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Introducao

O processo de invasdo biolégica por espécies exoticas tém atraido cada vez
mais a atencdo de pesquisadores de diversas areas do conhecimento em todo o mundo.
A este processo sao reportadas ameacas a biodiversidade (Sugiura and Yamaura 2008) e
impactos sobre a estrutura e funcdo do ecossistema (Anderson and Rosemond 2007). A
diversidade de estudos sobre invasdes bioldgicas tem gerado diversas hipoteses testaveis
sobre regras de assembléia de comunidades, baseadas na Teoria do Nicho. Tais
hipoteses predizem que o estabelecimento de uma espécie em uma area é funcéo de
suas habilidades competitivas frente a diferentes fatores ambientais. (Emerson &
Gillespie, 2008).

Outra abordagem possivel para esta questdo surge a partir do crescimento
recente da quantidade de informacdo sobre sequéncias génicas, que tem permitido um
refinamento cada vez maior da reconstrucao filogenética de grupos (Burns & S.Y. Strauss,
2011). Esta abordagem utiliza o conceito de inércia filogenética para predizer padrdes de
estruturacdo da comunidade através da analise de sequéncias de genes associados a
utilizac@o de recursos como luz e agua, por exemplo.

Os dois padrbes decorrentes, atracdo e repulsdo filogenética, predizem que
espécies que co-ocorrem em uma comunidade sao filogeneticamente proximas e
distantes, respectivamente. Porém, estratégias evolutivas distintas podem ser
representadas por vias bioquimicas ligeiramente distintas que suportam diferentes
estratégias de ocupacdo do substrato mesmo quando consideradas espécies
filogeneticamente préximas

O objetivo deste trabalho foi buscar discutir como eventuais diferencas entre
sequéncias génicas de espécies da familia Poaceae poderiam significar diferentes

estratégias adaptativas, inferidas a partir de suas relagdes filogenéticas.
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Material e Métodos

Foram selecionadas seis espécies da familia Poaceae pelo critério da
disponibilidade de sequéncias génicas em comum dos genes de cloroplasto trnH, rbcl
(subunidade maior) e NADP (enzima malica dependente): Melinis minutiflora, Pennisetum
glaucum, Urochloa brizantha, Megathyrsus infestus, Setaria itdlica, Panicum laetum.
Sequéncias com origem no cloroplasto sédo suficientemente conservadas para serem
utilizadas em reconstrucao filogenética (Shaw et al. 2005).

As sequéncias foram coletadas no banco de dados NCBI (National Center for
Biotechnology Information) através de busca cruzada com o algoritmo BLAST (Basic
Local Alignment Search Tool). Inicialmente, e para cada um dos trés genes escolhidos, foi
aplicado o BLAST para a espécie Melinis minutiflora. Em seguida, foram escolhidas as
espécies que apresentaram a disponibilidade em comum para a sequéncia do gene em
guestdo. Para que fosse possivel a comparacéo entre as espécies e entre 0s genes, as
mesmas espécies deveriam estar disponiveis com os trés genes. Quando este critério ndo
pbde ser obedecido foi escolhida outra espécie do mesmo género.

Posteriormente foram montados trés arquivos de saida (com extensédo .fasta)
com as sequéncias génicas de cada uma das cinco espécies, para cada gene. Para a
construcdo dos cladogramas, as sequéncias foram alinhadas com o programa ClustalX
(vs. 2.0.12) e editadas com o programa BioEdit (vs. 7.0.5.3), para retirada dos gaps.

A seguir, as arvores filogenéticas foram construidas com o programa ClustalX
(vs. 2.0.12), com utilizacdo da Distancia de Neighbor-Joining, e, através do programa Tree
View (vs.1.6.6), as arvores foram visualizadas e padronizado o grupo externo como

Melinis minutiflora.

Resultados

N&o foi encontrado um padrdo comum as reconstrucdes filogenéticas realizadas
para cada um dos genes. Entre elas apenas houve maior proximidade entre as espécies
M. maximus e U. mutica para rbcl(Fig.2) e ndhF(Fig.1), embora as duas ocorréncias
destas espécies como grupo irmao tenham ocorrido em posicdes diferentes em relagédo as
outras espécies. Megathyrsus sp e P. glaucum distanciaram-se em rbcl(Fig.2) e
ndhF(Fig.1), porém ndo em trnH(Fig.3). Urochloa sp aparece como género basal em
rbcl(Fig.2) e trnH(Fig.3) e derivado em ndhF(Fig.1). S. italica aparece como espécie

derivada em rbcl(Fig.2) e trnH(Fig.3) e basal em ndhF(Fig.1). P. laetum encontra-se em



posicdo mais estavel nas trés reconstrucdes realizadas, indo de espécie em posicéo
intermediaria em rbcl(Fig.2) e ndhF(Fig.1) e a mais derivada em trnH(Fig.3). P. glaucum
também variou entre uma posi¢do intermediaria, em ndhF(Fig.1) e trnH(Fig.3) e uma

posicao derivada em rbcl(Fig.2).

Figura 1: Arvore Filogenética construida para cinco espécies a partir de sequéncias
génicas de ndhF.

Figura 2: Arvore Filogenética construida para cinco espécies a partir de sequéncias

génicas de rbcl.
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Figura 3: Arvore Filogenética construida para cinco espécies a partir de sequéncias
génicas de trnh.
Discusséo

As diferencas encontradas entre as reconstrugfes filogenéticas sugerem padrbes
contrastantes de ocupacdo do nicho verificados para cada gene especifico. Os
agrupamentos verificados se aproximam do predito pela hipétese de que os genes
utiizados em uma ampla reconstrucdo das relagbes evolutivas entre organismos
expressam estratégias evolutivas que podem ser convergentes ou ndo, dependendo de
sua funcdo e das caracteristicas ambientais (p.ex.) em que se encontram esses
organismos.

De fato, € razoavel supor que a variacdo ambiental sazonal (p.ex.), que incide sobre a
selecdo de genes cada vez mais eficientes, leve a padroes temporalmente contrastantes
entre o predito pelas Hipoteses da Repulsdo e Atracdo Filogenética. Esses resultados
sugerem uma possibilidade de ampliacdo na abordagem dos estudos sobre estrutura de
comunidades e dinamica populacional. Trabalhos que tém testado predicdes de ambas as
hipoteses tem encontrado resultados contrastantes sob uma abordagem temporalmente
pontual (Daehler, 2001).

O contraste encontrado entre as reconstrucdes filogenéticas pode ser um componente
importante para predicbes sobre estruturagdo de comunidades, ou mesmo, sobre
invasibilidade de uma espécie exotica. Se este caminho for aprofundado com a utilizacéao
de espécies e sequéncias génicas ainda mais diversas (e outros preditores como
sequéncias de mRNA e/ou proteinas de vias bioquimicas importantes), poderdo ser
testadas predicdes ainda mais acuradas sobre o impacto das mudancas climaticas sobre

gualquer comunidade de organismos.



Conclusdes

Os contrastes encontrados entre as reconstrucdes filogenéticas podem sugerir
diferentes estratégias adaptativas para cada gene para um mesmo conjunto de espécies,
o que reforca a importancia de se avaliar as predigcbes das Hipdteses de Atracdo e

Repulséo Filogenética em uma janela temporal mais abrangente.
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