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1. Introducéo

1.1. Abordagem sistematica

Asteraceae é uma das principais familias botanicas dentre as angiospermas por apresentar o
maior numero de espécies descritas e aceitas até 0 momento. Estimativas mostram que apesar das
24.000 espécies ja descritas, pode haver um total de 30.000 em 1600 a 1700 géneros distribuidos ao
redor do globo, com excecdo da Antartida (Funk et al. 2009). As relacdes filogenéticas dentro da
familia estdo cada vez mais claras, devido a trabalhos de biologia molecular (e.g. Jansen et al. 1991,
Karis et al. 1992; Karis 1993; Kim & Jansen 1995; Kim et al. 2005; Panero & Funk 2008). Os
resultados de tais trabalhos apontam uma natural dicotomia representada por dois grupos
monofiléticos, a subfamilia Barnadesioideae (Bremer & Jansen 1992), como o grupo mais cedo
divergente, e o restante das Asteraceae. Atualmente, reconhece-se 12 subfamilias e 43 tribos (Funk
et al. 2009).

A subfamilia Mutisioideae representa grandes desafios na elucidacdo das relagdes
filogenéticas da familia, uma vez que é parafilética e juntamente com a subfamilia Barnadesioideae
constitui o clado-irm&o dos demais agrupamentos (Funk et al. 2009). Atualmente, sdo aceitas duas

classificagfes principais da subfamilia, uma compreendida por estudos de natureza morfologica e



outra sustentada por evidéncias filogenéticas. O primeiro conceito (Mutisioideae sensu lato)
compreende 74 géneros e 865 espécies, distribuidas em trés tribos, Mutisieae, Nassauvieae e
Stifftieae (Katinas et al. 2008). O segundo (Mutisioideae sensu stricto) reconhece 44 géneros e 630
espécies e divide o grupo em trés clados ou tribos, Mutisia (tribo Mutisieae), Nassauvia (tribo
Nassauvieae) e Onoseris (tribo Onoserideae) (Funk et al. 2009). O género Trichocline Cass.
pertence a tribo Mutisieae.

A tribo Mutisieae passou por diversas mudangas em sua classificacdo, sendo de mais amplo
uso a realizada por Cabrera (1977), o qual caracterizou a tribo por sua corola bilabiada, anteras
caudadas e forma do estilete. Apesar de ter delimitado a tribo em quatro subtribos (Nassauvinae,
Mutisiinae, Barnadesiinae, Gochnatiinae), o autor enfatizou que a circunscricdo de muitos géneros
necessitava de revisdes mais precisas. Dessa forma, Hansen (1991) realizou a primeira analise
morfoldgica da tribo indicando a monofilia da mesma, através de caracteres celulares como
sinapomorfias. Entretanto, o estudo morfoldgico realizado por Karis et al. (1992) deixou clara a
parafilia da tribo, uma vez que demonstrou que a relagdo entre Gochnatiinae e Mutisiinae ndo era
sustentada. Atualmente, a tribo Mutisieae é constituida por 43 géneros e 500 espécies
predominantemente sul-americanas com representantes na América Central, Asia, Africa e
Australia (Katinas et al. 2008).

Trichocline é representado por ervas perenes, rosuladas, de escapo monocefalico e flores do
raio com corola bilabiado-liguladas, apresentando estaminddios. Atualmente sdo conhecidas cerca
de 22 espécies com distribuicdo predominantemente sul-americana, ocorrendo em duas regides bem
definidas, a andina, a oeste da Bolivia, Chile e oeste da Argentina até o norte da Patagonia, e a sul-
brasileira e paises adjacentes. Zardini (1975) sugere que as espécies sul-brasileiras sejam as mais
basais, sendo a regido andina um centro de diversificacdo secundario. Apesar da distribuicdo
principalmente sul-americana, o género possui uma curiosa disjuncdo geografica, com apenas uma
espécie na Australia, Trichocline spathulata (A. Cunn. ex DC.) J. H. Willis. A espécie possui um
confuso histérico nomenclatural, uma vez que ja esteve circunscrita no género monotipico
Amblysperma, descrito por Bentham em Endlicher et al. (1837). Atualmente Katinas (2004) indica
gue a espécie deva ser incluida em Trichocline, devido a falta de caracteres diagndsticos que
separem os dois géneros, colocando Amblysperma em sinonimia. Apesar disso, Keighery (2005)
descobriu uma nova espécie de Mutisieae australiana colocando-a no género Amblysperma, fato que
coloca em duvida a real circunscrigéo do género.

