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RESUMO

A conservacdo das espécies exige o conhecimento detalhado sobre sua historia natural e sua
biologia, além de informacGes sobre a sua distribuicdo geogréfica e seu potencial de ocorréncia.
Assim, com o surgimento das técnicas de biologia molecular, dados moleculares se tornaram
os principais alvos de pesquisas evolutivas tanto para inferir a evolucao das espécies quanto dos
genes. Na botanica, o uso do método cladistico e as novas tecnologias disponiveis para as
andlises filogenéticas e biogeograficas estdo mudando o panorama da visdo interna de varias
familias boténicas, como € o caso da familia Eriocaulaceae que compreende aproximadamente
1.400 espécies distribuidas em 10 géneros. A maioria das espécies de Eriocaulaceae ocorrem
em solos arenosos Umidos ou secos, mas as espécies de Eriocaulon sdo aquaticas ou de locais
pantanosos. O trabalho foi constituido por analise computacional, sendo escolhido o gene rpoC1
para comparacao entre as espécies de Eriocaulon. Para a modelagem de nicho ecoldgico foram
realizadas buscas da distribuicdo geografica de cada espécie, utilizando o site Global
Biodiversidade Information Facility. Foram selecionadas 15 sequéncias de DNA para a
construcdo das arvores, e o grupo externo escolhido foi Syngonanthus angolensis. Observando
os resultados foi possivel identificar que o género é monofilético, com excecdo das espécies
Eriocaulon sexangulare e Eriocaulon australe, que estdo préximas geograficamente.

Palavras-chave: Botanica. Filogenia. Eriocaulaceae.

ABSTRACT

The conservation of species requires detailed knowledge about their natural history and biology,
as well as information about their geographical distribution and their potential for occurrence.
Thus, with the emergence of molecular biology techniques, molecular data became the main
targets of evolutionary research both to infer the evolution of species and genes. In botany, the
use of the cladistic method and the new technologies available for phylogenetic and
biogeographic analyses are changing the panorama of the internal view of several botanical
families, as is the case of the family Eriocaulaceae comprising approximately 1,400 species
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distributed in 10 genera. Most species of Eriocaulaceae occur in moist or dry sandy soils, but
Eriocaulon species are aquatic or from swampy sites. The work consisted of computational
analysis, and the rpoC1 gene was chosen for comparison between Eriocaulon species. For the
ecological niche modeling, searches were made of the geographical distribution of each species,
using the Global Biodiversity Information Facility website. 15 DNA sequences were selected
for tree construction, and the external group chosen was Syngonanthus angolensis. Observing
the results, it was possible to identify that the genus is monophyletic, with the exception of the
species Eriocaulon sexangulare and Eriocaulon australe, which are geographically close.

Keywords: Botany. Phylogeny. Eriocaulaceae.

INTRODUCAO

A conservacdo das espécies exige o conhecimento detalhado sobre sua histéria natural
e sua biologia, além de informacGes sobre a sua distribuicdo geografica e seu potencial de
ocorréncia (PAPES & GAUBERT, 2007). A modelagem preditiva de distribui¢cdo geografica
vem se tornando uma ferramenta importante em estudos de ecologia e conservagéo, incluindo
0 progndstico dos efeitos das mudancas climaticas sobre a biodiversidade e planos para
conservacao de espécies ameacadas (NABOUT et al., 2009).

Aliado a isto, temos as analises filogenéticas que tém tido a crescente aplicacdo em
estudos biogeogréaficos (RANDO, 2014). Com o surgimento das técnicas de biologia molecular,
dados moleculares se tornaram os principais alvos de estudos evolutivos tanto para inferir a
evolucdo das espécies quanto dos genes. E, desde o advento das técnicas de sequenciamento de
DNA, as sequéncias de biomoléculas, como de DNA ou de proteina, tém sido as principais
fontes de dados para os estudos filogenéticos e vém auxiliando na elucidacdo de varias questdes
biol6gicas, como aquelas relacionadas as areas da sistematica, forense e epidemioldgica
(SAKAMOTO, 2016).

Na boténica, o uso do método cladistico e as novas tecnologias disponiveis para as
analises filogenéticas e biogeogréaficas estdo mudando o panorama da visao interna de varias
familias (BRUNIERA, 2010), como é o caso da familia Eriocaulaceae Mart., a qual compreende
aproximadamente 1.400 espécies distribuidas em 10 géneros (GIULIETTI et al. 2012). A
maioria das espécies de Eriocaulaceae ocorrem em solos arenosos Umidos ou secos, de pH
acido, mas as especies de Eriocaulon L. sdo aquéticas ou de locais pantanosos, possuindo uma
distribuicdo subtropical, o qual inclui 500 espécies em cinco continentes (GIULIETTI et al.

