mudangas
introdutdrios. climaticas.

Euclidean Simples e amplamente | Nao leva em conta correlagdes entre
utilizado; mede a menor | variaveis ambientais.
distancia reta entre pontos.

Manhattan Funciona bem em grades | Menos eficiente em  espagos
regulares; mede distancia | continuos e irregulares.
baseada em eixos ortogonais.

Mahalanobis | Considera a correlacdo entre | Computacionalmente mais
variaveis; adequado  para | complexo; exige boas estimativas da
dados multivariados. matriz de covaridncia.

GLM Flexivel e de facil | Exige dados de presenca/auséncia;
interpretagao; amplamente | limitado a relagdes lineares.
utilizado.

GAM Modela relagdes nao-lineares; | Pode sofrer com sobreajuste; exige
util para dados complexos. ajuste cuidadoso de parametros.

MARS Capaz de capturar interacdes | Pode ser computacionalmente intenso
complexas entre variaveis. € menos interpretavel.

RF Robusto; lida bem com | Computacionalmente intensivo;
grandes volumes de dados; | dificil de interpretar.
reduz sobreajuste.

ANN Capaz de capturar relagdes | Requer grande poder computacional;
ndo-lineares complexas; bom | dificil de interpretar; risco de
desempenho com grandes | sobreajuste.
volumes de dados.

MaxEnt Eficaz para dados de presenga | Sensivel a selecao de variaveis; pode
unica; amplamente utilizado. | superestimar 4reas de ocorréncia.

XGBoost Alta precisdo; eficiente em | Complexo de implementar; exige
conjuntos de dados grandes. ajuste de hiperparametros.

6. Escolha do Algoritmo

A escolha do algoritmo ideal depende de fatores como a quantidade e tipo de

dados disponiveis, complexidade das relagdes ecoldgicas e objetivos do estudo. Exemplos

de recomendagdes incluem:

Para estudos exploratorios ou com dados limitados, Bioclim ou GLM
podem ser opgdes vidveis (Booth et al., 2014).
Para dados com relacées nao-lineares, GAM e Random Forest sdo mais
apropriados (Elith, Leathwick & Hastie, 2008).
Para dados de presenca unica, MaxEnt ¢ a escolha mais comum

(Phillips, Anderson & Schapire, 2006).
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No entanto, ao construir modelos de distribuicdo de espécies (SDMs), ¢€
importante estar atento a dois desafios frequentes: o overfitting e o underfitting. O
overfitting (ou sobreajuste) ocorre quando o modelo se ajusta excessivamente aos dados
de treinamento, capturando inclusive ruidos ou variagdes aleatorias, o que reduz sua
capacidade de generalizagdo para novos dados. J& o underfitting (ou subajuste) acontece
quando o modelo ¢ incapaz de representar adequadamente os padrdes existentes nos
dados, geralmente por ser demasiado simples. Ambos 0s casos comprometem a qualidade
preditiva do modelo.

Estudos indicam que a quantidade ideal de pontos de presenca varia conforme o
algoritmo utilizado, o que influencia diretamente o risco de ocorréncia desses problemas.
Modelos mais complexos, como Random Forest e MaxEnt, geralmente exigem um maior
nimero de pontos para evitar o sobreajuste, enquanto métodos mais simples, como
Bioclim, podem funcionar bem com conjuntos de dados menores (Guisan &
Zimmermann, 2000).

1.3.5. Processos de validagdo e avaliacdo dos modelos

A validagao e avaliagdo dos modelos de distribui¢do de espécies (SDM) sdo etapas
essenciais para garantir a confiabilidade e a capacidade preditiva das modelagens
ecoldgicas. Esses processos envolvem técnicas estatisticas robustas e métricas de
desempenho que permitem quantificar a precisdo dos modelos e evitar problemas como
sobreajuste (Guisan & Zimmermann, 2000).

Técnicas de Validacao

Particionamento de Dados: Uma das abordagens mais comuns ¢ a divisao dos
dados em conjuntos de treinamento e teste. O modelo ¢ ajustado utilizando o conjunto de
treinamento e avaliado com o conjunto de teste, permitindo estimar sua capacidade de
generalizacdo (Fielding & Bell, 1997). No entanto, essa técnica pode ser limitada em
amostras pequenas, pois reduz ainda mais a quantidade de dados disponiveis para
treinamento.

Cross-Validation (Validacao Cruzada): A validacao cruzada é uma técnica mais
robusta, especialmente util para conjuntos de dados pequenos. Nesse método, os dados
sdo divididos em k subconjuntos (folds), e o modelo ¢ treinado k vezes, utilizando cada
fold como conjunto de teste uma vez. Isso resulta em uma avaliagdo mais confidavel do
desempenho do modelo (Hastie, Tibshirani & Friedman, 2009).

Bootstrap: O método de bootstrap consiste em criar multiplos subconjuntos de

dados a partir de amostras aleatdrias com reposi¢do. O modelo ¢ ajustado e validado em

35



cada subconjunto, permitindo gerar uma distribuicdo de métricas de desempenho que
reflete a variabilidade do modelo e reduz a dependéncia do conjunto de dados original
(Tibshirani & Efron, 1993).

Métricas de Avaliacao de Desempenho

AUC (Area Sob a Curva ROC): Uma das métricas mais utilizadas para avaliar
a capacidade discriminatoria do modelo. Mede a area sob a curva ROC (Receiver
Operating Characteristic), que relaciona a taxa de verdadeiros positivos (sensibilidade)
com a taxa de falsos positivos (1-especificidade). Valores de AUC proximos a 1 indicam
um modelo altamente preditivo, enquanto valores proximos a 0,5 sugerem um
desempenho equivalente ao acaso (Fielding & Bell, 1997).

TSS (True Skill Statistic): Métrica que considera tanto a sensibilidade quanto a
especificidade do modelo. Seus valores variam de -1 a 1, onde valores acima de 0,6 sao
considerados bons e acima de 0,8 indicam excelente desempenho (Allouche, Tsoar, &
Kadmon, 20006).

Kappa: O indice Kappa mede a concordancia entre as previsdes do modelo e os
dados observados, ajustando para a concordancia esperada ao acaso. Valores de Kappa
acima de 0,4 sdo considerados aceitaveis, enquanto valores acima de 0,8 indicam uma
concordancia quase perfeita (Landis & Koch, 1977).

O overfitting ocorre quando um modelo se ajusta excessivamente aos dados de
treinamento, capturando padrdes irrelevantes e reduzindo sua capacidade de prever novos
dados. Para minimizar esse problema, algumas estratégias incluem:

e Utilizar técnicas de validacdo robustas, como cross-validation e bootstrap
(Hastie, Tibshirani & Friedman, 2009).

e Regularizar modelos complexos, como Random Forest e MaxEnt, para reduzir a
complexidade e evitar sobreajuste (Phillips, Anderson, & Schapire, 2006).

e Sclecionar varidveis ambientais relevantes e evitar multicolinearidade, que pode
inflacionar a importancia de algumas variaveis e prejudicar a interpretacao dos
resultados (Dormann, et al., 2013).

A generalizacdo dos modelos ¢ fundamental para garantir que as previsdes sejam
aplicaveis em diferentes contextos ecologicos e escalas espaciais. Para isso, € necessario
avaliar o desempenho do modelo em conjuntos de dados independentes e considerar as

incertezas associadas as previsdes (Guisan & Thuiller, 2005).
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2. Objetivos

2.1. Objetivos gerais

Desenvolver e implementar metodologias de padronizacao e automagao de dados
taxondmicos e de biodiversidade, visando a digitalizacdo e integracdo da Colegao
Acarolégica da UFMG-AC a plataformas internacionais de biodiversidade, como o
Global Biodiversity Information Facility (GBIF) e o Sistema de Informagdo sobre a
Biodiversidade Brasileira (SiBBr). Paralelamente, aplicar a modelagem de distribui¢ao
de espécies (SDM) para inferir a potencial distribuicao geografica dos acaros catalogados,
com o intuito de subsidiar estratégias de conservagdo da biodiversidade e ampliar o

conhecimento cientifico sobre a ecologia desses organismos.

2.2.Objetivos especificos

1. Padronizar os dados da Coleciao Acarologica da UFMG-AC: Revisar ¢ padronizar
os dados taxonomicos e geograficos da cole¢do no formato Darwin Core (DwC),
garantindo conformidade com protocolos internacionais de qualidade e
interoperabilidade, para viabilizar a integra¢do em plataformas globais, como GBIF e
SiBBr.

2. Desenvolver softwares e fluxos de trabalho automatizados: Criar ferramentas
computacionais e pipelines automatizados para corre¢do, padronizacdo e validacdo de
dados, com o objetivo de otimizar a eficiéncia, escalabilidade e confiabilidade dos
processos, minimizando a ocorréncia de erros associados a intervengdes manuais.

3. Unificar e disponibilizar os dados da colecio em bancos de dados publicos:
Consolidar os dados revisados em uma base de dados integrada e publica-los em
repositdrios internacionais de biodiversidade, como GBIF e SiBBr, visando ampliar
a visibilidade da colegdo, facilitar o acesso a informagdo cientifica e promover a
transparéncia no compartilhamento de dados.

4. Aplicar modelagem de distribuicio de espécies SDM: Selecionar varidveis
ambientais bioclimaticas relevantes (e.g., temperatura, precipitagdo) e aplicar
algoritmos de modelagem preditiva (e.g., Random Forest, GAM) para inferir areas
potenciais de ocorréncia dos acaros catalogados, contribuindo para o planejamento da

conservagao e estudos ecologicos.
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3. Materiais e métodos

3.1. Padronizacao

3.1.1. Revisdo dos dados de ocorréncia

O ponto de partida deste projeto foram as planilhas de catdlogo criadas ao longo
dos anos por pesquisadores associados a Colecao Acarologica UFMG-AC. Essas
planilhas, armazenadas no Google Drive, permitiam edi¢cdo colaborativa por membros do
laboratério. A colegdo estava organizada por ano, com os dois primeiros digitos de cada
numero de catdlogo, correspondendo ao ano de registro, a partir de 2012.

Entretanto, a pratica de criar uma nova planilha para cada ano e permitir edi¢des
por varios membros gerou diversos problemas, como erros tipograficos, ortograficos e
informagdes registradas em colunas inadequadas. Além disso, surgiram inconsisténcias
entre as planilhas, incluindo nomes de campos variados e diferengas na ordem das
colunas. Diante dessas incongruéncias, uma revisdo abrangente dos dados tornou-se
essencial para garantir a qualidade e a integridade das informagdes.

O processo de revisao manual iniciou-se com uma analise detalhada de todos os
registros para identificar e corrigir erros frequentes, como grafias incorretas, falta de
acentuacdo e adicdo ou supressao indevida de letras. Ferramentas como o OpenRefine e
os filtros avangados das planilhas do Google Sheets foram utilizados para auxiliar na
identificacdo e corre¢ao de padrdes e erros. Por exemplo, termos como “Mar Balitco”
foram corrigidos para “Mar Baltico”. Outra etapa importante foi a uniformizagao dos
nomes das colunas, eliminando discrepancias entre as planilhas. Essa padronizagdo foi
fundamental para assegurar compatibilidade e consisténcia entre os registros.

Outro problema recorrente envolvia espagos extras no inicio, meio ou final das
células, o que dificultava a execugdo de scripts e algoritmos. Esses espagos foram
sistematicamente removidos para facilitar o processamento posterior dos dados. Além
disso, houve casos em que as informagdes estavam alocadas em colunas inadequadas. Por
exemplo, um registro sobre um 4caro coletado no Mar Baéltico estava na coluna
“Municipio” quando deveria estar em “locality” ou “waterBody”, conforme os padrdes
do Darwin Core (DWC).

A falta de padronizacgao nos formatos de datas e coordenadas também representou
um desafio significativo. As datas apareciam em diferentes formatos, como “01/1/2001”,
“1/1/2001”, “01/01/2001, *“01.01.2001”, *“01.01/01”, enquanto as coordenadas

utilizavam diversos sistemas de referéncia, incluindo Sirgas 2000, graus, decimais e
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WGS84. Durante a revisao, todas as datas foram convertidas para um unico formato
padronizado, e as coordenadas foram unificadas em um sistema de referéncia consistente,
garantindo maior integracdo e precisdo nos dados.