Atualmente, o género Trichocline esta inserido no Complexo-Gerbera (Jeffrey 1967, Hansen
1985, 1990), um grupo monofilético representado por sete géneros (Chaptalia Vent., Gerbera L.,

Leibnitzia Cass., Lulia Zardini, Perdicium L., Piloselloides L. e Uechtrizia Freyn.) da subtribo



Mutisiinae (Mutisieae), 0s quais apresentam escapos monocefalicos e habito herbaceo como
caracteristicas em comum. As relagBes genéricas ainda encontram-se em constante fluxo, uma vez
que sdo poucos os caracteres que delimitam os géneros. Além disso, alguns caracteres utilizados
mostram-se variaveis dentro do grupo, como a presenca ou auséncia de estaminddios nas flores do
raio. Estas caracteristicas fizeram com que as relacdes infragenéricas de espécies como Gerbera
hintonii (Bullock) Katinas fossem arduamente discutidas (Katinas 1998, 2004; Nesom 2004a, b).
Embora muito tenha sido discutido, as relacfes genéricas continuam incertas e somente serdo

solucionadas quando todos os géneros do complexo forem tratados individualmente (Katinas 2004).

1.2. Estudos filogenéticos moleculares

Através do advento da biologia molecular, estudos sobre a sisteméatica dos organismos
tornaram-se mais precisos, de forma que o historico e as relacdes evolutivas entre os taxons
puderam ser analisados minuciosamente. Por muito tempo, naturalistas e taxonomistas classicos,
obtiveram informacGes sobre o parentesco e a relacdo entre os tdxons através de caracteristicas
organolépticas, de forma criteriosa, porém subjetiva. Dados morfoldgicos, biogeogréaficos e
ecologicos podem ser de grande importancia para separar taxons, entretanto podem nao refletir suas
reais relacdes de parentescos. Atualmente esses estudos podem ser complementados através da
analise das taxas de mutagdo dos taxons, por meio de técnicas de biologia molecular. Um exemplo
disso é o estudo da variabilidade de sequéncias de aminoacidos em proteinas, as quais sdo pouco
variaveis ao longo do tempo em diferentes linhagens e podem ser aplicadas no estudo de evolucgéo
de sequéncias de DNA (Schneider 2007). Eventos de mutacdo no DNA, acumulados ao longo da
escala evolutiva dos taxons, sdo informativos na inferéncia do tempo de divergéncia entre 0s
mesmos. A fim de calibrar a origem da arvore filogenética, dados de registros fosseis ou geoldgicos
podem ser utilizados e comparados com as diferentes taxas de mutacéo dos nos ao longo da arvore.

Estudos moleculares sdo baseados em trés tipos diferentes de genoma, o plastidial, o
mitocondrial e o nuclear. Para estudos sistematicos em grandes grupos de plantas o genoma
plastidial € o mais utilizado, uma vez que apresenta baixas taxas de mutacdo, € muito abundante na
célula e é facilmente isolado em grandes quantidades. Algumas das sequéncias mais comumente
utilizadas em filogenias sdo: matK, ndhD, ndhF, ndhl, rbcL e rpoB. Genes plastidiais como rbcL e
ndhF foram amplamente utilizados para inferéncia de niveis supragenéricos e até mesmo para
subfamilias de Asteraceae (Kim &Jansen1995; Jansen & Kim 1996; Panero & Funk 2008).
Entretanto, para inferéncias filogenéticas entre tdxons proximos, como populagcdes de uma mesma
espécie, ou relacBes infragenéricas € necessario a utilizacdo de genes com taxas de muta¢fes mais

elevadas como as regides ITS e que intercalam os genes do rDNA do genoma nuclear (Judd et al.



2008). Apesar disso, Panero & Funk (2008) indicam que genes plastidiais como o matK também
podem ser utilizados com sucesso para estudos de natureza intragenéricas e infragenéricas na
familia Asteraceae, citando trabalhos de Susanna et al. (2006), Wagstaff et al. (2006) e Watanabe et
al. (2006) como exemplos.