2016). Assim, esta pesquisa teve por objetivo realizar uma andlise cladistica para Eriocaulon,
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verificando as relacdes filogenéticas das espécies utilizando o gene rpoC1, assim como a

elaboracdo de modelos da distribuicdo potencial das mesmas, comparando se a proximidade

filogenética € em decorréncia da proximidade geogréfica.

METODOLOGIA

O presente trabalho foi constituido por anélise computacional, compreendendo buscas
no site  National Center  for  Biotechnology Information -  NCBI
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore), sendo escolhido o gene rpoC1 para comparagdo entre
todas as espécies de Eriocaulon que possuiam registro no banco de dados.

Ap6s o download das sequéncias de DNA, procedeu-se o alinhamento das mesmas e
a construcdo das arvores filogenéticas utilizando o software MEGA X: Molecular Evolutionary
Genetics Analysis (KUMAR et al., 2018), sendo geradas arvores de Maximum Likelihood
(Méxima Verossimilhanca), com o modelo T92+G, e Maximum Parsimony (Maxima
Parcimonia) utilizando o método de Bootstrap com 1000 replicacBes para cada. Para as arvores
serem consideradas mais precisas, foi selecionado um corte de 50% nas mesmas, mantendo s
0s ramos que obtiveram valor superior a este para formar a arvore.

Para a modelagem de nicho ecoldgico foram realizadas buscas da distribuicdo
geogréfica de cada espécie, utilizando o site Global Biodiversidade Information Facility
(https://www.gbif.org/), com a aplicagdo dos filtros de “presente” para o status de ocorréncia,
nome cientifico da espécie e coordenadas na localizacdo. Apds realizado o download dos
resultados da pesquisa, foi montada uma tabela para cada espécie com base nos dados coletados
que foram: pais, estado, cidade, local, latitude em decimais, longitude em decimais, ano, més e
dia.

Para a criagdo dos mapas de distribuicdo geografica das espécies foram utilizados dois
softwares que relacionam a presenca destas com caracteristicas do ambiente. O primeiro é 0
DIVA-GIS (HIJMANS et al., 2012), e o segundo, 0 Maxent (Maximum Entropy) (PHILLIPS
etal.).

Dos downloads realizados no site Global Biodiversidade Information Facility,
utilizou-se somente as coordenadas para a construgdo dos mapas. Os dados ambientais
utilizados foram o de bioclima, sendo obtido a partir do download realizado no site do DIVA-
GIS (http://www.diva-gis.org/climate). Ja o contorno dos paises para a construgdo do mapa
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também teve sua origem a partir do download no site do DIVA-GIS (http://www.diva-

gis.org/Data).
Apds todos os passos no software do DIVA-GIS, um arquivo era exportado, para ser

usado no software MaxEnt, assim gerando os mapas da distribuicdo das espécies.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Foram selecionadas 15 sequéncias de DNA do gene rpoC1 para a construgdo das
arvores. Como grupo externo foi escolhido Syngonanthus angolensis H.E.Hess, por pertencer
a mesma familia e estar préximo filogeneticamente do género em estudo.

O gene rpoC1 é do tipo plastidial e é responsavel por codificar subunidades da RNA
polimerase plastidial (PEP), uma enzima de nucleo semelhante a de bactérias (SERINO &
MALIGA, 1998). Este gene é adequado para analises filogenéticas, e além disso, a combinacéo
de trés marcadores, o rpoC1, o rpoB e o matk, pode ser utilizada como codigos de barra de
DNA para as plantas (CHASE et al., 2007). Sendo que Cemin (2012) relata a importancia da
utilizacdo de codigos de barra de DNA como ferramenta para identificacdo de espécies.

Com o alinhamento das sequéncias pode-se obter informacoes referentes ao gene: foi
encontrado um total de 832 sitios, destes 709 estavam conservados, 122 eram variaveis e 41
foram parcimoniosamente informativos, que sdo 0s que apresentam mutacdo em um
determinado sitio em mais de uma sequéncia incluida na anélise (MIYAKI et al., 2001).

Observando as arvores filogenéticas geradas foi possivel notar que em ambos os
métodos de andlise (Maxima Verossimilhanca e Maxima Parciménia) a relacdo entre as
espécies foi semelhante. A maioria das espécies do género formaram um grupo monofilético,
exceto para duas espécies, sendo que estas se encontram como clados irmdos. Destacam-se
principalmente as espécies Eriocaulon sexangulare L. e Eriocaulon australe R.Br., que
estiveram proximas em 99% das repeticdes, porém, ndo agrupadas com as demais espécies do
género (FIGURAS 1 e 2).