Por fim, quebras de linha desnecessarias, espagos excessivos € outros problemas
relacionados a formatagao foram resolvidos diretamente nas planilhas. Esses ajustes nao
apenas melhoraram a qualidade dos dados, mas também prepararam a colecdo para a
aplicagdo de scripts e algoritmos desenvolvidos nas etapas subsequentes.

A informatizacdo dos metadados da colegdo, além de padronizar e corrigir os
dados, contribui para a preservagao da informacdo. A digitalizacdo garante que os
registros da colecdo ndo sejam perdidos em caso de acidentes, uma vez que estardo
armazenados em servidores na nuvem ou em plataformas globais de dados, como o SiBBr
(Sistema de Informagao sobre a Biodiversidade Brasileira) e o GBIF (Global Biodiversity
Information Facility).

O processo de padronizagdo seguiu o formato Darwin Core (DwC), um padrao
internacional para dados de colec¢des biologicas (Wieczorek, et al., 2012). Esse formato
foi adotado para viabilizar a publicagdo da cole¢do em plataformas de biodiversidade e
promover sua acessibilidade, garantindo que os dados estejam alinhados as exigéncias
globais de interoperabilidade.

3.1.2. Scripts para correcao

Para garantir a padronizagdao dos dados da Colegcdo Acarologica UFMG-AC e
corrigir erros recorrentes, foi desenvolvido um script em Python, utilizando a biblioteca
Pandas para manipulagao eficiente de grandes volumes de dados. O objetivo principal foi
alinhar os registros ao padrio DwC, garantindo conformidade com requisitos de
interoperabilidade e integragdo com plataformas globais de biodiversidade.

Funcionalidades principais do script

1. Corregdo de nomes Geograficos: O script identifica e corrige inconsisténcias
1 «“ d ” d : 1 . 9 f’ 1

na coluna “Estado”, convertendo siglas (ex.: “AC”) para a forma completa

(“Acre”) e corrigindo erros de grafia (ex: “Espirito Santos” ou Espirito Santo

— “Espirito Santo”). Informagdes contextuais ausentes, como “country”

(Brasil), “countryCode” (BRA) e “continent” (América do Sul), foram
inseridas automaticamente para completude dos metadados.
2. Segmentacdo de colunas combinadas: Campos com multiplas informagdes,

como “Sexo/Estagio”, foram desmembrados em colunas especificas (“sex” e

39



“lifeStage™), seguindo os termos do DwC. Essa abordagem eliminou
ambiguidades e facilitou a interpretacao dos dados.

Padronizagdo via diciondrios de mapeamento: Para a coluna “recordedBy”
(coletores), um dicionario associou nomes originais (ex: “Almir”, “A pepato”,
“Almir R Pepato) a versdes padronizadas (ex: “Pepato, AR”), minimizando
variagdes. Essa técnica foi estendida a outras colunas, como “identifiedBy” ¢
“institutionCode”.

Preenchimento de campos taxonOmicos: Colunas como “taxonRank” e
“scientificName” foram preenchidas com base no nivel taxondémico mais
especifico disponivel. Por exemplo, para um 4acaro identificado como
“Halacaridae”, “taxonRank” foi definido como “familia”, e “scientificName”
como “Halacaridae”. A coluna “higherClassification™ recebeu a hierarquia

completa (ex: “Animalia | Arthropoda | Arachnida | Trombidiformes |

Prostigmata | Anystides | Halacaroidea | Halacaridae™)

O processo foi estruturado em seis etapas:

l.
2.

Carregamento do arquivo: Importagdo dos dados para processamento.
Criacao de colunas ausentes: Adicdo de campos obrigatdrios do DwC (ex:
“basisOfRecord”).

Correciao de dados: Aplicagdo de rotinas para corrigir grafias, formatos e
inconsisténcias.

Atualizacio de campos dependentes: Preenchimento automatico de colunas
inter-relacionadas (ex: “higherClassification”).

Renomeacio de colunas: Adequagio aos termos do DwC (ex: “Municipio”
- “municipality”).
Exportacio de dados: Salvamento em formato CSV para integragdo em

plataformas de biodiversidade.

A automacdo proporcionada pelo script, demonstrou impactos positivos

mensuraveis. Além de corrigir inconsisténcias e erros comuns, assegurou a conformidade

dos dados com padrdes internacionais como o DwC, promovendo a interoperabilidade

das informagdes em plataformas globais de biodiversidade, como o GBIF e o SiBBr. A

utilizagdo estratégica de diciondrios para padroniza¢do de nomenclaturas e a segmentagao

de colunas combinadas resultaram em uma estrutura taxonémica mais robusta, reduzindo

ambiguidades e elevando a qualidade dos metadados.
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A abordagem automatizada também otimizou a eficiéncia do processamento
reduzindo substancialmente o esfor¢o manual e viabilizando a escalabilidade das analises.
Com a exportacdo de dados padronizados em formato CSV, estabeleceu-se uma base
confidvel para estudos taxonomicos, ecoldgicos e de modelagem de distribui¢do de
espécie (SDM). A reprodutibilidade metodologica, assegurada pela documentacdo
detalhada dos scripts, permite a adaptacdo do processo a outras cole¢des bioldgicas,
reforgando seu potencial de impacto cientifico.

3.1.3. Pipeline

Para lidar com erros relacionados a coeréncia e inconsisténcia dos dados,
particularmente em informacgdes taxondmicas, foi desenvolvido um pipeline em Python.
Essa ferramenta foi projetada para validar e padronizar informagdes taxondmicas,
garantindo maior confiabilidade dos dados de biodiversidade. Exemplos de
inconsisténcias incluem casos como a classificagdo incorreta de um acaro da familia
Macronyssidae na ordem Trombidiformes em vez de Mesostigmata, o que demonstra a
necessidade de uma abordagem robusta para assegurar a precisao das informacdes.

O pipeline utiliza arquivos de entrada no formato CSV, preferencialmente
organizados de acordo com o formato (DwC), e processa nomes cientificos armazenados
na coluna intitulada “scientificName”. Bases de dados externas, como o NCBI Taxonomy,
e ferramentas como a API Taxallnomy (Sakamoto & Ortega, 2021), s3o integradas para
recuperar, validar e complementar informacdes taxondmicas. Essa abordagem garante a
consisténcia e a completude das informacdes entre diferentes niveis taxonomicos.

O processo inicia com consultas a base de dados do NCBI Taxonomy, que fornece
informagdes detalhadas, incluindo o nome cientifico, o nivel taxondmico (e.g., reino, filo,
ordem), faxonID (identificador unico para cada taxon) e niveis taxondmicos superiores.
Os dados recuperados sao armazenados em um banco de dados local, formando uma
estrutura organizada para validacdes subsequentes. Em caso de erros na consulta, como
auséncia de correspondéncias ou informagdes incompletas, o pipeline realiza até trés
tentativas de recuperacao, aumentando a confiabilidade do processo.

ApO6s obter um taxonlD vélido, os dados sdao enviados para a API Taxallnomy, que
complementa as informacdes preenchendo lacunas nos niveis taxondmicos e atribuindo
nomes substitutos temporarios quando necessario. Essa etapa assegura uma representagao
completa e consistente da hierarquia taxondmica. Em seguida, o pipeline verifica a
existéncia de taxons superiores no banco de dados local, reiniciando o processo de busca

caso sejam identificadas inconsisténcias ou lacunas.
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O pipeline foi estruturado em etapas bem definidas, como descrito a seguir:

1. Entrada de Dados: Leitura de arquivos CSV contendo nomes cientificos, com a
identificacdo da coluna principal (e.g., "scientificName").

2. Busca no NCBI Taxonomy: Consulta dos nomes cientificos a base do NCBI para
recuperar informagdes taxondmicas hierarquicas.

3. Adicao de Dados Taxonémicos: Armazenamento das informagdes recuperadas
no banco de dados local, incluindo nivel taxonomico, faxonID e hierarquias
superiores.

4. Tratamento de Erros: Repetindo o processo de busca em caso de erros, como
auséncia de dados ou correspondéncias multiplas, com até trés tentativas.

5. Integracdo com a API Taxallnomy: Complementagdo das informacdes
taxondmicas, preenchendo lacunas e adicionando classificagdes temporarias.

6. Verificacdo de Taxons Superiores: Confirmagdo de consisténcia dos niveis
taxondmicos superiores, reiniciando o processo caso necessario.

7. Construcido de Dados Hierarquicos: Geracdo de um banco de dados
estruturado, incluindo relagdes entre faxonID de pais e filhos, garantindo a
coeréncia taxondmica.

O pipeline enfrentou desafios como ambiguidades nos nomes cientificos. Por
exemplo, o nome “Porolohmanella violaceae” foi erroneamente associado a familia de
plantas. Violaceae em vez da espécie pretendida Porolohmanella violacea. Esses erros
foram registrados para revisao manual posterior. Além disso, variagdes regionais ou erros
de digitagdo nos nomes cientificos foram detectados e corrigidos automaticamente,
reduzindo ambiguidades.

Erros mais complexos, como a auséncia de dados hierarquicos completos, foram
parcialmente resolvidos por meio de consultas adicionais a API Taxallnomy, enquanto
outros exigiram revisdo manual. A detec¢do de inconsisténcias entre os campos
taxondmicos e geograficos também foi tratada, assegurando a qualidade dos dados.

O pipeline representa um avanco significativo na automac¢do da validagdo e
padronizacdo de dados taxonOmicos, promovendo a coeréncia e a precisao das
informagdes. Ele oferece uma estrutura taxondmica abrangente, integrando bases de
dados como o NCBI Taxonomy e a API Taxallnomy para solucionar lacunas e

inconsisténcias.
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Figura 1: Fluxograma do pipeline de valida¢do taxonémica.

Figura 2: QR Code para os cédigos escritos durante a etapa de padronizagao.
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Essa ferramenta nao apenas melhora a qualidade dos dados, mas também facilita
a integracdo com plataformas de biodiversidade, permitindo analises mais confidveis em
estudos taxondmicos e ecologicos. Ao reduzir esfor¢os manuais e aprimorar a eficiéncia
do processamento, o pipeline se torna uma solucao essencial para a gestao e o estudo de

dados de biodiversidade.
3.2.SDM

3.2.1. EcoDistrib

A modelagem de distribuigdo de espécie (SDM do inglés Species Distribution
Modeling) requer dados de ocorréncia e varidveis ambientais para prever de forma
eficiente a distribuicdo potencial de uma espécie. A qualidade desses dados ¢ essencial
para garantir resultados precisos, sendo necessario trata-los adequadamente desde a sua
obtencdo até a aplicagcdo nos modelos. Os dados ambientais podem ser obtidos de diversas
fontes, cada uma cobrindo aspectos especificos do meio ambiente. Entre as mais
utilizadas estdo: o Wordclim, que fornece dados climaticos terrestres, como temperatura
média, maxima, minima, além, de pluviosidade totalizando 19 variaveis; o Biooracle e o
Marspec, voltados para variaveis ambientais de ecossistemas marinhos; ¢ o EarthEnv e o
UFZ, que abrangem outras caracteristicas ambientais, como cobertura vegetal, luz solar
incidente e dados espeleologicos.

Como parte deste trabalho, desenvolvi a biblioteca EcoDistrib, implementada em
Python, com o objetivo de automatizar e simplificar todas as etapas do fluxo de
modelagem de distribuigdo de espécies. A biblioteca esta disponivel no repositorio do
github. A EcoDistrib foi projetada para ser uma ferramenta pratica, modular e flexivel,
permitindo desde o download automatizado de variaveis ambientais até a aplicagdo de
algoritmos de modelagem, incluindo técnicas estatisticas e de aprendizado de maquina.

O fluxo da biblioteca inicia com o download dos dados ambientais, que pode ser
feito com um unico comando. Apoés isso, o usudrio pode definir a area de interesse
utilizando shapefiles personalizados ou gerados automaticamente a partir de nomes de
estados ou paises, bastando fornecer a sigla do estado ou o nome do pais para que o
EcoDistrib realize o corte das camadas raster.