Estudos de filogenia molecular tratando os géneros do Complexo-Gerbera sdo escassos. Kim
et al. (2002) com finalidade de inferir relaces filogenéticas entre os géneros da tribo Mutisieae,
analisaram parte dos géneros do Complexo-Gerbera, resultando no agrupamento monofilético de
Chaptalia, Gerbera e Leibnitzia. Apesar da ampla variedade de tdxons analisados, 0s autores nao
incluiram todos os géneros do complexo, ndo sendo possivel testar a monofilia dos mesmos.
Recentemente, Baird et al. (2010) analisaram a filogenia e biogeografia histérica das espécies de
Leibnitzia e algumas espécies dos géneros Chaptalia, Gerbera e Trichocline, utilizando Mutisia
orbygniana Wedd. como grupo-externo. Dentre os resultados obtidos através da analise de DNA
plastidial e nuclear, o agrupamento de Chaptalia, Gerbera e Leibnitzia mostrou-se irmdo de
Trichocline. Apesar disso, os autores apontam que ndo foi possivel verificar sua monofilia devido a
amostragem incompleta das espécies. Estudos filogenéticos moleculares sobre a evolucdo e

biogeografia historica que tratem especificamente de Trichocline inexistem.

2. Justificativa

2.1.Relacdes filogenéticas e biogeogréaficas

O género Trichocline apresenta espécies que ocorrem na América do Sul em dois principais
centros de diversidade, o andino e o sul-brasileiro, além de uma espécie ocorrer na Australia
(Zardini 1975; Katinas et al. 2008). Entretanto as relacGes evolutivas entre as espécies, assim como
o centro de origem do género ainda sdo incertas, sendo que o Unico trabalho abordando tais aspectos
é o de Zardini (1975). Dados moleculares poderdo elucidar as relacdes evolutivas dos taxons e
indicar como ocorreram eventos de especiacdo e irradiacdo em um contexto filogenético e
biogeografico, assim como confirmar a circunscricdo dos tdxons, inclusive da espécie australiana.
Além disso, andlises biogeograficas quando comparadas ao cladograma gerado pelas analises
filogenéticas, poderdo indicar a provavel area de origem do género e quais processos biogeograficos

(disperséo, vicariancia ou exting¢do) levaram a atual distribuicdo das espécies.

2.2. O Complexo-Gerbera
Os géneros do Complexo-Gerbera encontram-se ainda com delimitacdo incerta e suas
relaces ndo foram esclarecidas. Isso pode ser observado atraves de muitos trabalhos taxonémicos

que devido a caracteres varidveis dentro dos géneros, propdem novas combina¢des nomenclaturais



para as espécies. Além disso, andlises filogenéticas moleculares dos géneros separadamente séo
escassas. A filogenia de Trichocline poderd4 fornecer dados sobre suas relagdes dentro do

Complexo-Gerbera, assim como, rever a circunscricdo das espécies do género.

2.3. Conservacéao das espécies

As espécies do género Trichocline ocorrem em ambientes campestres, ou transicionais entre
campo e floresta. Essas formacGes encontram-se atualmente ameacadas, devido a impactos como a
pratica do fogo com manejo impréprio, a presenca intensiva de gado, coleta de material in situ para
fins medicinais e principalmente o cultivo de espécies exdticas. Durante a revisdo do género
Trichocline no Rio Grande do Sul (Pasini & Ritter, em prep.), concluiu-se que algumas espécies
levantadas encontram-se em algum grau de ameacga conforme os pardmetros da IUCN (2001),
devido as atividades antropicas observadas nos locais de ocorréncia das populacfes. Além disso,
algumas dessas espécies podem ser consideradas endémicas de acordo com o detalhamento
ecoldgico (e.g. fitogeografico, altitudinal, edafico), como T. catharinensis Cabrera, T. cisplatina
E.Pasini & M.R.Ritter, T. macrocephala Less. e T. maxima Less. Entretanto dados sobre o estado
de conservacgdo das demais espécies sdo escassos ou até mesmo inexistentes. Dessa forma, analises
relacionadas a conservacdo dos habitats e das espécies, conforme os critérios da IUCN (2001), séo

necessarias para eleger areas prioritarias para a conservacao.

3. Objetivos
3.1. Objetivo geral
Inferir uma filogenia para o género através de marcadores moleculares, auxiliando na

compreensdo dos processos de especiacgdo e relagdo evolutiva entre as espécies.

3.2. Objetivos especificos
- Verificar o monofiletismo de Trichocline;
- Propor hipéteses biogeograficas através da filogenia do género;
- Fornecer dados moleculares que auxiliem na elucidacdo das relages genéricas e infragenéricas no
Complexo-Gerbera;
- Resolver problemas nomenclaturais no género;

- Fornecer dados sobre a conservagéo das espécies.



