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RESUMO GERAL 

 

Ganoderma abrange 80 espécies de grande importância econômica e ecológica, 

caracterizando-se por possuir basidiosporos de parede dupla e ornamentada de ápice 

truncado. Sua taxonomia é baseada em caracteres morfológicos, porém a pluralidade de 

termos e critérios por taxonomistas fazem a identificação desse grupo ser caótica. Nessa 

perspectiva, as regiões ITS e LSU (rDNA) são as mais utilizadas para diferenciação de 

táxons morfologicamente semelhantes. No presente estudo, foram utilizados tanto 

exemplares de Ganoderma frescos quanto amostras herborizadas para extração de DNA 

genômico, amplificação das regiões ITS e LSU, e posterior sequenciamento. Desse modo, 

foram sequenciados 27 espécimes de Ganodermataceae para as regiões ITS e LSU, sendo 

duas pertencentes à Tomophagus colossus e 25 exemplares pertencentes ao gênero 

Ganoderma (14 do subg. Ganoderma e 11 do subg. Elfvingia), representando seis espécies 

para este último gênero. Todas as reconstruções filogenéticas realizadas demonstraram que 

Ganoderma trata-se de um grupo monofilético, distinto de Tomophagus, porém 

pertencentes à mesma família. Para o subgênero Ganoderma baseada em exemplares 

brasileiros, observou-se a delimitação filogenética das cinco espécies estudadas (G. 

chalceum, G. multiplicatum, G. orbiforme, G. parvulum e G. resinaceum), todas distintas 

em relação a G. lucidum. No subgênero Elfvingia, os representantes brasileiros 

momentaneamente identificados como G. tornatum, alocaram-se em subclados distintos de 

acordo com a distribuição geográfica (Mata Atlântica e Floresta Amazônica). De modo 

geral, para Ganoderma observa-se uma forte correlação entre os agrupamentos formados e 

a distribuição geográfica. Esses resultados demonstram a utilidade das regiões do rDNA, 

associadas aos métodos tradicionais, nos estudos taxonômicos e sua importância para uma 

identificação mais confiável das espécies. 

 

 

Palavras chave: Ganodermataceae; Filogenia; PCR; rDNA. 
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ABSTRACT 

 

Ganoderma encompasses 80 species of great economic and ecological importance, 

characterized by ornamented double-walled basidiospores wich apex truncated. His 

taxonomy is based on morphological characters, but the plurality of terms and criteria for 

identification of this group are to be chaotic. From this perspective, the LSU and ITS 

regions (rDNA) are the most commonly used to differentiate morphologically similar taxa. 

In the present study, we used fresh specimens e dehydrated herbarium specimens of 

Ganoderma for genomic DNA extraction, amplification of the ITS and LSU regions, and 

subsequent sequencing. Thus, 27 specimens of Ganodermataceae were sequenced for the 

regions ITS e LSU, two belonging to Tomophagus colossus and 25 specimens belonging to 

the genus Ganoderma (14 of subg. Ganoderma e 11 of subg. Elfvingia), representing six 

species of the genus. The phylogenetics reconstructions have shown that Ganoderma it is a 

monophyletic group, distinct from Tomophagus, but belonging to the same family. For the 

subgenus Ganoderma based on Brazilian specimens, there was phylogenetic delimitation 

of five species studied (G. chalceum, G. multiplicatum, G. orbiforme, G. parvulum e G. 

resinaceum), all distinct of G. lucidum. In subg. Elfvingia, the Brasilian representatives 

momentarily identified as G. tornatum, allocated into distinct subgroups according to 

geographical distribution (Atlantic Forest and Amazon Forest). In this study, there is a 

strong correlation between the clusters formed and the grographic distribuition of 

specimens analyzed. These results demonstrate the usefulness of rDNA regions, associated 

with traditional methods, the taxonomic study and its importance for reliable identification 

of species. 

 

Keywords: Ganodermataceae; Phylogeny; PCR; rDNA. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

Os fungos constituem um dos maiores grupos de organismos em número de 

espécies, diversidade e significância ecológica (Carlile et al., 2001) e, por serem 

decompositores naturais, participam praticamente de quase todas as transformações físicas 

ou químicas na natureza (Moore & Frazer, 2002; Mueller & Bills, 2004).  

O filo Basidiomycota caracteriza-se pela produção de basidiosporos (esporos 

sexuados) em estruturas especializadas denominadas basídios (Alexopoulos et al., 1996; 

Kirk et al, 2008) e seus representantes são conhecidos popularmente como orelhas de pau, 

cogumelos, estrelas da terra e boletos (Agaricomycetes), além das ferrugens 

(Pucciniomycetes) e dos carvões (Ustilaginomycetes) (Hibbett et al., 2007).  

Ganoderma P. Karst. (Ganodermataceae, Agaricomycetes) é um dos maiores gêneros 

de fungos poliporóides, abrangendo 80 espécies de ampla distribuição geográfica, com 

muitas espécies tropicais e outras restritas a regiões temperadas (Kirk et al., 2008). Destas 

espécies, Ryvarden (2004) relata a existência de 20 para os neotrópicos, embora Gugliotta 

et al. (2010) mencionem a presença de 22 espécies somente para o território brasileiro. 