Com as camadas ambientais delimitadas, inicia-se o processo de sele¢do e
tratamento das varidveis. Nesta etapa, busca-se verificar quais variaveis realmente
contribuem para o modelo, utilizando calculos estatisticos para evitar redundéancias e

minimizar o risco de “overfitting”. O célculo de correlagdo entre as varidveis ¢ uma
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abordagem empregada, sendo que variaveis altamente correlacionadas sao removidas.
Caso o niimero de varidveis seja elevado, aplica-se a Analise de Componentes Principais
(PCA, em inglés Principal Component Analysis) para reduzir a dimensionalidade dos
dados, facilitando visualizagdes e calculos subsequentes.

Com as varidveis ambientais tratadas, ¢ possivel aplicar os algoritmos de SDM,
que foram organizados no EcoDistrib em trés classes principais, algoritmos de Distancia
(Bioclim, Mahalanobis, Euclidiana, Canberra, Chebyshev, Cosseno, Minkowski,
Manhattan) algoritmos Estatisticos (GLM e GAM) algoritmos de Machine Learning (RF,
ANN e SVM).

Na SDM, a inclusdo de pseudoauséncias ¢ essencial para treinar modelos que
utilizam pontos de presenca e auséncia, como os algoritmos baseados em estatistica ou
aprendizado de maquina. Pseudoauséncias sdo pontos gerados artificialmente em locais

onde ndo ha registro de ocorréncia da espécie, para a comparacao com pontos de presenca.

Figura 3: QR Code para o repositorio no GitHub da biblioteca EcoDistrib.

No processo implementado, as pseudoauséncias sdo geradas aleatoriamente
dentro dos limites espaciais definidos pelos dados de raster, garantindo que as
coordenadas geradas estejam em areas validas (sem valores NaN) e ndo coincidam com
os pontos de ocorréncias existentes. Para evitar redundancia e melhorar a precisdo dos
modelos as coordenadas de pseudoauséncia passam por uma validagdo que assegura a
integridade dos valores ambientais associados. Essa abordagem balanceia os dados e
minimiza o risco de sobreajuste ao fornecer informag¢des mais completas sobre a
distribuicdo ambiental em areas sem registros conhecidos da espécie.

Ao final do processo, a biblioteca gera mapas preditivos no formato TIFF para
cada algoritmo utilizado, representando as distribui¢cdes potenciais da espécie. Esses
mapas sdo ferramentas valiosas para a conservagao, manejo de espécies e estudo da

biodiversidade, reforcando a necessidade de uma modelagem precisa e eficiente.
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3.2.2. Modelagem de distribuicdao de espécies do género Whartonia

Foram selecionadas duas espécies para a modelagem de distribuicdo: Whartonia
(Whartonia) nudosetosa (Wharton, 1938) e W. (W.) pachywhartoni Vercammen-
Grandjean, 1966, ambas pertencentes a epifamilia Trombiculoidae, proposta por Costa et
al (2024). Esse género de acaros possui larvas parasitas de morcegos, raramente outros
mamiferos (Takahashi et al. 2006), enquanto os demais estidgios do ciclo de vida
(deutoninfa e adultos) sao predadores de vida livre. A distingdo morfoldgica entre as fases
larvais e adultos representa um desafio para a taxonomia do grupo, ja& que ndo sao
morfologicamente associaveis sem a criacdo em laboratdrio ou por associacdo molecular,

No Brasil, foram registradas trés espécies deste género, W. nudosetosa, W.
pachywhartoni ¢ W. parauapebensis Bassini-Silva & Jacinavicius, 2022. W. (W.)
nudosetosa € uma espécie amplamente distribuida, ocorrendo do México e América
Central ao estado de Minas Gerais; W. (W.) pachywhartoni ocorre apenas no Brasil,
originalmente descrita a partir de um espécime coletado no morcego Micronycteris
megalotis (Gray, 1842) no século XIX e posteriormente relatada no morcego Carollia
perspicillata (Linnaeus, 1758) (Silveira et al. 2015); e W. (W.) parauapebensis descrita
recentemente, relatada em solo de cavernas no estado do Para (Bassini-Silva, et al., 2025).

Whartonia (Whartonia) nudosetosa (Wharton, 1938), W. (W.) pachywhartoni
correspondem as duas espécies da modelagem, com maior nimero de ocorréncias. As
larvas sdo associadas aos locais de coleta dos seus hospedeiros morcegos e os estagios
predadores tém sido somente encontrados em cavernas.

Whartonia nudosetosa possui distribuicao de coleta no estado de Minas Gerais e
no Pard, enquanto W. pachywhartoni apresenta uma distribuicido em Minas Gerais.
Ambas as espécies foram descritas com base em morfologia detalhada das larvas. No
entanto, recentemente, Gomes-Almeida et al (2023) descreveram pela primeira vez
deutoninfa e adultos das duas espécies.

A escolha dessas espécies se justifica pela sua relevancia taxondmica e ecoldgica,
além da disponibilidade de dados de ocorréncia confiaveis. Por representarem linhagens
pouco conhecidas dentro de um grupo subamostrado no Brasil, essas espécies oferecem
oportunidade para analises comparativas de distribuigdo geografica em funcdo de
variaveis ambientais. Seu modo de vida, intimamente ligado a hospedeiros vertebrados,
também sugere que fatores bidticos e abioticos influenciam sua distribui¢do espacial.

Os dados de ocorréncia foram obtidos exclusivamente a partir de coletas

realizadas pela colecdo UFMG-AC, com registros provenientes de levantamentos de
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campo. Os dados utilizados nesta etapa foram extraidos apos o processo de padronizagao
descrito previamente na dissertagdo. Foram considerados apenas os pontos de ocorréncia
georreferenciados, com coordenadas validas, informag¢des completas de coleta e
espécimes devidamente identificados por especialistas do laboratorio (2008-2021).
Excluindo registros com coordenadas inconsistentes.

Apobs o processamento e filtragem dos dados, foram utilizados 24 registros para
W. nudosetosa e 78 registros para W. pachywhartoni. As duas espécies foram submetidas
aos mesmos critérios de selecao e tratamento, assegurando uma abordagem comparavel
entre os modelos. A distribui¢do espacial dos pontos esta representada na Figura 16.

A area de estudo compreendeu todo o territorio brasileiro, de forma a abranger
plenamente o gradiente ambiental relevante para as espécies. A delimitagdo espacial
inicialmente considerada englobava uma escala global; no entanto, devido a limitacdes
de capacidade computacional, optou-se por restringir a modelagem ao territorio nacional.
Embora uma abordagem regionalizada pudesse oferecer detalhamentos adicionais, a

escala adotada representou adequadamente o padrao de distribui¢do das espécies.

4. Resultados e discussao

4.1. Padronizagdo

A padronizagdo do banco de dados da colegdo UFMG-AC foi realizada com base
no formato DwC, promovendo maior organizacdo e conformidade dos dados
internacionais. O processo de padronizacdo assegurou a conformidade dos dados com
esse padrdo, facilitando a integracdo com plataformas globais de dados como o GBIF e
SiBBr, permitindo um compartilhamento mais eficiente e acessivel das informacgoes.

O processo de padronizacao do banco de dados da colecio UFMG-AC resultou
em uma reorganizagao significativa das colunas, visando garantir conformidade com o
padrdo Darwin Core e melhorar a granularidade dos dados. Essas transformacoes
incluiram a renomeacao, divisdo e criagao de colunas, além da tradugdo de termos para
adequar as informacdes as terminologias do padrao.

Renomeacao de Colunas

Diversas colunas foram renomeadas para alinhar seus nomes aos termos
estabelecidos pelo DwC, garantindo maior consisténcia e clareza dos dados. Exemplos
notaveis incluem:

e Tombo — catalogNumber
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e Autor e ano — scientificNameAuthorship
e Cobdigo — otherCatalogNumbers

e Determinador — identifiedBy

e U.F./Provincia — stateProvince

e Coletor(es) — recordedBy

Divisao e Reestruturaciao de Colunas
Colunas com informacdes agregadas foram desmembradas em campos mais
especificos, proporcionando maior detalhamento e adequagdo ao padrao. Por exemplo:

e Sexo/Estigio — sex e lifeStage

e Exempl. = individualCount e preparations

e Altitude = minimumkElevationInMeters e maximumkElevationInMeters
e Coletado em — associatedTaxa e habitat

Criacao de Novas Colunas

O processo de padronizagdo também envolveu a criacdo de colunas que nao
existem no banco de dados original, mas que foram fundamentais para capturar
informagdes de forma mais estruturada e precisa. Por exemplo:

e A coluna subgenus foi criada a partir do desmembramento de informagdes
presentes em género, que originalmente incluia dados no formato “Género
(Subgénero)”.

e countryCode

e continent
Essas transformagdes foram essenciais para eliminar inconsisténcias, como

variacOes na escrita de taxons, € para garantir que as informacdes fossem apresentadas
em campos dedicados e compativeis com o padrao DwC. Detalhes especificos sobre as
alteracdes realizadas podem ser consultados na Tabela 3 apresentada no Apéndice.

O processo de padronizagdao de dados da colecio UFMG-AC resultou em um
banco de dados detalhado e bem organizado, formatado de acordo com o padrao DwC.
ApoOs os ajustes, o conjunto de dados passou a conter 89 colunas, incluindo 12 colunas
auxiliares que, embora ndo facam parte do padrao DwC, sdo fundamentais para facilitar
a inser¢do de dados e apoiar operagdes internas.

e (Graus, minutos, segundos e N/S para latitude.

e Graus.1, minutos.1, segundos.1, ¢ W/E para longitude.
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e Subordem, Supercoorte, Coorte e Subcoorte.

Essas colunas foram configuradas de forma a espelhar informagdes em campos
padronizados do DwC, como  “higherClassification”,  “decimalLatitude”,
“decimalLongitude” e “verbatimCoordinates”, garantindo compatibilidade com o padrao

e que informagdes nao sejam perdidas.
Comparacdo de Taxons Unicos entre Dados Atuais e Antigos
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Figura 4: Comparacio de tixons uinicos entre dados atuais e antigos. A categoria "subgenus", ausente no
conjunto antigo, foi incluida apos a integragdo com bases externas. O nivel "Coorte ou Supercoorte" foi desagregado
em "Supercoorte", "Coorte" e "Subcoorte".

Foi realizada uma analise detalhada para identificar a quantidade de itens Uinicos
nas colunas relacionadas aos taxons, comparando os valores antes e apos a padronizagao
do banco de dados. Os resultados demonstram uma reducao significativa de duplicidades
e variagoes.

Durante a padronizacao, foram identificadas inconsisténcias relevantes, como a
presenca de taxons nao-pertencentes aos acaros, incluindo “Aranae”, “Copepoda”,
“Tardigrada” e outros que serdo detalhados no topico sobre a cobertura taxondmica. Esses
taxons foram identificados como espécimes pertencentes a outras ordens que ndo sdo
acaros, porém, presentes na colecdo. Mesmo considerando essas ordens, a discrepancia
era evidente. Por exemplo, a coluna ordem apresentava 61 taxons unicos antes da
padronizacdo, enquanto o total esperado de ordens para 4caros ¢ de apenas 6 (ou 14,

incluindo os taxons externos).
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As colunas Subordem, Supercoorte, Coorte, Subcoorte ndo possuem equivalentes
diretos no DwC. Na colecio UFMG-AC, essas informacdes estavam originalmente
reunidas na coluna denominada “Coorte e Subcoorte”. Esse agrupamento contribuiu para
a inconsisténcia na quantidade de itens registrados, uma vez que os dados frequentemente
apresentavam grafias incorretas, duplicidades ou termos nao padronizados.

Cobertura Temporal

A colecdo UFMG-AC teve inicio em 2012 com o Professor Dr. Almir Rogério
Pepato, cuja contribui¢do inicial foi composta principalmente por acaros marinhos de sua
colecao pessoal. Desde entdo, por meio de parcerias, redes de colaboragao e do esforgo
continuo de professores e estudantes no laboratorio, outras familias de acaros foram
incorporadas. Materiais de diferentes origens foram adicionados a cole¢do ao longo dos
anos, contribuindo para a sua expansao.

A colec¢ao tem crescido de forma consistente desde a sua criagdo, com uma média
de 1.339 novos registros de catdlogo por ano. No entanto, a pandemia de COVID-19
impactou significativamente esse ritmo, com apenas 571 registros em 2020 e 473
registros em 2021, os nimeros mais baixos do periodo analisado.