As espécies E. sexangulare e E. australe se encontram no sudeste asiatico, se
estendendo até a Oceania (FIGURA 3), o que justifica sua proximidade no cladograma, porém,
ndo justifica a distancia das demais espécies, visto que a maioria destas se encontram em locais

proximos.
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Figura 1 - Arvore de Méaxima Verossimilhanca para o gene rpoC1

68 LC484958. 1 Eriocaulon tingilomum BP:MAIVO 143
— 1 LC484946.1 Eriocaulon plumale BP:-MAGUI 194
LC484931.1 Eriocaulon carsonii TNS:lto Y12312
86 ——— LC484940.1 Eriocaulon phuphanoides HNL: Gale 936

LC484957 .1 Eriocaulon taquetii TNS: Tanaka TD4891
LC484947 1 Eriocaulon schimperi K:3065

&3 LC484948.1 Eriocaulon schochianum TNS:Ito Y2346
—g;-': LC484935.1 Eriocaulon echinulatum FOF:Souladeth PS447

LC484933 1 Eriocaulon cinereum TNS:01292387

LC484939.1 Eriocaulon petraeum K:Poveda LLP299

e LC484955.1 Eriocaulon sp. Laos 02 HNL:Gale 929
E LC484959.1 Eriocaulon tonkinense KFBG:Gale SG1371
93 LC484936.1 Eriocaulon fluviatile HNL: Gale 934

— LC484954.1 Eriocaulon sexangulare TNS:Liang CED325
93 L——— (484929 1 Eriocaulon australe TNS:Toyama 2516
MK465438.1 Syngonanthus angolensis voucher K:D. Goyder 8359
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Fonte: do autor

Figura 2. Arvore de Maxima Parcimdnia para o gene rpoC1
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Fonte: do autor

O grupo monofilético apresentado nos cladogramas se ramifica em dois agrupamentos,
compostos pelas mesmas espécies em ambas as arvores filogenéticas. Analisando 0os mapas
gerados, pode-se observar que 0 maior agrupamento € composto por espécies que se encontram
na Africa, Asia e Oceania (FIGURA 4), o que explica estas estarem no mesmo grupo, da mesma
forma que justifica a ocorréncia de Eriocaulon echinulatum Mart. e Eriocaulon schochianum
Hand.-Mazz. como clados irmdos em 98% das repeti¢Oes, pois estas espécies se localizam
préximas geograficamente. No entanto, 0 menor agrupamento gerado apresenta espécies dos
mesmos locais citados anteriormente, além de Eriocaulon cinereum R.Br. que possui uma
distribuicdo global (FIGURA 5).
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Figura 3. Mapas da modelagem preditiva de distribuigdo das espécies de Eriocaulon. (a) E. australe; (b) E.
sexangulare.

Fonte: do autor

Figura 4. Mapas da modelagem preditiva de distribuicdo das espécies de Eriocaulon. (a) Eriocaulon plumale;
(b) E. echinulatum; (c) E. taquetii; (d) E. schochianum; () E. schimperi; (f) E. carsonii.

A
Fonte: do autor
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Figura 5. Mapas da modelagem preditiva de distribuicdo das espécies de Eriocaulon. (a) E. cinereum; (b) E.
tonkinense; (c) E. petraeum.

-
Fonte: do autor

Assim sendo, a distribuicdo geografica justifica a proximidade entre as espécies, mas
outras coisas devem ser consideradas, pois, 0s dois agrupamentos sd0 compostos por espéecies
dos mesmos continentes. Porém, com a busca no site Global Biodiversidade Information
Facility, ndo foram encontrados registros para as espécies Eriocaulon fluviatile Trim.,
Eriocaulon phuphanoides Praj. & J.Parn., e Eriocaulon tingilomum S.M.Phillips & Mesterhazy,
ndo podendo ser gerados mapas de distribuicdo para estas espécies, o que poderia elucidar
melhor tais questdes.

CONSIDERACOES FINAIS

O género Eriocaulon é um dos maiores dentro da familia, mesmo assim ainda ha
poucas informacOes acerca de suas relacfes filogenéticas, desta forma estudos moleculares
podem auxiliar no melhor entendimento das relagdes do grupo. Nas arvores filogenéticas a
maioria dos genes tiveram 0s mesmos grupos irmaos representados, e os critérios de Maxima
Parciménia e Maxima Verossimilhanca obtiveram resultados semelhantes, em sua maioria. E a
partir da analise dos mapas pode-se observar que a unido das espécies em grupos irmaos nos
cladogramas, teve relacdo com a proximidade geografica das mesmas na maioria dos casos,
porém, mais estudos se fazem necessarios para justificar a separacdo das espécies em dois

agrupamentos.
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