Este gênero, estabelecido por Karsten (1881), caracteriza-se por apresentar 

basidiosporos pigmentados, de parede dupla com ápice truncado e de endosporo 

ornamentado (Moncalvo & Ryvarden, 1997; Ryvarden, 2004) e seu nome deriva do grego 

ganos = brilho e derma = pele, devido ao fato de vários representantes desse gênero 

apresentarem basidioma lacado (brilhante) de aspecto envernizado (Kirk  et al., 2008). 

 Além de serem bem conhecidos como decompositores em florestas tropicais e 

patógenos de plantações como de café e cacau (Zakaria et al., 2009), representantes deste 

gênero produzem compostos bioativos que são amplamente estudados pela medicina e 

farmacologia no combate ao câncer, diabetes, hipertensão, tumores e viroses (Zhou et al., 

2007; Wang et al., 2009a). Já se sabe, por exemplo, que metabólitos secundários 

produzidos por Ganoderma colossus inibem o desenvolvimento do vírus HIV (El Dine et 

al., 2009).  

Embora de grande importância ecológica e biotecnológica, a taxonomia desse gênero 

tem sido bastante questionada nos últimos anos e pobremente estudada em regiões 

tropicias (Wang et al., 2009b). Atualmente, Ganoderma apresenta complexos de espécies 

de difícil separação, como o complexo G. applanatum-australe e o complexo G. lucidum 

(Kaliyaperumal & Kalaichelvan, 2008; Postnova & Skolotneva, 2010), que deram origem 
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aos subgêneros Elfvingia (basidioma não lacados) e Ganoderma (basidioma lacado), 

respectivamente (Corner, 1983).  

Porém, a pluralidade de termos e critérios usados por diferentes taxonomistas 

evidenciam a inexistência de um consenso para o grupo, o que o fez ser considerado como 

um verdadeiro “caos taxonômico” (Ryvarden, 1991; Gottlieb et al., 2000). É provável que 

este seja o gênero mais complexo do ponto de vista morfológico em poliporóides 

(Ryvarden, 2000). 

Embora inquestionável a importância histórica de caracteres morfológicos como a 

forma dos basidiomas, coloração do contexto, além da morfologia dos basidiosporos na 

elucidação de espécies do gênero (Seo & Kirk, 2000), uma análise exclusiva desse tipo de 

caracter apresenta limitações, principalmente para táxons próximos evolutivamente 

(Alexopoulos et al., 1996). Além disso, a carência de taxonomistas especializados nos mais 

diversos grupos fúngicos, como Ganoderma, também aponta para a necessidade de uma 

abordagem alternativa a partir de sequências de DNA (Tautz et al., 2003; Góes-Neto, 

2007). 

Em estudos filogenéticos, o grupo de genes mais utilizado em Basidiomycota é o que 

codifica o rRNA e, entre eles, destacam-se as regiões ITS e LSU que, em eucariotos, estão 

presentes em múltiplas cópias e evoluem rapidamente (Fungaro 2000; Rouland-Lefevre et 

al., 2002). Desse modo, são úteis para discriminar espécies consideradas táxons complexos 

do ponto de vista morfológico (Fungaro, 2000).  

Porém, o número de sequências de nucleotídeos existentes nos bancos de dados 

moleculares, como o GenBank (NCBI), ainda é insuficiente para a confirmação de todas as 

espécies conhecidas, principalmente de táxons de áreas tropicais (Begerow et al., 2010). 

Por exemplo, poucos são os trabalhos moleculares que abordam Ganoderma dessas áreas 

(Wang et al., 2009b), e nestes, apenas dois espécimens brasileiros tiveram sequências de 

nucleotídeos das regiões ITS incluídas nesses estudos (Gottlieb et al., 2000; Moncalvo & 

Buchanan, 2008). 

Dessa forma, o presente trabalho teve como objetivo analisar as relações 

filogenéticas de espécies de Ganoderma originários do Brasil a partir da região ITS e LSU 

(rDNA), com intuito de auxiliar na determinação de táxons complexos do ponto de vista 

morfológico. 
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2. FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA 

 

2.1 Caracterização, importância e taxonomia do gênero Ganoderma 

 

Ganoderma P. Karst. (Ganodermataceae, Basidiomycota) trata-se de um dos maiores 

gêneros de fungos poliporóides e provavelmente o mais complexo do ponto de vista 

morfológico (Ryvarden, 2000), abrangendo 80 espécies de ampla distribuição geográfica, 

sendo algumas, porém, conhecidas apenas para a localidade de seu espécime-tipo 

(Moncalvo & Ryvarden, 1997).  

Ryvarden (2004) mencionou que este gênero possui 20 espécies conhecidas para os 

neotrópicos, embora Gugliotta et al. (2009) contabilizem 22 somente para o território 

brasileiro. A exceção dos trabalhos de Torrend (1920) e Loguercio-Leite at al. (2005), para 

o Brasil não há estudos específicos sobre o gênero, existindo apenas listas nas quais nem 

sempre os táxons são ilustrados e descritos. 