A Figura 3 apresenta a quantidade de registros catalogados anualmente,
destacando o pico em 2017, que foi 0 ano com o maior nimero de novos catalogos. Por
outro lado, o maior nimero de espécimes coletados ocorreu em 2016, indicando uma
discrepancia entre o momento da coleta e a catalogacdo. Essa diferenca pode ser atribuida
a processos que demandam tempo, como extracdo, identificacdo, preparagcdo e
etiquetagem de laminas. O atraso médio observado entre a coleta e a identificacdo dos
espécimes foi de 9 anos.

Outro aspecto analisado foi o intervalo entre a coleta e o registro oficial de
material tipo, como hol6tipos e paratipos, ou tempo de prateleira (em inglés, “shelf-life”).
A anélise revelou um atraso médio de 1,95 anos, refletindo a complexidade dos processos
de descrig¢ao taxondmica.

A distribuicdo das coletas ao longo da semana também foi avaliada. O grafico a
seguir mostra que a segunda-feira concentra o maior nimero de registros de coleta. Esse
padrdo pode ser explicado pelo inicio das atividades de campo no inicio da semana, apos
o planejamento logistico realizado nos dias anteriores.

Embora fatores como condigdes climaticas e cronograma especificos de
expedi¢des possam influenciar essa concentracdo, os dados reforcam a importancia do

planejamento estratégico para maximizar os esforcos de coleta e os recursos disponiveis.
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Figura 5: Itens catalogados por ano com diferentes faixas de tempo.
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Figura 6: Nimero de itens coletados por dia da semana.

Por fim, o ano de 2017 apresentou um comportamento atipico no nimero de

registros catalogados. Uma analise mais detalhada utilizando a coluna “recordedBy”
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identificou que a Equipe Carste contribuiu significativamente para os nimeros de coleta
em anos como 2016. No entanto, mesmo considerando o nimero de coletores unicos por
ano, que atingiu o pico em 2013 (com 64 coletores), nao foi possivel estabelecer uma
relagdo direta entre a quantidade de coletores e a quantidade de itens coletados que

explicasse a alta quantidade de catalogos finalizados em 2017.
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Figura 7: Contagem de ocorréncias por ano e coletor (Identificacio).

Esses resultados indicam que a dindmica de crescimento da colecgdo esta associada
a multiplos fatores, como as colaboragdes entre equipes, a logistica das expedicdes e a
complexidade dos processos necessarios para a identificagdo e catalogac¢do de espécimes.

Cobertura Espacial

A colegao UFMG-AC reune registros de acaros coletados em diversas regides do
Brasil e do mundo, refletindo a atuacdo continua de pesquisadores em diferentes
contextos geograficos e ecologicos. A distribui¢ao espacial dos espécimes depositados na
colecdo ¢ influenciada por multiplos fatores, incluindo a localizacdo institucional, os

objetivos cientificos das coletas, parcerias regionais e condigdes logisticas.
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Tabela 2: Distribui¢io geografica da UFMG-AC por pais e continente.

53

Continente | Pais Quantidade Porcentagem Porcentagem
tombos Total (%) exterior (%)
América do | Brasil 15372 91.68| e
Sul Chile 62 0.37 6.47
Bolivia 12 0.07 1.29
Peru 6 0.04 0.65
Guiana 2 0.01 0.22
Francesa
Equador 1 0.01 0.11
América Panama 12 0.07 1.29
Central Cuba 2 0.01 0.22
Honduras 2 0.01 0.22
América do | EUA 72 0.43 7.76
Norte
Europa Espanha 200 1.19 21.57
Alemanha 53 0.32 5.72
Asia Riissia 219 131 23.62
Azerbaijdo 39 0.23 4.21
Ira 28 0.17 3.02
Myanmar 5 0.03 0.54
Tajiquistao 2 0.01 0.22
Oceania Australia 117 0.70 12.62
Nova 94 0.56 10.14
Zelandia
Antartica 1 0.01 0.11
NI NI 465 277 mmeeeee-
Total 16766 100.00 100.00
Mapa de Porcentagem de Paises
quantidade
200
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100

Figura 8: Mapa de distribuicdo geografica por pais com base na quantidade de ocorréncias. O Brasil esta fora
da escala devido a quantidade muito superior a dos outros paises.
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Mapa de Pontos de Ocorréncia

Figura 9: Mapa de distribuiciio espacial dos pontos de ocorréncia.

Podemos observar que a maior parte dos registros esta concentrada no Brasil
(91,68%), como esperado, mas ha também amostras oriundas de outros continentes,
reforcando o carater colaborativo da cole¢do em projetos internacionais.

No Brasil, a regido Sudeste ¢ a mais representada, correspondendo a 88,17% dos
itens catalogados, seguida pelas regioes Nordeste (4,72%), Norte (4,26%), Sul (1,85%) e
Centro-Oeste (0,40%). Em nivel estadual, Minas Gerais lidera com 76,68% dos registros,
seguida por Sao Paulo (8,28%) e Para (3,17%). Esse predominio de Minas Gerais ¢
esperado, dado que a UFMG-AC esté localizada neste estado, o que facilita as coletas

locais devido aos menores custos logisticos.

Tabela 3: Distribui¢do dos tombos por estado, regido e nimero de municipios no Brasil.

Regido | Estado Quantidade | Porcentagem | Porcentagem | Numero
tombos Total (%) parcial (%) de
cidades
Sudeste | Minas Gerais 11801 76.76 | - 96
Sao Paulo 1298 8.44 36.91 23
Espirito Santo 369 2.40 10.49 17
Rio de Janeiro 125 0.81 3.55 10
Norte Para 485 3.15 13.79 18
Amazonas 126 0.82 3.58 3
Rondonia 33 0.22 0.92 1
Acre 8 0.05 0.23 1
Centro- | Mato Grosso 51 0.33 1.45 2
oeste do Sul
Mato Grosso 11 0.07 0.31 3




Sul Santa Catarina 122 0.79 347 11
Rio Grande do 119 0.77 3.38
Sul
Parana 49 0.32 1.39 4

Nordeste | Bahia 292 1.90 8.30 20
Pernambuco 113 0.74 3.21 8
Piaui 88 0.57 2.50 2
Alagoas 61 0.40 1.73 4
Rio Grande do 52 0.34 1.48 2
Norte
Ceara 49 0.32 1.39 2
Paraiba 41 0.27 1.17 4
Sergipe 14 0.09 0.40 3
Maranhio 9 0.06 0.26 1

Nao informado 56 036 e

Minas Gerais | Sdo Paulo 2 0.01 0.06

Total 15374 100.00 100.00

Mapas de Ocorréncias no Brasil
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Figura 10: Mapa percentual das ocorréncias por unidade federativa no Brasil. Minas Gerais esta fora da escala
de cor, e os estados em cinza ndo possuem coletas (Amapa, Distrito Federal, Goias, Roraima e Tocantins).

A forte representacao da regido Sudeste e, em particular, de Minas Gerais, reflete
ndo apenas fatores logisticos, mas também a atuag¢do de parceiros estratégicos. No caso
de Minas Gerais, a expressiva quantidade de espécimes esta associada majoritariamente
as coletas realizadas pela equipe da Carste Consultoria, e ndo diretamente a proximidade
com a sede da UFMG-AC. Isso evidencia como a contribui¢do de institui¢des parceiras
pode influenciar significativamente a cobertura espacial da colecdo, complementando os
esforcos proprios da universidade e ampliando a representatividade geografica por meio

de colaboragdes especializadas.
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Top 10 Estados Mais Representados

1299
1200
©
'sc 1000
c
<@
c
o 800
O
O
3 600
o
[
@
IS 400
B}
=
- l
. - - E - 113
(s) > o o}
R < S & “ &
Q"} Q’b %,Z}O @ ,a’bo(\ .@0 ,5\. é\ 60 <§;0\} Q\
qoc & ?S(\ @ ’bc; & (Qfo
Q\ el ¥ i< QQ’
& & ® ©
Q}o

Estados

Figura 11: Top 10 estados brasileiros com maior nimero de ocorréncias registradas, exceto Minas Gerais.

Cobertura Taxonémica

A colecio UFMG-AC demonstra uma notavel diversidade taxonOmica.
Atualmente, a colecdo contém espécimes distribuidos em 14 ordens, conforme ilustrado
na figura 4. Embora os 4caros sejam o principal foco, com representantes de seis ordens
— Trombidiformes, Mesostigmata, Ixodida, Opilioacariformes, Sarcoptiformes e
Holothyrida —, outros grupos também estdo representados, como Araneae, Copepoda,
Opiliones, Ostracoda, Palpigradi, Schizomida, Pseudoscorpiones e Tanaidacea.

A inclusdo desses grupos ndo-pertencentes aos acaros ocorre por conveniéncia,
devido ao seu pequeno tamanho e a associagdo com os mesmos eventos de coleta. No
entanto, esses espécimes serao eventualmente transferidos para colecdes mais adequadas,
ja que o CCT-UFMG conta com colecdes aracnologicas e de outros invertebrados.

No que diz respeito a identificagdo taxondmica, cerca de dois ter¢os da colegao
foram classificados ao nivel de familia, um marco essencial para o progresso do processo
taxondmico. A classificagdo em niveis inferiores, como género e espécie, depende da
identificacdo prévia no nivel de familia.

Uma andlise detalhada das familias representadas na UFMG-AC revela uma
diversidade expressiva, com 138 familias. Entre essas, destacam-se familias como

Halacaridae (acaros marinhos), que refletem os interesses de pesquisa do laboratorio e
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demonstram o foco direcionado da colecdo em grupos especificos. O histograma da

Figura 13, que apresenta as familias com mais de 100 espécimes, ilustra de forma clara

essa riqueza e amplitude taxondmica, destacando a UFMG-AC como um recurso de

referéncia para a acarologia e estudos de biodiversidade no Brasil.
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Figura 12: Porcentagem de valores ausentes por nivel taxonémico.
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Figura 13: Distribuicio de frequéncia de familias taxonémicas.

Automacio e Integracio dos Dados

O conjunto de dados padronizado da colegdo UFMG-AC ndo apenas estd em

conformidade com os padroes do Darwin Core (DwC), mas também incorpora
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ferramentas adicionais que aprimoram a gestao e automacao dos dados. Uma planilha
geral foi criada para consolidar todos os registros da cole¢do UFMG-AC de 2012 a 2023,
organizada de acordo com os termos do DwC. Essa planilha inclui férmulas que facilitam
a gestado dos dados e um script personalizado do Google Apps Script que atualiza
automaticamente a data de modificagao sempre que alteracdes sao realizadas.

Além disso, uma planilha separada foi desenvolvida especificamente para o ano
de 2024, destinada ao registro de 4caros coletados, triados, identificados e catalogados
durante o periodo. Seguindo o mesmo formato DwC, essa planilha também utiliza as
mesmas formulas e o script para atualiza¢ao automatica da data de modificagdo. Apos sua
finalizagdo, a planilha de 2024 sera integrada ao conjunto de dados geral, garantindo
consisténcia e completude no banco de dados.

Embora as colunas auxiliares sejam essenciais para uso interno, elas ndo sdo
publicadas em plataformas como o SiBBr, pois ndo fazem parte dos padrdoes DwC.
Apenas os campos centrais, compativeis com o formato DwC, sao compartilhados por
meio de protocolo Integrated Publishing Toolkit (IPT). Isso garante que os dados estejam
disponiveis em plataformas como o SiBBr, atendendo aos padrdes internacionais para

dados de biodiversidade.

Figura 15: QR Code para a publicacio dos dados UFMG-AC no SiBBr.

As melhorias introduzidas na estrutura, conformidade e automagao representam

avangos significativos na gestdo da colecdo UFMG-AC. Essas atualizagdes ndo apenas
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promovem eficiéncia no manejo interno, mas também asseguram que o conjunto de dados
atenda aos padrdes globais, incentivando a acessibilidade e a integragdo com iniciativas
globais de biodiversidade.