4. Hipodteses

- O género Trichocline é monofilético;

- Os dois grandes grupos de Trichocline na América do Sul (andino e sul-brasileiro) formam dois
clados separados;

- Os processos biogeograficos que ocasionaram a separacdo do género em dois grupos na América
do Sul foram de vicariancia e dispersdo a longa distancia. Em relacdo a espécie australiana, por
apresentar caracteristicas morfoldgicas similares com T. aurea, espéecie do norte do Chile, acredita-
se que pode ter havido um evento de dispersdo a longa distancia das populacdes ancestrais por meio
das ilhas do Pacifico localizadas entre os dois continentes;

- Trichocline esté circunscrito no Complexo-Gerbera;

- A maior parte das espécies encontram-se em risco de extingdo, de acordo com observacdes a

campo e informacdes das exsicatas dos herbarios ja revisados.

5. Materiais e métodos

5.1. Material vegetal e amostragem dos tdxons

Seré coletado material vegetal das 22 espécies de Trichocline, através de coletas em silica-gel,
assim como de espécies dos géneros do Complexo-Gerbera, para analisar as relac@es filogenéticas
de Trichocline dentro do complexo. Como grupo-externo serdo utilizadas espécies do género
Brachyclados D. Don, grupo-irmdo de Trichocline, conforme Panero & Funk (2008). Dentre as
espécies que serdo analisadas do género Trichocline, dez ocorrem no sul e sudeste do Brasil (PR,
RS, SC e SP) e regides adjacentes (Argentina, nas provincias de Corrientes, Entre Rios e Missiones,
Paraguai e Uruguai); aproximadamente 12 espécies ocorrem na regido andina (Argentina, Bolivia,
Chile e Peru) e central da Argentina até o norte da Patagbnia e apenas uma na Australia. Categorias
infra-especificas como forma, subespécie ou variedade ndo serdo consideradas. As informacdes

serdo complementadas com a utilizacdo de sequéncias disponiveis no Genbank (National Center for

Biotechnology Information, website www.ncbi.nlm.nhi.gov), assim como de sequéncias disponiveis
em bancos de dados de DNA. Dentre as espécies que apresentam sequéncias depositadas no
Genbank estdo: T. aurea Reiche, T. boecheri Cabrera, T. catharinensis, T. macrocephala e T.
speciosa Less. Materiais de exsicatas poderdo também ser utilizados para extragdes de DNA.

O material coletado serd depositado no herbario ICN e duplicatas serdo enviadas para
herbarios de instituicbes envolvidas no projeto. As espécies serdo coletadas em diferentes Unidades
de Conservacao; dentre as brasileiras destacam-se: Parque Estadual Vila Velha; Estacdo Ecoldgica
do Caiud; Estacdo Ecoldgica Guaraguacu; Parque Estadual de Campinhos; Parque Estadual de

Ibicatu; Parque Estadual de Guarteld; Parque Estadual Mata dos Godoy; Parque Estadual Pico


http://www.ncbi.nlm.nhi.gov/

Marumbi; Parque Estadual Rio Guarani (Parana); Parque Nacional de Aparados da Serra; Parque

Nacional da Serra Geral; Floresta Nacional de S&o Francisco de Paula (Rio Grande do Sul).

5.2. Extracdo de DNA

A extracdo de DNA sera feita utilizando folhas secas coletadas em silica-gel. As amostras
extraidas serdo depositadas no Banco de DNA do herbario ICN da Universidade Federal do Rio
Grande do Sul e no Banco de DNA do Museo de La Plata, Argentina. As sequéncias resultantes
serdo depositadas no Genbank. A extracdo de DNA sera feita através do método de CTAB descrito
por Doyle & Doyle (1987). Aproximadamente 20-50 mg de folhas secas serdo utilizadas para a
extracdo de DNA. Caso necessario, amostras de exsicatas poderdo ser utilizadas para completar a
amostragem.

Para verificar a qualidade do DNA extraido e também quantifica-lo, uma aliquota sera
submetida a eletroforese em gel de agarose 1% em TBE 0,5X, corado com GelRed. Juntamente com
as amostras, serdo aplicados padroes de quantificacdo de DNA Lambda para que a concentragéo do
DNA extraido possa ser inferida. Os DNAs serdo igualmente quantificados em espectrofotémetro
Nanodrop.