Este gênero apresenta tanto espécies de regiões tropicais quanto restritas a zonas 

temperadas, possuindo grande importância ecológica e econômica (Hong & Jung, 2004; 

Ryvarden, 2004). Além de decompositores da matéria orgânica em diversos ecossistemas 

tropicais e temperados, podendo ainda ser parasitas de árvores em florestas, algumas 

espécies são conhecidas em países asiáticos por causar severos danos na produção 

comercial de monoculturas como café, cacau e borracha (Zakaria et al., 2009). 

Algumas espécies têm sido alvo constante de estudos farmacológicos devido a suas 

propriedades medicinais (Zhou et al., 2007). Inclusive, estas propriedades encontram-se 

relatadas em manuscritos de antigas civilizações chinesas de 2000 anos atrás (Hong & 

Jung, 2004; Seo & Kirk, 2000). Espécimes de G. lucidum são até hoje conhecidos na China 

como “Lingzhi” ou “Cogumelo da Imortalidade” e no Japão como “Mannentake” ou 

"Reishi”, sendo consideradas “ervas da longevidade e da boa fortuna” (Stamets & Yao, 

1999; Zhou et al., 2007). No Brasil, é conhecido como “Cogumelo Rei”, “Cogumelo 

brilhante” ou “Cogumelo do Imperador” (Mau et al., 2001). 

Estudos recentes apontam que polissacarídeos, proteínas e terpenóides isolados de 

espécies de Ganoderma possuem ações comprovadas no combate e prevenção de doenças 

cardíacas, hipertensão, diabetes, viroses como a hepatite, diversos tumores e câncer (Zhou 

et al., 2007; Smania et al., 2007; Tseng et al., 2008; Yoshimura et al., 2010). Já se sabe 

também que metabólitos secundários produzidos por G. colossus inibem o 

desenvolvimento do vírus HIV (El Dine et al., 2009).  

http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1382668911001359#bbib0125
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O gênero Ganoderma (do grego: ganos = brilho e derma = pele) foi estabelecido por 

Peter Adolf Karsten em 1881, baseado numa única espécie de origem européia, Polyporus 

lucidus (Curtis) Fr., de píleo estipitado, lacado e com basidiosporos de parede dupla, e que 

havia sido primeiramente descrito pelo botânico inglês William Curtis ainda no século XVI 

como Boletus lucidus W. Curt (Karsten, 1881).  

Nos anos seguintes, inúmeros pesquisadores passaram a utilizar diferentes critérios e 

caracteres morfológicos na identificação de Ganoderma, muitos com base em táxons 

geograficamente restritos (Murrill, 1902, 1903, 1905a; Atkinson, 1908; Ames, 1913; 

Haddow, 1931; Overholts, 1953; Furtado, 1967; Steyaert, 1972, 1980; Bazzalo & Wright, 

1982; Corner, 1983). 

A princípio, a identificação das espécies baseava-se principalmente em sua 

especificidade ao hospedeiro, na coloração do contexto, forma da margem do píleo e na 

presença ou ausência de estipe, além de sua distribuição geográfica (Pattouillard, 1889; 

Boudier & Fischer, 1984; Boudier, 1895; Murrill, 1902, 1908). Além dos caracteres já 

citados, Haddow (1931) e Steyaert (1980) passaram a levar em consideração também a 

anatomia dos basidiosporos e a anatomia das células da cutícula.  

Numa das mais importantes monografias sobre gênero, Patouillard (1889) incluiu 

neste grupo todos os fungos poliporóides que possuíam basidiosporos de parede dupla, 

porém dividindo-o em duas seções: seção Ganoderma para agrupar os representantes que 

possuíam basidiosporos com parede dupla de ápice truncado, e a seção Amauroderma 

cujos representantes caracterizavam-se por possuir basidiosporos esféricos a subesféricos 

com parede dupla e uniformemente espessa (Pegler & Young, 1973). Nesse momento, 

Ganoderma já estava sendo representado por 48 espécies (Patouillard, 1889). 

Coincidentemente, no mesmo ano, Karsten (1889) estabeleceu o gênero Elfvingia 

Karst. para acomodar as espécies do grupo que não possuíam basidioma lacado. A partir de 

então foram observadas várias outras segregações ao nível genérico e infragenérico em 

Ganoderma (Moncalvo & Ryvarden, 1997). 

Murrill (1905a) elevou a então seção Amauroderma à categoria de gênero, 

distinguindo-o em relação à Ganoderma com base na morfologia dos basidiosporos 

apontados por Patouillard (1889). Esta distinção foi amplamente aceita por micologistas 

europeus e norte-americanos que eram responsáveis pelos principais trabalhos 

taxonômicos do grupo (Pegler & Young, 1973).  
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Em seguida, Murrill (1995b) estabeleceu ainda o gênero Tomophagus (Fr.) Murrill 

para acomodar espécimes de G. colossus (Fr.) C.F. Baker que possuíam um contexto 

esponjoso bem diferente das demais espécies até então conhecidas.  