O conjunto de dados padronizado da colecio UFMG-AC foi publicado com
sucesso nas plataformas globais de biodiversidade GBIF e SiBBr. Essa publicacao torna
os registros da colecdo acessiveis a comunidade cientifica e ao publico global,
promovendo a visibilidade da cole¢do e contribuindo para o avango de estudos sobre
biodiversidade. A disponibilizagdo dos dados nessas plataformas também demonstra o
compromisso da UFMG-AC com a transparéncia e os padrdes internacionais,

fortalecendo sua relevancia em iniciativas globais de pesquisa e conservagao.
4.2.SDM

Para esse estudo, foram utilizadas duas espécies do género Whartonia: Whartonia
nudosetosa (Wharton, 1938) e Whartonia pachywhartoni Vercammen-Grandjean, 1966.
Essas espécies foram coletadas e catalogadas pela cole¢do UFMG-AC e estdo disponiveis
no GBIF e no SiBBr. A base de dados contou com 24 ocorréncias de W. nudosetosa e 78
ocorréncias de W. pachywhartoni, distribuidas nos estados Minas Gerais e Para. A
distribuicdo geografica dessas ocorréncias ¢ ilustrada na Figura 16, que mostra a

concentragdo dos registros em areas especificas do pais.

Mapa de Ocorréncias das Espécies no Brasil com Contornos dos Estados

Espécie
@ Whartonia pachywhartoni
® whartonia nudosetosa

Figura 16: Mapa de ocorréncias das espécies no Brasil.

Para a modelagem, utilizamos as 19 varidveis bioclimaticas e a elevagdo
disponiveis no Wordclim. Inicialmente, aplicamos trés métodos de analise de correlacao
— Pearson, Spearman e Kendall — para avaliar a interdependéncia entre as variaveis figura

23. A Figura 17 mostra os resultados dessas andlises, indicando que oito variaveis
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apresentaram correlacdo abaixo de 0,75 ndo sendo significativa entre si utilizando a
correlagao de Pearson.

Com base nessa analise, selecionamos as varidveis que ndo apresentaram
multicolinearidade e realizamos um recorte espacial delas para o territorio brasileiro, a
fim de restringir a andlise a 4rea de interesse. Esse recorte ¢ apresentado na Figura 18,
que destaca a variagdo espacial das condi¢des ambientais no pais.

Essas varidveis foram selecionadas para a analise de componentes principais
(PCA), que reduziu a dimensionalidade dos dados, resultando em trés novas camadas
ambientais. O resultado do PCA ¢ ilustrado na Figura 18, que destaca as dreas com maior

influéncia das variaveis ambientais selecionadas.

Heatmap da Matriz de Correlacio Pearson
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Figura 17: Heatmap da matriz de correlacio de Pearson.
Com base nessas camadas, realizamos a modelagem de distribuicdo para cada uma
das espécies, utilizando todos os algoritmos das trés classes definidas anteriormente. Os
mapas finais de distribui¢do potencial para W. pachywhartoni e W. nudosetosa, gerados

por esses algoritmos serdo apresentados a seguir.
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Figura 18: Mapa das trés principais componentes da PCA aplicadas as variaveis ambientais do Brasil.
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Além disso, foram incluidos mapas de auséncia, que representam areas onde as
espécies ndo foram registradas, mas que foram consideradas no processo de modelagem.
Foi gerado uma quantidade de 30% do total de espécimes, resultando em 23
pseudoauséncias para W. pachywhartoni e 7 pseudoauséncias para W. nudosetosa. Essas
pseudoauséncias, geradas aleatoriamente, foram utilizadas nos algoritmos das classes
Estatisticas e Machine learning.

Whartonia nudosetosa

A Figura 19 apresenta o mapa com os pontos de ocorréncia e pseudoauséncia para
a espécie Whartonia nudosetosa. Apdés a obtencao dos dados de pseudoauséncia,
precedeu-se a aplicagdo dos modelos de distribuicdo de espécies (SDMs). Para os
modelos de distancia (MDI), utilizamos apenas os dados de presenga, enquanto para os
modelos estatisticos (MES) e os modelos de machine learning (MML), empregamos tanto
os dados de presenca quanto os de pseudoauséncia. Utilizando a biblioteca EcoDistrib,
aplicamos os modelos por meio de uma fungao especifica, obtendo como resultado os

mapas de distribui¢ao potencial apresentados na Figura 20.

Distribuigdo de Presenca e Auséncia da Espécie
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® Auséncia
@ Presenca

Figura 19: Mapa com os pontos de ocorréncia e pseudoauséncia para a espécie W. Nudosetosa.

A Figura 20 exibe os mapas de distribui¢ao potencial gerados para W. nudosetosa.
Esses mapas ilustram as 4reas com maior probabilidade de ocorréncia da espécie,
conforme previsto pelos diferentes modelos aplicados. A andlise visual dos mapas
permite identificar padrdes espaciais € comparar as previsoes entre os modelos.

Nos mapas gerados pela biblioteca (Fig. 20) podemos observar os resultados dos

modelos, para todos os mapas a cor vermelha significa presenga e o azul € a auséncia.
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Devido a variacdes nos modelos, podemos ver que nem todos correspondem as areas,

porém ¢ possivel observar que existe uma sobreposi¢do em todos eles. Algo importante

de se reparar ¢ que para os métodos de distancia a escala de cor apresentada ao lado do

mapa ¢ invertida comparado aos outros mapas. Isso ocorre devido ao modo como o

método funciona, ja que nesses métodos de distdncia quanto menor o valor, menor a

distancia ao ponto central indicando uma maior similaridade do lugar de presenca.

u bioclim

»

Figura 20: Mapas da distribuicio potencial para W. nudosetosa gerado pela biblioteca EcoDistrib.
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Tabela 4: Desempenho dos modelos utilizados na previsao de ocorréncia para W. nudosetosa.

2000

1750

1500

1250

1000

Model aucroc | acura | precis | recall | fl tss vp |vn | fp | fn

Bioclim 0.24 0.40 0.33 0.21 0.26 | -0.21 51 14| 10 19
Mahalanobis 0.39 0.50 0.50 0.21 0.29 0.00 51 19 5 19
Euclidean 0.28 0.42 0.36 0.21 0.26 | -0.17 51 15 9 19
Canberra 0.29 0.38 0.31 0.21 0.25 | -0.25 51 13 11 19
Chebyshev 0.30 0.40 0.33 0.21 0.26 | -0.21 51 14| 10 19
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Cosseno 0.27 0.46 0.42 021 ] 028] -008] 5[ 17] 7] 19
Minkowski 0.27 0.35 0.29 021 024 029 5| 12| 12] 19
Manhattan 0.37 0.54 0.62 021 031] 008] 5|21 3] 19
GAM 0.28 0.44 0.38 021 ] 027] 012 5| 16| 8] 19
GLM 0.33 0.48 0.45 021 029 004 5| 18] 6] 19
RF 0.29 0.46 0.42 021 028 -008] 5| 17| 7] 19
ANN 0.20 0.40 0.33 021 026] 021 5| 14| 10] 19
SVM 0.41 0.52 0.56 021 030] 004 5| 20| 4] 19

A modelagem de distribui¢do de espécies (SDM) realizada para Whartonia
nudosetosa baseou-se na utilizacdo de pontos de presenca obtidos pela colecio UFMG-
AC, sem a incorporagdo de registros provenientes da literatura. A distribuicdo desses
pontos apresentou certa concentragdo nos estados de Minas Gerais e no Para, o que pode
ter influenciado diretamente as areas preditas como adequadas no mapa de distribui¢ao
gerado, quanto aos pontos de pseudoauséncia foram obtidos de forma aleatodria, contendo
pontos que estdo em areas que pelo sdm foi considerada como presenca. As regides
identificadas como de presenca refletem, portanto, mais a distribuicdo dos dados
coletados do que uma proje¢do abrangente do nicho ecolédgico real da espécie.

As regides preditas como adequadas para a ocorréncia de Whartonia nudosetosa
mostraram uma concentragdo na regido centro-oeste € ao sul da regido norte, além de
parte da regido nordeste e de Minas Gerais, abrangendo principalmente os biomas
Cerrado, Amazonia e Caatinga, com transi¢des para Mata Atlantica em Minas. Tais
padrdes podem refletir tanto a verdadeira preferéncia ambiental da espécie quanto
limitagdes impostas pela distribuigdo espacial dos dados coletados. Foi observado que
algumas areas marcadas como presenga incluem regides onde a espécie ndo foi registrada
e cuja adequabilidade ecologica ¢ incerta, o que sugere a necessidade de estudos
adicionais para validar essas predicdes em campo. Tais resultados sdo relevantes para
orientar esforcos de amostragem futuros, além de contribuir para estratégias de
conservagao da espécie, especialmente frente a possiveis ameagas ambientais.

A auséncia de dados de ocorréncia secundarios, especialmente aqueles descritos
em estudos anteriores, impde uma limitagdo importante a modelagem. A ndo-inclusdo de
registros historicos reduz a abrangéncia espacial e ambiental do modelo, podendo
subestimar ou distorcer o real potencial de distribui¢do da espécie. Algumas areas em que

foram feitas novas coletas e a principio sdo considerados como pontos de auséncia nos

63



modelos, porém ainda estdo em desenvolvimento estudos para se afirmar que esses pontos
de coletas sdo da espécie em questdo. Dessa forma, os resultados obtidos devem ser
interpretados com cautela, reconhecendo que nao representam um modelamento
completo da distribui¢do da espécie.

Além disso, ¢ importante destacar que, devido a quantidade de pontos de
ocorréncia disponiveis, alguns métodos nao sdo adequados para a realizagdo do SDM, por
exemplo, foi utilizado o método BIOCLIM, que ¢ mais adequado para situagdes com
poucos dados. Embora o BIOCLIM seja eficiente em contextos de baixa amostragem, ele
possui limitacdes metodologicas importantes, como a incapacidade de modelar relagdes
complexas entre variaveis ambientais e a presenga da espécie. Nao somente o Bioclim,
mas os outros métodos também possuem uma faixa 6tima para a predi¢do da distribuigdo
de espécies. Por esse motivo, a escolha do método, aliada ao nimero reduzido de pontos,
pode ter impactado a acuricia e a capacidade preditiva do modelo gerado.

As varidveis ambientais utilizadas na modelagem apresentaram contribuigdes
distintas para a predi¢do da distribuicdo de Whartonia nudosetosa. Apesar da limitagdo
no numero de pontos de ocorréncia, foi possivel observar que variaveis relacionadas a
precipitacao parecem exercer maior influéncia sobre a definicao das areas de presenga.
Esse padrio sugere que a espécie pode estar associada a regimes especificos de
precipitagdo, reforgando a importancia de incluir variaveis hidrologicas e climaticas em
estudos futuros que investiguem a ecologia e a distribui¢do potencial de W. nudosetosa.

Embora o modelo tenha conseguido projetar areas potenciais de ocorréncia,
existem diversas possibilidades para aprimorar futuras modelagens de distribuicdo. Uma
abordagem promissora seria o aumento da base de dados de ocorréncia, incorporando
registros de literatura, novos levantamentos de campo e dados sobre os hospedeiros,
permitindo modelar interagdes ndo-lineares entre variaveis. Além disso, a utilizagdo de
validacdo cruzada e a inclusdo de variaveis ambientais mais especificas, como dados de
vegetacao, altitude detalhada ou estrutura do solo, poderiam refinar ainda mais a predi¢ao
do nicho ecolégico de W. nudosetosa, proporcionando resultados mais confidveis para
esforcos de conservagao.

Whartonia pachywhartoni

A Figura 21 apresenta o mapa com os pontos de ocorréncia e pseudoauséncia
utilizados na modelagem da distribuicao da espécie Whartonia pachywhartoni. Assim
como realizado para W. nudosetosa, os dados de pseudoauséncia foram gerados

previamente e, em seguida, os modelos de distribuicdo de espécies (SDMs) foram
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aplicados. Os modelos foram executados por meio da biblioteca EcoDistrib, que gerou os

mapas de distribui¢ao potencial conforme ilustrado na Figura 22.
Distribuigdo de Presenga e Auséncia da Espécie

Legenda
® Auséncia
® Presenca

Figura 21: Mapa com os pontos de ocorréncia e pseudoauséncia para a espécie Whartonia pachywhartoni.

A Figura 22 mostra os mapas preditivos de distribuicdo potencial para W.
pachywhartoni, onde areas em vermelho indicam maior probabilidade de ocorréncia da
espécie, e areas em azul indicam auséncia, de acordo com a saida padrio da biblioteca.
Como observado anteriormente, os modelos apresentam variagcdes em suas predi¢des
espaciais, mas ha uma clara sobreposicao nas areas de maior adequabilidade ambiental,
sugerindo um padrdo coerente entre os diferentes algoritmos. Vale destacar que, nos
modelos de distincia, a escala de cores € invertida: valores mais baixos (mais proximos
do vermelho) indicam maior similaridade com os pontos centrais de ocorréncia.

