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INTRODUCAO

Historicamente, os caracteres mais usados para taxonomia de Drosera foram: hébito,
forma da folha, numero de caracteres e morfologia, € a presenca ou a auséncia de
estipulas e especializacdo de Orgdos, tais como tubérculos e gemas. Nas décadas
recentes, novas informacdes tal como o0 nimero de cromossomos, morfologia do pélen,
compostos secundarios, e tipos de germinacdo da semente, foram adicionados. Embora
os diversos sistemas classificatorios tenham sido propostos, as delimitacbes do
subgénero e as secOes de Drosera sdo controversas. Dados moleculares tém sido
amplamente utilizados na reconstrucao de filogenias de grupos vegetais. 1sso se deve a
impressionante quantidade e caracteres variaveis os quais podem ser utilizados para a
identificacdo, classificacdo e reconstrucdo filogenética, uma vez que cada nucleotideo
pode variar entre individuos, populacdes ou, até mesmo, entre niveis taxondémicos
superiores. Nesse contexto, a utilizacdo do seqlenciamento de DNA para estudos
filogenéticos tem contribuido consideravelmente para a compreensdo da filogenia de
Droseraceae (e.g. MEIMBERG et al., 2000; RIVADAVIA et al., 2003), assim como
outras familias. Porém, sdo poucos o0s estudos disponiveis sobre a filogenia de
Droseraceae utilizando dados moleculares. Alguns estudos empregaram 0 gene
cloroplasmatico rbcL, codificador da subunidade maior da enzima ribulose 1,5-bifosfato
carboxilase/oxigenase (ALBERT et al., 1992; WILLIAMS et al., 1994; RIVADAVIA
et al., 2003). Miranda et al. (2006), recentemente, utilizaram o0 sequienciamento da
regido ITS do DNA nuclear ribossomal para as inferéncias filogenéticas de Droseraceae.
Os estudos de Albert et al. (1992) e Williams et al. (1994) demonstraram a monofilia de
Droseraceae, com a provavel exclusao de Drosophyllum. Da mesma forma, foi
demonstrado que o género Drosera € monofilético (MIRANDA et al., 2006), com a
possivel exclusdo de Drosera regia (WILLIAMS et al., 1994).

OBJETIVOS

O trabalho tem por objetivo a reandlise de caracteres morfoldgicos e analise de
caracteres moleculares de espécies de Drosera (se¢Oes Bryastrum e Lamprolepis) para a
posterior inferéncia filogenética. Ademais, criar hipoteses sobre a evolugdo dos diversos
caracteres morfologicos, estudar o comportamento dos genes rbcL ao longo da evolugédo
e inferir, se possivel, correlagdes biogeogréficas entre os td&xons em estudo.
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METODOLOGIA

Foram empregados para o0 presente estudo 28 taxons de Droseraceae e um de
Drosophyllaceae. O material para o estudo das espécies brasileiras foi obtido através de
coleta em campo, assim como também requisitado espécimes de colecbes vivas
internacionais (principalmente de pesquisadores e colecionadores), material este
recebido na forma de espécimes (inteiros ou parciais) desidratados. Foram levantados
32 caracteres morfologicos de material fixado e coletado, com o auxilio de microscopio
estereoscopio e 6ptico modelo CZM4 (Labomed). Foram também levantados caracteres
conforme literatura consultada, dados moleculares foram obtidos atraves de buscas no
GenBank. A codificacdo dos caracteres em matriz (caracteres binarios e multi-estados,
todos ndo-ordenados) foi feita utilizando o aplicativo NDE. A anélise filogenética dos
caracteres morfoldgicos e moleculares foi realizada através de buscas heuristicas com o
uso do aplicativo PAUP* 4b10, utilizando o método de méxima parcimonia. Os
cladogramas foram desenhados com o auxilio do programa TreeView. A consisténcia
dos ramos foi analisada através de bootstrap.

RESULTADOS E DISCUSSAO

A analise da matriz morfologica resultou 1.223 arvores mais parcimoniosas com 175
passos (IC= 0,5829; IR= 0,5731), das quais uma foi selecionada como hipdtese
filogenética. Considerando o gene rbcL, a busca heuristica resultou 4 arvores mais
parcimoniosas com 97 passos (IC= 0,8660; IR= 08898). O presente estudo indica que a
secdo Lamprolepis € artificial.

CONCLUSAO

Foram estabelecidas as relacdes filogenéticas para o grupo e foi verificado que Drosera
pygmaea ndo deve ser classificada em uma secdo isolada (Lamprolepis), mas sim
integrada a se¢@o Bryastrum.
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