Estudos posteriores, no entanto, não aceitaram este caracter taxonômico relevante ao 

ponto de ser responsável pela a criação de um novo gênero, e então Tomophagus passou a 

ser considerado sinônimo de Ganoderma (Furtado, 1965b; Steyaert, 1972; Corner, 1983; 

Ryvarden, 1991). Steyaert (1980) chegou a sugerir que G. colossus seria, na verdade, uma 

variação tropical da espécie norte-americana G. oregonense Murrill que também possuía 

contexto esponjoso. 

Furtado (1965a) ao realizar uma grande revisão taxonômica em Ganoderma, apontou 

que a ausência de laca na superfície píleo não poderia ser utilizada isoladamente como um 

caracter determinante para a criação do gênero Elfvingia e, desse modo, recolocou-o em 

Ganoderma, porém como um subgênero. O mesmo confirmou as observações 

primeiramente realizadas por Imazeki (1939), ao perceber a presença de píleo levemente 

lacado em alguns representantes de Ganoderma applanatum (Pers.) Pat. 

Ganoderma passava então a ser representanta pelos subgêneros Ganoderma e 

Elfvingia, distintos do gênero Amauroderma, porém todos pertencentes à 

Ganodermataceae (Furtado, 1965b), família esta estabelecida por Donk (1964) para 

agrupar todas as espécies que possuíam basidiosporos com parede dupla e ornamentada. 

Furtado (1965a) mencionou ainda que o sistema hifálico e o formato do basídio não 

poderiam ser adotados como caracteres decisivos na segregação de novos gêneros em 

Ganoderma, afirmando ainda que o tamanho e a forma dos basidiosporos eram os 

caracteres mais relevantes para diferenciações de espécies neste gênero. 

Desse modo, Steyaert (1972) criou três novos gêneros (Humphreya Steyaert, 

Haddowia Steyaert e Magoderna Steyaert) baseados na morfologia dos basidiosporos e nas 

características anatômicas da superfície himenial, que apresentavam distinções em relação 

aos padrões genéricos até então aceitos. No entanto, Pegler & Young (1973) reconheceram 

apenas os gêneros Amauroderma, Elfvingia e Ganoderma como pertencentes a 

Ganodermataceae, estando os representantes de Humphreya, Haddowia e Magoderna  

inclusos em Ganoderma. 

Baseado na análise de microestruturas da superfície superior do píleo (células da 

cutícula), caracter idealizado por Haddow (1931), Steyaert (1980) propôs ainda dividir 

Ganoderma em quatro seções, criando assim os subgêneros Anamixoderma e Plecoderma, 
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além dos já conhecidos subgêneros Ganoderma e Elfvingia. Estas segregações, porém, não 

foram aceitas por Corner (1983), que considerou cinco gêneros para a família 

(Amauroderma, Ganoderma, Haddowia, Humphreya e Trachyderma). De todo modo, o 

formato e disposição das células da cutícula passavam a ser utilizados como valiosos 

caracteres taxonômicos na diferenciação de espécies no gênero. 

Zhao et al. (1989) ainda abordou, sem sucesso, a diferenciação de espécies em 

Ganoderma com base na coloração do contexto. Contudo, suas distinções não foram 

aceitas, pois fatores ambientais influenciavam a coloração dos mesmos (Ryvarden, 1991). 

Moncalvo & Ryvarden (1997) ao estudar 386 nomes pertencentes à 

Ganodermataceae consideraram Amauroderma, Ganoderma, Elfvingia, Tomophagus, 

Humphreya e Haddowia informalmente como grupos e, após exclusão de vários nomes 

considerados ilegítimos ou sinônimos, apontou 118 espécies como pertencentes ao “Grupo 

Ganoderma” e 30 ao “Grupo Elfvingia”. Atualmente, contudo, quatro gêneros são 

reconhecidos para a família (Amauroderma, Ganoderma, Haddowia e Humphreya) (Kirk 

et al.,  2008).  

Em Ganoderma, a pluralidade de termos e critérios utilizados por diferentes 

taxonomistas, evidenciava a inexistência de um consenso para a taxonomia do grupo 

(Gottlieb et al., 2000), o que o fez ser considerado um verdadeiro “caos taxonômico” 

(Ryvarden, 1991) e o mais morfologicamente complexo em Polyporales (Ryvarden, 2000).  

Embora inquestionável a importância histórica dos caracteres morfológicos na 

elucidação do conceito de gêneros e na separação de complexos de espécies, o uso 

exclusivo desses dados apresenta limitações, principalmente para táxons evolutivamente 

próximos (Alexopoulos et al., 1996; Tautz et al., 2003). Por isso, o uso de dados 

moleculares na sistemática de Ganoderma passou a ser aplicado por muitos taxonomistas 

(Moncalvo et al., 1995a; Moncalvo et al., 1995b; Hseu et al., 1996; Gottlieb et al., 1998, 

2000; Smith & Sivasithamparam, 2000; Hong & Jung, 2004; Zheng et al., 2007; 

Kaliyaperumal & Kalaichelvan, 2008; Moncalvo & Buchanan, 2008; Zakaria et al., 2009).  