Nos mapas gerados, observa-se que os resultados para os modelos de distancia,
estatisticos e de machine learning indicam padrdes espaciais relativamente consistentes,
ainda que com variagdes de abrangéncia e intensidade. No entanto, diferentemente de W.
nudosetosa, as métricas obtidas para W. pachywhartoni (Tabela 5) demonstraram valores

muito baixos em termos de AUC-ROC, acuricia, precisdo, recall, F1 e TSS.

Tabela 5: Desempenho dos modelos utilizados na previsao de ocorréncia W. pachywhartoni.

model aucroc | acura | precis | recall | fl | tss vp (vn | fp | fn
Bioclim 0.26 0.34 0.0 0.0 0.0] -0.32 0| 53| 25| 78
Mahalanobis 0.24 0.35 0.0 0.0 0.0] -0.31 0] 54| 24| 78
Euclidean 0.16 0.24 0.0 0.0 0.0| -0.53 0| 37| 41| 78
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Canberra 0.19 0.32 0.0 00] 00] 036 o 50] 287 78
Chebyshev 0.22 0.31 0.0 00| 00| 037 o 49 29 78
Cosseno 0.21 0.29 0.0 00| 00 042 o 45|33 78
Minkowski 0.27 0.26 0.0 00| 00| -047| o 41| 37| 78
Manhattan 0.23 0.25 0.0 00| 00| -05| of 39]39] 78
GAM 0.22 0.28 0.0 00| 00| 044 o 44| 34 78
GLM 0.28 0.35 0.0 00| 00| 031 o 54|24/ 78
RF 0.22 0.29 0.0 00| 00| -041| o 46| 32| 78

00| 00 037 o 49] 29 78

00| 00 032 o 53] 25 78
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Figura 22: Mapas da distribuicdo potencial para W. pachywhartoni.

A modelagem de distribui¢do de espécies (SDM) para Whartonia pachywhartoni

também foi baseada apenas nos dados de presenc¢a oriundos da colegao UFMG-AC, sem



complementacao de registros da literatura, o que limita a abrangéncia da modelagem. A
distribuicdo dos pontos de presenca apresentou uma concentragdo geografica bastante
restrita, o que provavelmente influenciou a configuracdo espacial das predigdes obtidas.
Além disso, a variedade limitada nos pontos de pseudoauséncia, muitos deles sobrepostos
ou proximos, pode ter prejudicado a capacidade dos modelos em distinguir
adequadamente entre condi¢des de presenga e auséncia.

As areas preditas como adequadas para W. pachywhartoni apresentaram uma forte
sobreposi¢cdo com aquelas preditas para W. nudosetosa, embora com extensao espacial
reduzida. Esse padrdo sugere que ambas as espécies compartilham caracteristicas
ecoldgicas semelhantes em relagdo as variaveis ambientais consideradas no modelo, mas
que W. pachywhartoni pode ocupar um nicho mais restrito dentro desse espago ambiental.
Entretanto, essa limitagdo também pode ser decorrente da similaridade entre os proprios
pontos de ocorréncia utilizados, que ndo apresentam grande variacdo espacial ou
ambiental. Essa falta de diversidade nas condi¢des dos pontos de presencga dificulta a
capacidade dos modelos em capturar de forma precisa os limites ecologicos da espécie, o
que reforca a necessidade de validagdo em campo para confirmar as areas preditas e
aprimorar a modelagem com dados mais variados.

A auséncia de registros adicionais, especialmente aqueles histdoricos ou oriundos
de outras fontes, impds uma limitacao severa ao modelo gerado. Sem uma diversidade
maior de dados, o SDM produzido para W. pachywhartoni pode subestimar ou distorcer
o verdadeiro potencial de distribuicdo da espécie. Ressalta-se ainda que alguns pontos
considerados como auséncia no modelo correspondem a areas de novas coletas que ainda
estdo sob avaliagdo taxondmica, ¢ podem futuramente ser confirmados como registros
validos da espécie.

Para aprimorar futuras modelagens de distribuicdo para W. pachywhartoni,
recomenda-se o aumento expressivo da base de dados de ocorréncia, a incorporagdo de
registros de literatura, a realiza¢do de novos levantamentos em campo e a consideragao
de caracteristicas especificas do ambiente dos hospedeiros. Além disso, a utilizagdo de
técnicas de modelagem que permitam trabalhar com poucos dados de forma robusta e a
realizagdo de validagdes cruzadas seriam estratégias importantes para aumentar a
confiabilidade dos resultados.

O desenvolvimento da biblioteca EcoDistrib surgiu da necessidade de integrar,
em um Unico fluxo automatizado, as etapas essenciais da modelagem de distribuigdo de

espécies (SDM), desde a obtencdo de variaveis ambientais até a aplicagdo e comparacao
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de multiplos algoritmos de modelagem. A ferramenta foi projetada para ser pratica,
modular e flexivel, contemplando uma ampla gama de funcionalidades: download
automatico de dados ambientais, recorte espacial personalizado, tratamento e sele¢ao de
variaveis para redugdo de multicolinearidade, geragdo de pseudoauséncias, aplicagdo de
algoritmos de trés grandes classes metodologicas (distancia, estatistica e aprendizado de
maquina) e exportacdo de mapas preditivos padronizados.

A utilizagdo do EcoDistrib no estudo com Whartonia nudosetosa ¢ Whartonia
pachywhartoni permitiu avaliar a eficiéncia da biblioteca em cenarios com bases de dados
relativamente pequenas e espacialmente restritas. Mesmo com desafios inerentes, como
a concentragdo dos pontos de ocorréncia em areas especificas e a baixa variabilidade
ambiental capturada, a ferramenta demonstrou robustez na execucdo dos diferentes
algoritmos, fornecendo resultados comparaveis e com boa organizagdo visual.

Um diferencial importante da biblioteca ¢ o tratamento padronizado dos
resultados, com mapas de distribui¢cdo usando escalas consistentes e ajustes automaticos
para corrigir interpretagdes especificas de alguns algoritmos baseados em distancia. A
inclusdo automatizada da Analise de Componentes Principais (PCA) foi fundamental para
reduzir a dimensionalidade dos dados ambientais sem perder a capacidade de discriminar
zonas com diferentes aptiddes ambientais, especialmente quando o numero inicial de
variaveis era elevado.

Apesar dos avancos alcangados, algumas limitagdes também foram observadas. O
desempenho final dos modelos gerados ¢ fortemente influenciado pela qualidade dos
dados de entrada. No caso das espécies estudadas, a forte similaridade espacial dos pontos
de ocorréncia, aliada a limitacdo no numero de registros, impactou a capacidade dos
modelos de generalizar para outras areas. Assim, embora o EcoDistrib ofereca suporte a
toda a cadeia de modelagem, a qualidade das previsdes ainda depende criticamente de
uma boa representatividade espacial e ambiental dos dados iniciais.

Outro ponto de atengdo refere-se ao processo de geracao de pseudoauséncias.
Apesar do cuidado implementado para evitar sobreposicdo com pontos de ocorréncia e
ambientes inadequados, a gerag¢do aleatoria ainda pode ndo capturar totalmente a
complexidade ecoldgica real da auséncia de uma espécie, o que pode influenciar o
desempenho dos algoritmos estatisticos e de aprendizado de maquina.

Finalmente, cabe destacar que a atual versao do EcoDistrib prioriza a facilidade
de uso e a modularidade, mas abre possibilidades para expansdes futuras, como:

integracdo de técnicas mais avancadas de sele¢do de variaveis, valida¢do cruzada
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automatica, balanceamento dindmico de pseudoauséncias, e conectividade direta com
bancos de dados publicos de biodiversidade. Dessa forma, a biblioteca representa um
passo inicial sélido para democratizar o acesso a modelagens de distribui¢do de espécies

mais completas e reprodutiveis.

5. Conclusdes

Este trabalho representa uma contribui¢do relevante para a sistematizagdo e
modernizacdo da curadoria de dados bioldgicos, ao abordar de forma integrada a
digitalizagdo de uma colegdo zooldgica especializada e o desenvolvimento de uma
ferramenta computacional voltada a modelagem de distribui¢do de espécies. A partir da
Colecao Acarologica UFMG-AC, foi possivel identificar e resolver diversos problemas
estruturais e taxondmicos nos dados, utilizando técnicas automatizadas de padronizagio
e validagdo baseadas no padrao Darwin Core. O processo revelou falhas comuns, como
homonimos taxondmicos, auséncia de hierarquia taxondmica completa, e inconsisténcias
geograficas, que comprometem ndo apenas a qualidade dos dados, mas também sua
reusabilidade por outras institui¢cdes e pesquisadores.

A informatizacdo da UFMG-AC mostra-se essencial em um contexto nacional de
vulnerabilidade das cole¢des bioldgicas. Casos recentes de perdas irrepardveis em
acervos de relevancia historica, como o Museu Nacional e o Instituto Butantan, reforgam
a necessidade urgente de estratégias de digitalizagdo e disponibilizagdo online. Nesse
sentido, a publicacdo da colecdo em repositorios como o GBIF e o SiBBr ndo apenas
assegura sua preservacdo digital, mas também amplia seu potencial de uso por
pesquisadores de todo o mundo. Além disso, a diversidade taxonomica e ecoldgica da
colecdo — com registros que incluem acaros parasitas, marinhos, de vida livre, aquaticos
e fosseis — fortalece seu papel como infraestrutura de pesquisa interdisciplinar.

A segunda grande frente deste trabalho foi o desenvolvimento da biblioteca
EcoDistrib, uma ferramenta modular e acessivel para modelagem de distribuicdo de
espécies (SDM), voltada especialmente para contextos de dados escassos ou colegdes
nao-padronizadas. A biblioteca foi projetada com foco na automacao do fluxo completo
de modelagem — desde o download e corte espacial de varidveis ambientais, até a
aplicacdo de algoritmos, geragdo de pseudoauséncias, validagcdo dos modelos e produgao
de mapas preditivos. O uso da EcoDistrib nas modelagens de Whartonia nudosetosa e W.

pachywhartoni demonstrou sua funcionalidade e flexibilidade, mesmo diante de
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limitagdes como o numero de registros e a baixa variabilidade ambiental dos pontos de
ocorréncia.

Apesar dos resultados promissores, a aplicagdo pratica evidenciou desafios
inerentes na modelagem de espécies com poucos dados disponiveis. Entre os principais
desafios, destacam-se o risco de sobreajuste (overfitting), a dificuldade em capturar a
variabilidade ambiental real da espécie, e a influéncia da distribui¢do espacial dos dados
de entrada sobre os resultados finais. A dependéncia exclusiva de registros primarios, sem
o apoio de dados da literatura ou repositdrios adicionais, compromete a representatividade
dos modelos. Nesse sentido, uma das principais recomendagdes metodologicas que
emergem deste trabalho ¢ a integracdo sistemdtica com bases de dados publicas e
literatura cientifica para fortalecer a base de ocorréncia.

A EcoDistrib, além de oferecer uma alternativa viavel as ferramentas existentes,
apresenta um diferencial importante ao unir métodos de distancia, estatisticos ¢ de
aprendizado de maquina em uma Unica interface, com suporte a analise exploratoria,
reducdo de dimensionalidade por PCA, e validagdo cruzada com métricas robustas como
AUC, TSS e Fl1. O desenvolvimento futuro da biblioteca, conforme proposto nas
perspectivas deste trabalho, contempla a integracdo com o GBIF e SiBBr, a traducdo para
R, melhorias na interface e o benchmark frente a outras bibliotecas, consolidando-a como
uma ferramenta confiavel para a comunidade cientifica.

Em sintese, ao articular curadoria de dados, tecnologia da informagao e ecologia
computacional, esta dissertacdo contribui com uma abordagem metodologica replicavel
e adaptavel, tanto para instituicdes com acervos biologicos subutilizados quanto para
pesquisadores que buscam ferramentas acessiveis para explorar padrdes espaciais de
biodiversidade. Acredita-se que os resultados aqui apresentados servirdo como base para
novos projetos de modelagem, digitalizagdo de colecdes e desenvolvimento de
ferramentas abertas que contribuam para a conservagao e o entendimento da diversidade

bioldgica em tempos de mudancas ambientais aceleradas.