5.3. Amplificacdo e Sequenciamento

Apos extracdo, 0 DNA serd amplificado através da Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR).
Os espacadores internos ITS1 e ITS2 e o gene que codifica RNA ribossomal 5.8S, os genes matK,
BERE trnQ-rpsi6 e o intron trnL-rpl32 serdo amplificadas inicialmente em um nimero pequeno de
amostras. Os primers utilizados para cada sequéncia serdo conforme indicados por Baldwin (1992)
para os espacadores internos ITS1 e ITS2 e 5.8S; Panero & Funk (2008) para os genes matK e ndhF
e Baird et al. (2010) para o introntrnL-rpl32. Estes marcadores mostram-se apropriados para
melhores resolu¢bes em taxons proximamente relacionados em Asteraceae conforme os estudos de
Jansen (1991); Baldwin (1992); Kim et al.(2002); Susanna et al. (2006); Wagstaff et al. (2006) e
Watanabe et al.(2006).

As reacdes de PCR serdo feitas num volume final de 25 uL, contendo cerca de 30 ng de DNA,
1 mM de dNTPs, Tampéo 1X (50 mM KCI; 10 mM Tris-HCI; 2 mM MgCI2), 10 pmol de cada
primer e 1 U de Tag DNA polimerase. As amplificacGes serdo feitas sob as seguintes condigdes:
ITS: 5 minutos de desnaturacdo a 94°C, 30 ciclos de 94°C por 30 segundos, 55°C por 1 minuto e
72°C por 1 minuto para anelamento e 72°C por 10 minutos para amplificagdo; matK: 2 minutos de
desnaturacdo a 95°C, seguido por 35 ciclos de 30 segundos a 95°C, 30 a 60 segundos a 55-57°C

para anelamento dos primers, 2 minutos a 72°C e finalizando com 7 minutos de amplificagéo a



72°C; ndhF: 30 ciclos por 1 minuto a 94°C para desnaturacéo, 1 minuto a 94°C para o anelamento e
2 minutos a 72°C para a amplificacdo; intron trnL-rpl32: 6 ciclos de 1 minuto a 94°C para
desnaturacdo, 34 ciclos a 52°C por 1 minuto de anelamento e 1 minuto a 58°C e 2 minutos e 30
segundos a 72°C para amplificacéo.

Com o intuito de verificar o resultado da amplificacdo das regides selecionadas, 5 uL de cada
reacao serdo submetidos a eletroforese em gel de agarose 1%, corado com GelRed. Serda utilizado
um padrdo de peso molecular, ou Ladder 100pb, para confirmar o tamanho do amplicon gerado.

Os produtos de PCR serdo purificados (Qiagen PCR Purification kit, Qiagen Ltd.) e,
posteriormente, sequenciados nos dois sentidos com os mesmos primers usados na amplificacao. Os
sequenciamentos serdo feitos em sequenciador automatico.

5.4. Analise das sequéncias

As sequéncia serdo analisadas para verificagdo de sua qualidade e posteriormente seréo
editadas, conforme a necessidade. O programa utilizado para as andlises serd o ChromasPro™
(Technelysium Pty Ltd). As sequéncias serdo alinhadas por meio do aplicativo ClustalW
(Thompson et al. 1994) implementado no programa BioEdit (Hall 1999).

5.5. Analise filogenética

As anélises filogenéticas serdo feitas através de programas com diferentes abordagens,
aplicando-os separadamente em todo o conjunto de dados.

Sera utilizado o programa PAUP* 4 (Swofford 2003) para andlises de méaxima
verossimilhanga, realizando buscas heuristicas das arvores mais parcimoniosas com adicao aleatdria
de sequéncias (opcdo RANDOM) com 1000 réplicas, com retencdo de mdaltiplas arvores mais
parcimoniosas. As arvores de consenso estrito e de maioria serdo inferidas para cada andlise, e 0s
valores de bootstrap serdo inferidos usando algoritmos de busca heuristica. Para as arvores mais
parcimoniosas serdo calculados indices de consisténcia (IC), de retencdo (IR) e de consisténcia
rescalonado (RC). Os dados serdo analisados de forma combinada através do Teste de
Homogeneidade de Particdo (THP) (Farris et al. 1994), indicando se a combinacdo dos dados €
adequada para a montagem de uma arvore filogenética.

A analise bayesiana sera realizada através do programa MrBayes 3.1 (Huelsenbeck &
Ronquist 2001), estimando os parametros iniciais pelo AIC em cada conjunto de dados, utilizando o
programa ModelTest 3.7 (Posada & Crandall 1998). Seréo usadas 5.000.000 de geragcOes, com
quatro cadeias, com amostragem a cada 100 geracGes. As geragdes anteriores a convergéncia das
cadeias serdo excluidas e uma arvore de consenso de maioria (50%) serd computada a partir das
arvores amostradas depois da convergéncia. As probabilidades posteriores serdo usadas como

valores de suporte para os agrupamentos.