Atualmente, Ganoderma apresenta complexos de difícil separação, como o complexo 

G. lucidum (= subgênero Ganoderma) e o complexo G. applanatum-australe (= subgênero 

Elfvingia) (Kaliyaperumal & Kalaichelvan, 2008; Postnova & Skolotneva, 2010). 
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2.2 Taxonomia do subgênero Ganoderma (complexo G. lucidum) 

 

A espécie tipo de Ganoderma, G. lucidum stricto sensu é a espécie mais 

frequentemente citada em pesquisas farmacológicas para fins medicinais (Zhou et al., 

2007). No entanto, estudos taxonômicos recentes indicam que vários espécimes utilizados 

nessas abordagens, possivelmente, não se tratavam de G. lucidum, e sim de espécies 

próximas pertencentes ao mesmo subgênero (Buchanan, 2001; Wang et al., 2009b). 

Ryvarden (1995), ao analisar morfologicamente 53 espécimes da Noruega, observou 

que o tamanho do basidioma e basidiosporos, além do sistema hifálico, deveriam ser 

analisados com cuidado, pois alguns representantes de G. lucidum poderiam apresentar 

variações morfológicas individuais. Observou ainda que a quantidade de poros por 

milímetro e a disposição das células da cutícula eram os caracteres mais contundentes para 

caracterizar a espécie. 

A incapacidade de perceber essas variações no passado levou a descrição frequente 

de espécimes de G. lucidum como sendo novas espécies para a ciência. Somente para a 

Europa, exemplares de G. lucidum foram descritos 13 vezes como espécie nova por 

diferentes autores (Ryvarden, 2000).  

Numa tentativa de desistimular essas “novas descobertas” para o grupo, Ryvarden 

(1995) propôs que nenhuma nova espécie pertencente a esse complexo fosse publicada até 

2005, e quem descumprisse essa regra estaria sentenciado a revisar pelo menos outros 10 

nomes mais antigos. 

Para os neotrópicos, devido à carência de estudos taxonômicos com base em 

exemplares dessas áreas, várias espécies são também confundidas e depositadas em 

coleções de herbário como sendo G. lucidum (Ryvarden, 2000). 

Em um abrangente estudo do complexo G. lucidum da América do Norte, Adaskaveg 

& Gilbertson (1986) observaram que linhagens norte-americanas de G. lucidum eram 

compatíveis com cepas européias identificadas como G. resinaceum, embora estudos 

filogenéticos posteriores apontassem que estas espécies não deveriam ser consideradas 

uma única espécie, chamando ainda mais a atenção para a necessidade de estudos mais 

amplos no gênero (Moncalvo et al. 1995a). 

O uso de dados moleculares, especialmente sequências de DNA nas duas últimas 

décadas, vem sendo responsável por significativos progressos na taxonomia do subg. 
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Ganoderma e do gênero como um todo, sendo capazes de discriminar vários táxons 

morfologicamente indicerníveis (Postnova & Skolotneva, 2010).  

A princípio, Moncalvo et al. (1995a) demonstraram que sequências de nucleotídeos 

da região ITS (rDNA) poderiam ser usados isoladamente ou em combinação com o 

domínio divergentes D2/LSU (rDNA) na diferenciação de algumas espécies em 

Ganoderma. Ao analisar filogeneticamente exemplares da América do Norte, Europa e 

Ásia, foi observada a formação de quatro clados pertencentes ao subgênero Ganoderma, 

dois dos quais possuíam representantes identificados como G. lucidum, embora relações 

entre esses agrupamentos não pudessem ser totalmente resolvidos (Moncalvo et al. 1995a). 

Esses agrupamentos não corroboraram os grupos infragenéricos criados por Steyaert 

(1980) e Zhao (1989), com base na estrutura da cutícula e coloração do contexto, 

respectivamente.  

Nesse estudo, Moncalvo et al. (1995a) observaram que espécimes identificados 

como G. lucidum para a Índia, Taiwan e Filipinas eram de fato representantes da mesma 

espécie, porém distintos em relação ao representante de G. resinaceum de origem européia, 

espécie esta que já fora considerada G. lucidum para a América do Norte por Adaskaveg & 

Gilbertson (1986) a partir de estudos de compatibilidade. 

Em um estudo filogenético subsequente, Moncalvo et al. (1995b) observaram a 

formação seis agrupamentos somente para o subgênero Ganoderma. Destes, cinco clados 

continham pelo menos um espécime identificado como G. lucidum, porém em apenas um 

clado alocaram-se os espécimes de origem européia, local onde a espécie foi descrita pela 

primeira vez.  

Moncalvo et al. (1995b) observaram que representantes G. lucidum originários da 

América do Norte e Ásia não se agruparam com espécimes de G. lucidum da Europa. Estes 

resultados representaram uma forte evidência que G. lucidum poderia ser geograficamente 

restrita ao continente europeu (Ryvarden, 2000). 