6. Perspectivas

As perspectivas futuras para este trabalho incluem uma série de agdes que visam
aprimorar a biblioteca de SDM, ampliar sua acessibilidade e garantir a qualidade dos
dados utilizados. Essas acdes foram organizadas em etapas, desde as mais simples e de

curto prazo até as mais complexas e de longo prazo.
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A primeira etapa consiste em melhorar a padronizagao e a qualidade dos dados de
ocorréncia. Para isso, sera desenvolvido um script que visa corrigir erros de coeréncia
nos dados geograficos, garantindo que as coordenadas estejam consistentes e dentro dos
limites esperados. Além disso, os dados de ocorréncia de 2024 serao adicionados as
plataformas do GBIF e SiBBr, ap6s uma rigorosa conferéncia e validagao desses dados.

Impacto Esperado

e A correcdo de erros geograficos aumentard a confiabilidade dos dados utilizados
nas analises, reduzindo a ocorréncia de resultados distorcidos ou incorretos.

e A inclusdao dos dados de 2024 no GBIF e SiBBr ampliard a disponibilidade de
informagdes atualizadas para a comunidade cientifica, facilitando pesquisas
futuras e promovendo a integracao de dados.

Outra perspectiva importante € a divulgacdo da biblioteca de SDM e a capacitagdo
de usuarios. Para isso, estdo planejados:

e A escrita e publicacdo de artigos cientificos que descrevam a biblioteca, suas
funcionalidades e aplicacdes, visando ampliar sua visibilidade na comunidade
académica.

e A ministragdo de um curso de curta duragdo, com o objetivo de capacitar
pesquisadores e estudantes no preenchimento correto de planilhas de dados e no
uso do formato DwC, que ¢ amplamente utilizado para padronizag¢ao de dados de
biodiversidade.

Impacto esperado

e A publicacdo de artigos cientificos aumentard o reconhecimento da biblioteca,
atraindo mais usuarios e colaboradores.

e Curso de capacitacdo garantird que os usudrios utilizem a biblioteca de forma
eficiente e correta, reduzindo erros no preenchimento de dados e promovendo a
padronizagao.

No ambito técnico, as principais perspectivas envolvem o refinamento e a
expansdo da biblioteca de SDM. Isso inclui:

e A corregdo de “bugs” no codigo, garantindo maior estabilidade e confiabilidade.

e A implementacdo de novas funcionalidades, como a integracdo direta com as
plataformas GBIF e SiBBr, permitindo que os usuarios obtenham dados de

ocorréncia diretamente dessas fontes.
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e A traducao dos codigos do EcoDistrib para a linguagem R, com o objetivo de
tornar a biblioteca mais acessivel a pesquisadores da area bioldgica, que
frequentemente utilizam R para analises ecoldgicas.

Impacto Esperado

e A correcao de bugs melhoraréd a experiéncia do usuario, aumentando a confianga
na biblioteca.

e A integragdo com GBIF e SiBBr simplificard o processo de coleta de dados,
tornando a biblioteca mais eficiente e atrativa.

e A traducdo para R ampliarad o publico-alvo da biblioteca, permitindo que mais
pesquisadores da area bioldgica utilizem as ferramentas disponiveis.

Sera conduzido um benchmark para comparar o desempenho do EcoDistrib com
outras ferramentas consolidadas, como MaxEnt, biomod2 e sdm (R). Serdo utilizados
dados padronizados e métricas reconhecidas, em diferentes cenarios ¢ volumes de dados.
O objetivo ¢ avaliar a acuracia, eficiéncia computacional e usabilidade da biblioteca.

Impacto Esperado

e A comparagdo objetiva com outras ferramentas destacard os pontos fortes e as
limitacdes do EcoDistrib, orientando ajustes e melhorias futuras.

e (O benchmark fornecera evidéncias concretas da eficacia da biblioteca,
aumentando sua credibilidade na comunidade cientifica.

e Os resultados poderdo ser utilizados na elaboracdo de artigos comparativos,
contribuindo para a disseminagao e validagao da ferramenta.

Por fim, as agdes de longo prazo incluem o desenvolvimento continuo da
biblioteca, com o acréscimo de funcionalidades avangadas e a adaptagdo as necessidades
emergentes da comunidade cientifica. Isso envolve:

e A incorporagdo de novas técnicas de modelagem e andlise de dados, mantendo a
biblioteca atualizada com as tendéncias da area.

e A criacao de uma comunidade de usuérios e colaboradores, que possam contribuir
com sugestdes, relatos de bugs e desenvolvimento de novas funcionalidades.
Impacto Esperado

e A incorporagao de técnicas avangadas mantera a biblioteca relevante e util para a
comunidade cientifica, atendendo as demandas por métodos inovadores.

e A criagdo de uma comunidade de usudrios e colaboradores promovera o
crescimento sustentavel da biblioteca, com contribui¢des continuas que garantirdo

sua evolucao e adaptacao.
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8. Apéndices

Tabela 6: Descri¢cdo das 19 variaveis bioclimaticas do Wordclim utilizados na modelagem de distribuicio de
espécies (SDM). As variaveis representam parametros térmicos e pluviométricos derivados de médias anuais,
sazonais ¢ extremos mensais. Fonte: Dados bioclimaticos disponibilizados por WorldClim.

Codigo Descricdo da Variavel

Bioclimatico

BIO1 Temperatura Média Anual

BIO2 Amplitude Térmica Diaria (Média mensal (temp max- temp min))
BIO3 Isotermalidade (BIO2/BIO7 x 100)

BIO4 Sazonalidade da Temperatura (desvio padrdao x 100)
BIOS Temperatura Maxima do Més Mais Quente

BIO6 Temperatura Minima do Més Mais Frio

BIO7 Amplitude Térmica Anual (BIOS - BIO6)

BIO8 Temperatura Média do Trimestre Mais Umido
BIOY Temperatura Média do Trimestre Mais Seco

BIO10 Temperatura Média do Trimestre Mais Quente
BIO11 Temperatura Média do Trimestre Mais Frio

BIO12 Precipita¢do Anual

BIO13 Precipitagio do Més Mais Umido

BIO14 Precipita¢do do Més Mais Seco

BIO15 Sazonalidade da Precipitagdo (Coeficiente de Variagdo)
BIO16 Precipitagio do Trimestre Mais Umido

BIO17 Precipitacdo do Trimestre Mais Seco

BIO18 Precipita¢do do Trimestre Mais Quente

BIOI19 Precipitacdo do Trimestre Mais Frio
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Tabela 7: Valores para cada ponto de ocorréncia presenca e auséncia, nas camadas apés o filtro da correlacio

para W. nudosetosa.

Lat Lon |pres |biol6 |biol7 | biol8 | biol9 | bio5 | bio7 | bio8 | bio9
-18.32 | -42.14 1 609 45 424 45| 31.16 18.08 | 24.47 | 20.08
-18.32 | -42.14 1 609 45 424 45| 31.16 18.08 | 24.47 | 20.08
-18.32 | -42.14 1 609 45 424 45| 31.16 18.08 | 24.47 | 20.08
-18.32 | -42.14 1 609 45 424 45| 31.16 18.08 | 24.47 | 20.08
-18.32 | -42.14 1 609 45 424 45| 31.16 18.08 | 24.47 | 20.08
-18.32 | -42.14 1 609 45 424 45| 31.16 18.08 | 24.47 | 20.08
-18.32 | -42.14 1 609 45 424 45| 31.16 18.08 | 24.47 | 20.08
-18.32 | -42.14 1 609 45 424 45| 31.16 18.08 | 24.47 | 20.08
-18.32 | -42.14 1 609 45 424 45| 31.16 18.08 | 24.47 | 20.08
-6.46 | -50.24 1 808 111 304 808 | 33.81 1587 | 2474 | 25.46
-6.46 | -50.24 1 808 111 304 808 | 33.81 1587 | 24.74 | 25.46
-16.15 | -44.63 1 620 19 325 33| 31.71 20.26 | 2349 | 20.31
-16.15 | -44.63 1 620 19 325 33| 31.71 20.26 | 2349 | 20.31
-19.22 -43.4 1 805 41 600 41 28.34 18.91 22.04 16.95
-6.46 | -50.24 1 808 111 304 808 | 33.81 1587 | 24.74 | 25.46
-6.46 | -50.24 1 808 111 304 808 | 33.81 1587 | 24.74 | 25.46
-3.32 | -52.27 1 982 119 149 937 | 32.36 1249 | 25.02 | 26.36
-19.56 | -43.97 1 751 35 556 35| 29.17 1844 | 22.74 18.49
-19.56 | -43.97 1 751 35 556 35| 29.17 1844 | 22.74 18.49
-19.56 | -43.97 1 751 35 556 35| 29.17 1844 | 22.74 18.49
-19.56 | -43.97 1 751 35 556 35| 29.17 1844 | 22.74 18.49
-19.56 | -43.97 1 751 35 556 35| 29.17 1844 | 22.74 18.49
-19.56 | -43.97 1 751 35 556 35| 29.17 1844 | 22.74 18.49
-19.56 | -43.97 1 751 35 556 35| 29.17 1844 | 22.74 18.49
-12.6 | 4641 0 753 12 157 32 | 33.69 16.31 25.14 | 24.72
-3.95 -62.9 0 850 320 599 544 31.7 9.94 | 26.37 26.6
-2.86 | -46.04 0 1012 123 192 925 | 31.48 10.88 | 25.64 | 2647
-11.37 | -38.64 0 257 106 198 207 | 30.32 14.05 | 23.77 | 22.99
-12.24 | -60.53 0 876 48 424 87 | 32.92 18.51 24.68 | 23.49
-29.16 | -55.12 0 468 413 421 413 | 30.87 | 21.92 16.73 14.63
3.81 -60.7 0 855 169 254 809 | 33.32 1143 | 2623 | 27.61
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Tabela 8: Valores para cada ponto de ocorréncia presenca e auséncia, nas camadas apés o filtro da

correlacio para W. pachywhartoni.

Lat Lon pres | biol6 | biol7 | biol8 | biol9 | bio5 | bio7 | bio8 | bio9
-16.22 | -41.48 1 469 26 300 26 | 29.86 | 17.21 | 23.53 | 19.52
-20.03 | -43.99 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-18.91 -43.43 1 784 42 588 42 | 2849 | 1924 | 2221 | 16.93
-18.91 -43.43 1 784 42 588 42 | 2849 | 1924 | 2221 | 16.93
-16.15 | -44.63 1 620 19 325 33 1 31.71 | 20.26 | 23.49 | 20.31
-19.22 | -43.39 1 805 41 600 41 | 2834 | 1891 | 22.04 | 16.95
-19.17 | -43.27 1 804 43 595 43 | 28.19 | 1898 | 21.89 | 16.74
-19.22 | -43.37 1 776 35 575 351 29.55 ] 19.56 | 22.99 | 17.78
-19.17 | -43.27 1 794 43 589 43 | 28.74 | 19.07 | 2237 | 17.20
-19.22 | -43.39 1 805 41 600 41 | 2834 | 1891 | 22.04 | 16.95
-19.17 | -43.28 1 804 43 595 43 | 28.19 | 1898 | 21.89 | 16.74
-19.09 | -43.36 1 799 42 595 42 | 2843 | 19.06 | 22.12 | 1691
-19.09 | -47.17 1 825 28 696 521 27.60 | 1598 | 2240 | 1845
-19.22 | -43.39 1 805 41 600 41 | 2834 | 1891 | 22.04 | 16.95
-19.22 | -43.39 1 805 41 600 41 | 2834 | 1891 | 22.04 | 16.95
-19.22 | -43.39 1 805 41 600 41 | 2834 | 1891 | 22.04 | 16.95
-19.09 | -43.37 1 799 42 595 42 | 2843 | 19.06 | 22.12 | 1691
-19.17 | -43.27 1 794 43 589 43 | 28.74 | 19.07 | 2237 | 17.20
-19.17 | -43.27 1 794 43 589 43 | 28.74 | 19.07 | 2237 | 17.20
-19.22 | -43.39 1 805 41 600 41 | 2834 | 1891 | 22.04 | 16.95
-18.94 | -43.41 1 779 41 583 41 | 2891 | 19.53 | 2253 | 17.15
-20.35 | -46.07 1 757 56 630 56 | 28.61 | 20.58 | 22.56 | 16.93
-20.35 | -46.08 1 757 56 630 56 | 28.61 | 20.58 | 22.56 | 16.93
-20.15 | -43.51 1 864 65 681 65| 24.15| 1730 | 1826 | 13.92
-19.33 | -43.31 1 790 36 586 36 | 29.04 | 19.21 | 2254 | 1746

