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INTRODUCAO

A filogeografia associa a biogeografia, a genética po-
pulacional e a filogenia molecular no estudo dos poli-
morfismos de genes em populagbes de uma espécie ou
entre espécies préximas (Avise, 1998). Esta forma de
abordagem tem sido valiosa para o desenvolvimento de
hipdteses sobre processos evolutivos histéricos. A partir
do desenvolvimento de diversas técnicas moleculares, a
reconstrucao filogenética tem sido largamente empre-
gada em varias abordagens evolutivas, tais como nos
estudos de fluxo génico, especiagao, sistematica e estru-
tura de populagoes (Avise, 2000). Ganoderma australe
(Fr.) Pat. (Basidiomycota, Ganodermataceae) trata -
se de fungo polipordide de ampla distribuicao geografica
e que apresenta grande importancia ecoldgica por serem
decompositores da matéria organica em florestas tropi-
cais (Ryvarden, 2004). Porém, nenhum estudo filoge-
ografico dessa espécie foi realizado para o Brasil, exis-
tindo apenas uma abordagem mais geral comparando
exemplares neotropicais de G. australe com os de outros
continentes (Moncalvo & Buchanan 2008). Em estudos
moleculares para fungos, a regiao genoémica mais po-
pularmente utilizada é a que compreende as seqiiéncias
espagadoras internas transcritas (ITS rDNA) por serem
relativamente curtas, aparecerem em grande nimero de
cépias no genoma e serem flanqueadas por segmentos
conservados, além de evoluirem rapidamente (Begerow

et al., ., 2010).

OBJETIVOS

Este trabalho teve como objetivo fazer uma andlise fi-
logeogréfica de G. australe com base em exemplares
origindrios de diferentes localidades do Brasil.

MATERIAL E METODOS

Foram estudados oito espécimes de G. australe de
origem brasileira, sendo um origindrio da Bahia
(Plantagoes Michelin da Bahia, Ituberd), um de Minas
Gerais (Vigosa), trés coletados em Pernambuco (um no
Reftgio Charles Darwin em Igarassu, NLJ 39 PE; um
no Parque Estadual de Dois Irmaos em Recife, NLJ 06
PE; um no Jardim Boténico do Recife), um origindrio
da Paraiba (Mineradora Millenium em Mataraca, NLJ
10PB), e dois de Rondénia (Parque Nacional de Porto
Velho). Essas amostras foram utilizadas para extragéo
de DNA, amplificagao da regido ITS (rDNA) e seqiien-
ciamento. As oito seqiiéncias obtidas foram utilizadas
para a busca das mais similares depositadas no Gen-
Bank. Desse modo, foram encontradas mais 24 sequen-
cias para a América do Sul, sendo 17 da Argentina,
uma do Brasil (Florianépolis - SC), quatro do Chile,
duas do Equador, uma da Guiana Francesa e seis para
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América Central e Caribe (cinco da Costa Rica e uma
de Porto Rico). Em seguida, foi construida uma drvore
filogenética pelo método de méaxima parciménia. Au-
tores acreditam que G. australe, na verdade, deva se
tratar um complexo de espécies de dificil separagao de-
vida & grande semelhanca morfolégica. Para o presente
trabalho, foram consideramos G. applanatum, G. aus-
trale, G. lobatum e G. tornatum como pertencente ao
complexo G. australe conforme mencionado por Mon-
calvo & Buchanan (2008).

RESULTADOS

A reconstrugao filogenética a partir de seqiiéncias da
regiao ITS rDNA mostrou uma forte correlagdo com
a distribuigdo geografica para o complexo G. australe.
Foi observada a formacgao de agrupamentos distintos
entre exemplares neotropicais e os provenientes da Ar-
gentina e Chile. Estes tltimos formaram clados a parte.
O clado com representantes neotropicais divide - se em
dois subclados préximos, oque demonstra um recente
evento dispersao para os neotrépicos. No primeiro,
foram agrupados os espécimes provenientes da Bahia,
Minas Gerais, Paraiba, Pernambuco e Santa Catarina,
além de um exemplar dos Estados Unidos (Flérida) e
um de Porto Rico. O outro subclado foi formado por
dois exemplares brasileiros provenientes de Rondonia
e pelos representantes da Costa Rica, Equador, Esta-
dos Unidos (Flérida) e Guiana Francesa, todos estes de
dominios de florestas tropicais ou subtropicais. Esta
formacao de dois subclados distintos entre os taxons
brasileiros da Floresta Amazonica com os de dominios
de Mata Atlantica pode ser mais uma evidencia de que
fatores ambientais podem influenciar a distribuigao ge-
ografica dos fungos, ou ainda uma evidéncia de um
processo de especiagao alopatrica. O fato de exem-
plares do Nordeste, Sul e Sudeste do Brasil estarem
agrupados com exemplares de Porto Rico e dos Esta-
dos Unidos (Flérida) pode ser explicado por um evento
de dispersao episédico,fato este ja mencionado para este

complexo, pois estudos filogenéticos com a regidgo ITS
para fungos geralmente indicam uma forte correlagao
geografica e em geral divergéncias alopatricas. Este
tipo deevento pouco conhecido geralmente se atribui
a atividades humanas, pois diferentemente de animais,
os fungos tém como forma de dispersao os esporos que
podem ser transportados por longas distancias (Mon-
calvo & Buchanan, 2008). Este estudo preliminar é
a primeira abordagem filogeografica de uma espécie do
filo Basidiomycota para o Brasil, e serve como base para
estudos posteriores com utilizagao de exemplares de ou-
tros biomas brasileiros.

CONCLUSAO

A diferenciagao entre os tédxons brasileiros da Floresta
Amazonica e os de dominios de Mata Atlantica é mais
uma evidéncia de que variagoes ambientais influenciam
a distribuicdo geografica deste complexo de espécies,
podendo ainda ser uma evidencia de um processo de
especiagao.
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