Recentemente, Wang et al. (2009b), baseando-se na combinação de dados 

morfológicos e moleculares, observaram que exemplares asiáticos identificados como G. 

lucidum que foram utilizados nos estudos filogenéticos de Moncalvo et al. (1995a, b), na 

verdade, se tratavam de representantes de G. multipileum, uma espécie tipicamente 

asiática. Este resultado corroborou com as hipóteses de que G. lucidum não ocorre para 

Ásia, sendo restrita a Europa. 
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Embora houvesse indicação de que cada clado obtido nas reconstruções filogenéticas 

de Moncalvo et al. (1995b) estivesse agrupando representantes de mais de uma espécie, 

Hseu et al. (1996) não conseguiram distinguir vários táxons internamente nos clados a 

partir de RAPD, o que fez essa técnica ser apontada como de resultados menos 

contundente para diferenciações em Ganoderma. Porém, Zakaria et al. (2009), ao estudar 

espécimes da Malásia, conseguiram com êxito diferenciar espécimes de G. australe, G. 

boninense, G. philipii e G. lucidum através dos padrões de RAPD e de RFLP. 

Simultaneamente, Moncalvo et al. (1995c) observaram ainda que G. colossus não se 

tratava de um representante de Ganoderma e sim de um gênero distinto: Tomophagus 

colossus, conforme primeiramente idealizado por Murrill (1905b). Esta distinção foi 

confirmada pelos estudos filogenéticos de Hong & Jung (2004) e Tham et al. (2011), e foi 

seguida no presente trabalho. Entretanto, o Index Fungorum 

(www.indexfungorum.org/names) ainda consideram Tomophagus como sinônimo de 

Ganoderma, ao contrário do MycoBank (http://www.mycobank.org) e do CBS 

(http://www.cbs.knaw.nl).  

Tomophagus caracteriza-se morfologicamente por apresentar superfície lacada 

amarelada, muitos clamidiosporos, hifas do contexto ligeiramente dextrinóide e 

basidiosporos bem maiores que os demais representantes de Ganoderma (Ryvarden, 2004), 

sendo representado atualmente por apenas duas espécies: T. cattienensis Tham & 

Moncalvo e T. colossus (Fr.) Murrill (Tham et al., 2011).  

Os primeiros estudos moleculares para o subg. Ganoderma realizados na América do 

Sul utilizaram marcadores isoenzimáticos e incluíram basicamente táxons argentinos 

(Gottlieb et al., 1998). A partir dessa análise, foi observado um baixo nível de congruência 

dos dendrogramas obtidos a partir dos dados isoenzimáticos em relação a caracteres 

morfológicos como anatomia dos basidiosporos e elementos da cutícula, o que fez essa 

técnica ser considerada de resultados limitantes para abordagens relacionadas à 

diferenciação de espécies. 

A primeira abordagem filogenética com base em espécies da América do Sul só foi 

realizada no início da década passada por Gottlieb et al. (2000). Porém, nesse estudo 

pioneiro, foi analisada uma baixa quantidade de táxons. Para o subg. Ganoderma, por 

exemplo, apenas sete espécies foram analisadas, e destas a maioria dos espécimes eram 

argentinos e com apenas um espécime de origem brasileira, evidenciando a necessidade de 

um estudo filogenético mais amplo com base em espécimes de outras áreas sul-americanas. 
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Embora se tenha observado o monofiletismo do subg. Ganoderma e sua distinção em 

relação ao subgênero Elfvingia, Gottlieb et al. (2000) tiveram dificuldades em caracterizar 

alguns espécimes ao nível específico. Por exemplo, espécimes argentinos identificados 

preliminarmente como G. lucidum agruparam-se em subclados distantemente relacionados 

entre si e, ao contrário, espécimes de G. sessile, G. platense e G. zonatum, mesmo sendo 

identificados como espécies distintas, agruparam-se no mesmo subclado, sem 

diferenciação aparente. 

Atualmente, não restam dúvidas de que esse baixo número de sequências de 

nucleotídeos existentes nos bancos de dados moleculares, especialmente relativas a 

espécies tropicais, é um fator limitante para o entendimento das relações filogenéticas do 

grupo, assim como diferenciações e caracterizações de espécies (Bengerow et al., 2010).  

 

2.3 Taxonomia do subgênero Elfvingia (complexo G. applanatum-australe) 

 

Embora biotecnologicamente menos importante em relação aos do subg. 

Ganoderma, exemplares de Elfvingia são também reconhecidos por importantes 

propriedades farmacológicas (Lindequist et al., 2005).  

Este grupo possui ampla distribuição geográfica e foi primeiramente mencionado 

como subgênero por Imazeki (1943), com base na espécie de basidioma não lacado 

Polyporus applanatus (Pers.) Wallr. Esta segregação foi amplamente aceita por diversos 

pesquisadores (Steyaert, 1980; Corner, 1983; Zhao, 1989; Gottlieb & Whight, 1999b). 

Para os neotrópicos, Ryvarden (2004) menciona a existência de seis espécies para 

este subgênero (G. amazonense, G. australe, G. citriporum, G. coffeatum, G. guianensis e 

G. neurosporum), emquanto existem relatos da existência de pelo menos oito espécies para 

a América do Sul (Gottlieb & Whight, 1999b). 