Para analisar o monofiletismo do género serdo testadas hipoteses de agrupamento alternativas
as mostradas pela arvore filogenética. Nos testes serdo usadas restricbes, onde grupos monofiléticos
a priori seréo forcados.

Sera feita uma matriz de dados morfologicos através do programa Nexus Data Editor (Page
2001), com intuito de compreender a evolucdo de caracteres no género, analisando a matriz de
dados através do programa MacClade 4.0 (Maddison & Maddison 2001). Os -caracteres
morfolégicos serdo elencados de acordo com Zardini (1975), Katinas et al. (2008) e observactes
das espécies em materiais coletados ou de herbarios.

5.6 Analises biogeograficas

A distribuicdo das espécies sera dividida em nove areas de endemismos: norte da Argentina,
leste da Argentina (Corrientes, Entre Rios, Missiones), sul da Argentina, oeste da Bolivia, sul do
Brasil (PR, RS, SC), sudeste do Brasil (MG, RJ, SP), Chile, Uruguai e sudoeste da Australia. A area
ancestral sera reconstruida usando o programa DIVA 1.1 (Ronquist 1996), de acordo com o método
de dispersdo-vicariancia (Ronquist 1997; Crisci et al. 2003). O método utilizado otimiza eventos de
vicariancia e minimiza o numero de eventos de dispersdo e extin¢do, permitindo observar as
maultiplas relagdes entre as areas elencadas.

5.7. Conservacao das espécies

As espécies serdo analisadas conforme seus graus de endemismos e presenca e auséncia em
areas onde ocorrem impactos antropicos. Serdo utilizados os pardmetros propostos pela IUCN
(2001) para enquadrar as espécies de acordo com seus graus de ameaca, auxiliando na tomada de

decisbes para conservacao das mesmas.

6.. Lista de atividades e respectivos cronogramas

2012 2013 2014 2015
Atividades T 5% 7 D 0 D 1 2
Semestre | Semestre | Semestre | Semestre | Semestre | Semestre | Semestre | Semestre
1. Revis&o bibliogréafica X X X X X X X
2. Prova de proficiénciaem
lingua estrangeira X
3. Elaboracéo do
projetodefinitivo X
3. Disciplinas X X

4. Revisao de herbarios X X X X
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5. Trabalho de campo X X X X
6. Extracdo e andlise de
X X

DNA
7. Doutorado Sanduiche * X X
8. Analise dos dados X X X X X
9. Qualificacédo X
10. Redacéo da tese X X X X X
11. Submissdo de artigos

X X X
**
12. Defesa da tese X

* Serd solicitada uma bolsa para Doutorado Sanduiche no primeiro semestre de 2014. O objetivo do
intercambio é analisar os resultados obtidos, com a Dr? Liliana Katinas, da Divisdo de Plantas
Vasculares do Museo de La Plata, Argentina. A colaboracdo ja foi estabelecida e o intercambio
aceito, objetivando também o treinamento em métodos para analises biogeograficas e relacionadas a
conservacao das espécies.

** Através dos resultados objetiva-se publicar quatro artigos cientificos em periddicos
internacionais como American Journal of Botany, Annals of Botany, Systematic Botany e

Molecular Phylogenetics and Evolution.

7. Infra-estrutura e recursos necessarios

Itens Valor unitario Quantidade Total
Combustivel R$ 2,60 700 litros R$ 1.820,00

Diérias para excursdes de

R$ 177,00 35 diérias R$ 6.195,00
coleta

N 5 passagens
Passagens de avido R$ 1.000,00 ) - R$ 5.000,00
internacionais

Reagentes para extracao,

amplificacdo e purificacdo | - - R$ 5.000,00
deDNA
Sequenciamento de DNA - - R$ 10.000,00

Total geral R$ 28.015,00
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Para obtencdo de financiamento, o presente projeto sera submetido a editais das principais
agéncias de fomento do pais: CNPq, CAPES e FAPERGS.

9. Previséo de publicacbes

Através dos resultados objetiva-se publicar quatro artigos cientificos em periddicos
internacionais como American Journal of Botany, Annals of Botany, Systematic Botany e
Molecular Phylogenetics and Evolution. Os assuntos abordados nos artigos serdo referentes a

filogenia do género, biogeografia, conservacao e novidades taxonémicas e nomenclaturais.
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