-194 | -43.14 1 796 43 589 43 | 28.12 | 18.73 | 21.76 | 16.75
-20.44 | -43.77 1 806 50 649 50 | 2598 | 17.54 | 19.90 | 15.59

-19.9 | -43.47 1 830 62 635 62 | 26.80 | 17.81 | 20.62 | 16.16
-19.54 | -43.94 1 744 33 554 3312942 | 1854 | 2294 | 18.59
-19.54 | -43.94 1 744 33 554 3312942 | 1854 | 2294 | 18.59
-19.54 | -43.94 1 744 33 554 3312942 | 1854 | 2294 | 18.59
-19.54 | -43.94 1 744 33 554 3312942 | 1854 | 2294 | 18.59
-20.42 | -45.69 1 745 59 589 59 1 2847 | 2031 | 22,10 | 16.94
-20.34 | -45.78 1 745 56 591 56 | 2890 | 20.74 | 2244 | 17.18
-20.37 | -45.66 1 741 56 579 56 | 28.62 | 20.28 | 2222 | 17.11
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 | 16.86
-20.29 | -45.85 1 745 55 596 551 2893 | 20.85| 2242 | 17.09
-2042 | -45.77 1 746 59 596 59 | 28.72 | 20.55 | 2231 | 17.07
-20.42 | -45.77 1 746 59 596 59 | 28.72 | 20.55 | 2231 17.07
-20.42 | -45.77 1 746 59 596 59 | 28.72 | 20.55 | 2231 17.07
-20.25 -45.67 1 738 52 582 5212932 | 21.10 | 22.71 17.39
-20.31 -45.68 1 740 55 582 55| 28.89 | 20.61 | 2239 | 17.22
-20.31 -45.68 1 740 55 582 55| 28.89 | 20.61 | 2239 | 17.22
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 16.86
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 16.86
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 16.86
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 16.86
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 16.86
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 16.86
-20.31 -45.68 1 740 55 582 55| 28.89 | 20.61 | 2239 | 17.22
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 16.86
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 16.86
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 16.86
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 16.86
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-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 | 16.86
-20.29 | -45.85 1 745 55 596 551 2893 | 20.85 | 2242 | 17.09
-20.29 | -45.85 1 745 55 596 551 2893 | 20.85 | 2242 | 17.09
-20.29 | -45.85 1 745 55 596 551 2893 | 20.85 | 2242 | 17.09
-20.47 | -45.66 1 748 60 592 60 | 28.38 | 20.27 | 22.01 | 16.86
-20.01 | -43.98 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-19.54 | -43.94 1 744 33 554 3312942 | 1854 | 2294 | 18.59
-19.54 | -43.94 1 744 33 554 3312942 | 1854 | 2294 | 18.59
-19.54 | -43.94 1 744 33 554 3312942 | 1854 | 2294 | 18.59
-19.54 | -43.94 1 744 33 554 3312942 | 1854 | 2294 | 18.59
-20.03 | -43.99 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.03 | -43.99 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.03 | -43.99 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.03 | -43.99 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.03 | -43.99 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.03 | -43.99 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.03 | -43.99 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.01 | -43.98 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.01 | -43.98 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.01 | -43.98 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.01 | -43.98 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.01 | -43.98 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.01 | -43.98 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.01 | -43.98 1 891 49 691 49 | 2626 | 17.18 | 20.13 | 16.24
-20.48 | -54.68 0 635 130 569 201 | 30.63 | 16.26 | 25.13 | 21.24
-18.86 | -47.95 0 822 25 704 43 | 28.08 | 16.27 | 22.14 | 19.10
-12.59 | -57.74 0 1008 38 709 73 | 3245 | 1839 | 2498 | 23.24
-19.08 | -52.39 0 711 77 688 111 | 30.10 | 17.92 | 2441 | 20.48
-1.99 | -67.81 0 920 659 742 873 | 31.19 | 10.49 | 25.64 | 26.25
-10.59 | -46.74 0 653 10 329 36 | 3424 | 1942 | 24.71 | 23.82
-31.63 | -53.27 0 405 309 346 396 | 2827 | 20.61 | 13.27 | 21.62
-5.16 | -60.22 0 934 253 447 934 | 32.76 | 11.15 ] 26.61 | 27.21
-22.10 | -48.04 0 665 89 596 89 | 27.53 | 17.54 | 2248 | 17.11
-28.77 | -53.58 0 454 405 423 406 | 29.66 | 21.34 | 18.65 | 15.02
-11.64 | -46.02 0 661 10 317 32| 32.92 | 1940 | 2332 | 2236
-12.31 | -53.32 0 871 16 667 41 | 34.67 | 2095 | 2535 | 23.60
-8.97 | -71.69 0 698 139 613 139 | 30.86 | 13.30 | 25.28 | 23.85
-4.07 | -65.28 0 857 341 482 463 | 32.00 | 10.66 | 26.43 | 26.54
-23.98 | -48.45 0 517 157 511 157 | 27.11 | 18.59 | 21.87 | 14.99
-8.42 | -68.09 0 860 132 686 132 | 31.58 | 1442 | 25.37 | 23.98
-12.53 | -56.26 0 1055 35 764 3513232 | 18.16 | 24.69 | 23.16
-5.67 | -45.07 0 595 33 138 94 | 3398 | 1599 | 2540 | 26.25
-2.32 | -68.20 0 926 676 695 843 | 31.10 | 10.42 | 25.82 | 25.66
-4.73 | -49.97 0 951 100 153 951 | 3239 | 1236 | 25.19 | 26.24
1.39 ] -53.11 0 936 210 210 777 | 31.68 | 11.20 | 24.95 | 26.06
-19.47 | -53.90 0 681 103 631 151 | 3031 | 17.30 | 24.55 | 20.72
-19.76 | -46.38 0 829 55 692 551 26.07 | 17.76 | 20.53 | 16.04
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Figura 23: Matriz de correlagio das variaveis ambientais. (A) Correlacio de Kendall, (B) Correlacio de
Pearson e (C) Correlacdo de Spearman.
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EcoDistrib

A EcoDistrib é uma biblioteca Python para modelagem de distribuicao de espécies (SDM - Species
Distribution Modeling). Ela oferece ferramentas para baixar variaveis ambientais, pré-processar dados

(como corte de areas de interesse, aplicacdo de matriz de correlacdo e PCA), e realizar modelagem de

distribuicao de espécies usando diversos métodos (distancia, estatisticos e machine learning). Além

disso, a biblioteca calcula métricas de avaliacao para os modelos gerados.

Instalacao

Para instalar a biblioteca, utilize o seguinte comando: Dependéncias A biblioteca depende dos

seguintes pacotes Python:

pandas
numpy
rasterio
scikit-learn
matplotlib
geopandas

shapely

Certifique-se de que todas as dependéncias estao instaladas antes de usar a biblioteca.

Funcionalidades Principais

1. Download de Dados Ambientais

Baixa variaveis ambientais de fontes publicas (por exemplo, WorldClim).
Classe: DataDownloader
Método: download_data

2. Manipulagao de Shapefiles

Cria shapefiles para paises ou estados especificos.
Classe: ShapefileHandler
Métodos:

o create_shapefile_countries: Cria um shapefile para um ou mais paises.

o create_shapefile_states: Cria um shapefile para um ou mais estados.

3. Manipulacao de Rasters

Recorta rasters com base em bounding boxes ou poligonos de shapéefiles.
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Classe: RasterHandler

Método: crop_raster

4. Analise de Correlacao
Calcula e exibe matrizes de correlagdo (Spearman, Kendall, Pearson) entre variaveis ambientais.
Classe: CorrelationAnalyzer
Métodos:

o calculate_tiffs_correlation: Calcula a matriz de correlacao.
o display_correlation_heatmap: Exibe um heatmap da matriz de correlacao.

o calculate_filter_display_heatmap: Filtra variaveis com base na correlacao e exibe o heatmap.

5. Aplicacdo de PCA
Aplica Analise de Componentes Principais (PCA) nas variaveis ambientais.
Classe: PCAProcessor
Método: apply_pca

6. Preparacao de Dados para Modelagem
Gera pseudo-auséncias e prepara os dados para modelagem.
Classe: ModelDataPrepare
Método: generate_pseudo_absence

7. Extracao de Valores de Rasters
Extrai valores de variaveis ambientais para coordenadas especificas.
Classe: RasterDataExtract
Método: get_values

8. Modelagem de Distribuicao de Espécies
Implementa diversos métodos de modelagem:

o Métodos de Distancia: Bioclim, Mahalanobis, Euclidiana, Canberra, Chebyshev, Cosseno,
Minkowski, Manhattan.

o Meétodos Estatisticos: GLM (Modelo Linear Generalizado), GAM (Modelo Aditivo
Generalizado).

o Métodos de Machine Learning: Random Forest, ANN (Redes Neurais Artificiais), SVM
(Maquinas de Vetores de Suporte).

o MaxEnt: Modelo de entropia maxima.
Classes:

o DistanceModeling
o StatisticalModeling
o MLModeling

o MaxentModeling
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9. Avaliacao de Modelos

Calcula métricas de avaliacao (por exemplo, AUC, TSS, Kappa).
Classe: ModelEvaluator
Método: compute_metrics

Exemplos de Uso

1. Download de Dados Ambientais

from EcoDistrib.utils.data_download import DataDownloader

DataDownloader().download_data(destination_dir="../wordclim', output_dir="'")

2. Criacao de Shapefiles

from EcoDistrib.preprocessing.shapefile operations import ShapefileHandler

# Cria um shapefile para o Brasil
ShapefileHandler().create_shapefile_countries(["Brazil"], "shapefile/brasil.shp")

# Cria um shapefile para os estados de SP e AC
ShapefileHandler().create_shapefile states(["SP", "AC"], "shapefile/estados selecionados.shp™)

4 G >

3. Recorte de Rasters

from EcoDistrib.utils import RasterHandler

# Recorta rasters usando um bounding box
RasterHandler().crop_raster(
raster_path="downloaded data/wordclim_data"',
output_path="raster_bound"',
method="bounding_box",
bounding_box=[-46, -20, -42, -16] # Exemplo de bounding box

# Recorta rasters usando um poligono de shapefile
RasterHandler().crop_raster(
raster_path="downloaded data/wordclim_data"',
output_path="'raster estados’,
method="polygon",
shapefile_path="shapefile/estados selecionados.shp”

4. Andlise de Correlacao



from EcoDistrib.preprocessing import CorrelationAnalyzer

# Calcula e exibe a matriz de correla¢ao de Spearman
corr_matrix_spearman, variables = CorrelationAnalyzer().calculate_tiffs_correlation('raster_pa
CorrelationAnalyzer().display correlation_heatmap(corr_matrix_spearman, variables, title='Heat

o >

5. Aplicacdo de PCA

from EcoDistrib.preprocessing import PCAProcessor

PCAProcessor().apply pca(input_folder="variaveis filtradas/", output_folder="raster pca/", n_c

ex________________________________________________________________________________________________J >

6. Modelagem de Distribuicao de Espécies

from EcoDistrib.modeling import DistanceModeling, ModelEvaluator

# Modelagem usando Bioclim

model = DistanceModeling()

map_bioclim = model.sdm bioclim(df for sdm, ‘raster pca', save=True, output_save="sdm/mapa_res
# Avaliacao do modelo

evaluator = ModelEvaluator(model=model, occurrence_data=df_for_sdm, tiff_paths='raster pca')
metrics = evaluator.compute_metrics(save=True, output_save='sdm/metrics.csv")

e ______________________________________________________________________________________J] >

Meétricas de Avaliacao

e AUC: Area sob a curva ROC.
e TSS: True Skill Statistic.
e Kappa: Coeficiente Kappa.

Contribuicao
Contribuigdes sdo bem-vindas! Siga as diretrizes de contribuicdo no repositorio.
Licenca

Este projeto esta licenciado sob a licenca MIT. Veja o arquivo LICENSE para mais detalhes.
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