Neste subgênero, a alta plasticidade de caracteres como tamanho dos basidiosporos, 

coloração do contexto e consistência e o tamanho do píleo, geralmente atribuída a fatores 

ambientais, tem sido relatada por autores como um entrave para identificações do grupo 

(Steyaert, 1975; Steyaert 1980; Chen, 1993; Chang et al., 1996; Gottlieb & Wright 1999b).  

Historicamente, assim como ocorre no subg. Ganoderma, distinções nesse 

complexo estão longe de ser universalmente aceitas, e, portanto, são alvos de constantes 

questionamentos, especialmente em relação a G. australe e G. applanatum (Martinez et al., 

1991). Na Europa, por exemplo, basidiomas de G. applanatum, G. australe e táxons afins 

são frequentemente confundidos uns com os outros (Leonard, 1998). 
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Atualmente, caracteres como tamanho dos basidiosporos e a presença ou ausência 

de linhas ou incrustações resináceas no contexto são os mais utilizados nas diferenciações 

desse complexo (Ryvarden, 2004; Kaliyaperumal & Kalaichelvan, 2008). 

Ryvarden (2004) mencionou que, embora morfologicamente semelhantes, G. 

applanatum se distingue em relação a G. australe por possuir basidiosporos menores e 

ausência de linhas no contexto. Porém, já se sabe que em exemplares jovens de G. australe 

a observação dessa linha nem sempre é possível (Furtado, 1965a). 

Além disso, pesquisadores acreditam que G. applanatum seja uma espécie restrita a 

regiões temperadas, enquanto G. australe possuiria uma ampla distribuição geográfica, 

sendo, porém, comum aos neotrópicos (Corner, 1983; Ryvarden, 2004). Para o Brasil, no 

entanto, Torres-Torres et al. (2011) acreditam na existência de ambas as espécies. 

Somente nos últimos anos, estudos de compatibilidade e por ferramentas 

moleculares estão sendo capazes de esclarecer alguns questionamentos neste complexo. A 

princípio, através de estudos de compatibilidade, Yeh & Chen (1990) e Chen (1991) 

diferenciaram dois grupos de G. australe em Taiwan, de localidades distintas e com 

condições de altitude e temperatura diferenciadas. Entretanto, exemplares de um destes 

grupos apresentaram compatibilidade com exemplares identificados como G. lipsiense da 

Índia e que foram coletados em áreas de condições ambientais semelhantes. Porém, estes 

não apresentaram compatibilidade com G. lipsiense de origem européia e com G. australe 

da Flórida (Yeh et al., 2000; Kaliyaperumal & Kalaichelvan, 2008). Estes resultados 

apontaram que diferentes condições ambientais poderiam influenciar na diferenciação de 

espécies do subg. Elfvingia. 

Posteriormente, estudos a partir de sequenciamento das regiões ITS e LSU (rDNA) 

utilizando representantes da Ásia, Europa e América do Norte observaram que este 

subgênero representa um grupo monofilético (Moncalvo et al., 1995a), o que foi 

confirmado por Gottlieb et al. (2000) ao estudar táxons da América do Sul. Este, por sinal, 

é o único trabalho filogenético com base em exemplares sul-americanos. 

Neste estudo, Gottlieb et al. (2000) observaram que exemplares de G. lipsiense, G. 

tornatum e G. lobatum originários da América do Sul, incluindo um representante de G. 

tornatum do Brasil, agruparam-se em subclados à parte em relação aos representantes da 

Europa e da América do Norte, apontando a distribuição geográfica como 

taxonomicamente importante no estudo desse complexo. 
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Resultados semelhantes foram observados nos estudos filogenéticos de Smith & 

Sivasithamparam (2000). Espécimes de G. australe de origem australiana apresentaram-se 

distintos em relação aos de origem européia, assim como em relação aos representantes 

identificados como G. applanatum coletados no Hemisfério Norte. 

A confusão taxonômica entre G. australe e G. applanatum está intimamente ligada 

ao fato do espécime-tipo de G. australe, “coletado em uma ilha do Oceano Pacífico” 

(Fries, 1828), ter sido perdido, existindo apenas descrições incompletas (Moncalvo & 

Ryvarden 1997, Gottlieb & Wright 1999b). 

Se o nome de G. australe deve ser mantido, como sugerem alguns pesquisadores, 

uma neotipificação se faz urgente. No entanto, Gottlieb & Wright (1999b) defendem que 

G. australe deve ser considerado um sinônimo para G. tornatum (Pers.) Bres., conforme 

abordado por Steyaert (1975). Esta espécie possui espécime-tipo de localização conhecida 

e descrições modernas, sendo por isso, o nome amplamente aceito. 

Recentemente, uma maior diferenciação do complexo G. australe-applanatum foi 

abordada por Moncalvo & Buchanan (2008) a partir de um amplo estudo filogeográfico 

utilizando sequências das regiões ITS de representantes de todos os continentes. 

Ao analisarem filogeograficamente o que consideraram “complexo Ganoderma 

applanatum-australe”, Moncalvo & Buchanan (2008) observaram oito subtipos para este 

complexo. Nesse estudo, esses agrupamentos apresentavam uma forte correlação com a 

distribuição geográfica. Dois desses subclados incluíram basicamente representantes do 

Hemisfério Norte; dois abrangeram os táxons do Hemisfério Sul, porém um deles contendo 

também exemplares asiáticos; outro subclado foi formado exclusivamente por exemplares 

asiáticos; um com exemplares neotropicais; e os dois subclados restantes foram formados 

por espécimes da Malásia e da Tailândia, respectivamente.   

Por estudos de compatibilidade, Moncalvo & Buchanan (2008) apontaram ainda 

que, de modo geral, espécimes neozanlandeses não apresentaram compatibilidade com 

exemplares de origem asiática, apresentando, contudo, compatibilidade com alguns 

representantes da Argentina, que igualmente pertencem ao Hemisfério sul. 

Embora esses estudos possam sugerir evidências sobre processos de especiação, 

apontar os fatores que ocasionam esses processos para fungos continua sendo um grande 

desafio (Buchanan, 2001). Moncalvo & Buchanan (2008) acreditam que Ganoderma tenha 

surgido há aproximadamente 60 milhões de anos e o subgênero Elfvingia há pelo menos 30 

milhões. Nessa época, os continentes já apresentavam conformação próxima à atual e, 
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desse modo, diferenciações relacionadas com a teoria da tectônica de placas não 

explicariam a distribuição geográfica desse grupo, contrariando as teorias aplicadas até 

então para outros gêneros em Basidiomycota (Halling et al., 2008; Geml et al., 2008). 

De todo modo, ao analisar o estado atual da taxonomia de Elfvingia, assim como do 

gênero Ganoderma como um todo, evidencia-se que novos estudos filogenéticos aliados a 

análises morfológicas acuradas são necessários para elucidação da confusão taxonômica 

atual do grupo, principalmente com base em espécies de áreas até o momento não 

estudadas. 

 

2.4 Avanços e perspectivas da taxonomia molecular de Ganodermataceae 

 

Com o advento das tecnologias modernas da biologia molecular, surgiram diversos 

tipos de marcadores moleculares que detectam o polimorfismo genético diretamente no 

DNA. O princípio da utilização desses marcadores baseou-se no pressuposto de que 

diferenças genéticas denotam, na maioria das vezes, diferenças fenotípicas (Ferreira & 

Grattapaglia, 1998; Faleiro, 2007).  

Marcadores moleculares podem ser descritos como elementos capazes de mapear, 

caracterizar e prever um fenótipo molecular, permitindo a análise molecular da 

variabilidade genética (Caixeta et al., 2006). Entre suas vantagens, pode-se citar a obtenção 

de um número praticamente ilimitado de polimorfismos genéticos, permitindo a 

identificação direta do genótipo sem influência do ambiente, além da possibilidade de 

detecção desses polimorfismos em qualquer estágio do desenvolvimento (Faleiro, 2007).  

Devido aos avanços das ferramentas moleculares, a década de 90 foi considerada 

turbulenta para a sistemática dos fungos, pois muitos trabalhos baseados exclusivamente na 

taxonomia clássica foram reavaliados (Seifert, 2009). Nos dias atuais, cada vez mais os 

pesquisadores estão utilizando dados moleculares nos sistemas de identificação (Herbert et 

al., 2003; Seifert et al., 2007; Bruns et al., 2008).  

Atualmente, a maioria dos taxonomistas micológicos também possui uma dimensão 

da importância dos estudos moleculares e, nessa perspectiva, o sequenciamento de DNA 

para utilização em sistemas de identificação está sendo cada vez mais utilizado (Singer & 

Hajibabaei, 2009; Seifert, 2009). 

Como consequência, a sistemática de Agaricomycetes passou a sofrer profundas 

modificações, pois estudos moleculares permitiram inferências filogenéticas em diferentes 

níveis taxonômicos desta classe (Moncalvo et al., 2000; Binder & Hibbett, 2002; Góes-
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Neto et al., 2002; Wagner & Fischer, 2002; Larsson & Larsson, 2003; Larsson
 
et al., 2006; 

Hibbett et al., 2007; Blackwell et al., 2006; Garnicaa et al., 2007). 

Nessa perspectiva, a taxonomia de Ganoderma também passou a sofrer 

significativas modificações, especialmente a partir dos estudos baseados em sequências do 

DNA ribossomal (Moncalvo et al., 1995a; Moncalvo et al., 1995b; Hseu et al., 1996; 

Gottlieb et al., 2000; Smith & Sivasithamparam, 2000; Hong & Jung, 2004; Kaliyaperumal 

& Kalaichelvan, 2008; Moncalvo & Buchanan, 2008). 

No entanto, toda essa reviravolta nos estudos da taxonomia clássica dos fungos só 

foi possível devido a uma descoberta que revolucionou as pesquisas relacionadas com a 

biologia molecular. Em 1987, Mulis e Faloona publicaram o clássico artigo "Síntese 

específica do DNA in vitro através de uma reação em cadeia catalisada pela polimerase", 

que consistiu no desenvolvimento da técnica de amplificação de fragmentos de DNA in 

vitro, em uma escala exponencial (Fungaro, 2000; Schlötterer, 2004; Schulman, 2007).  

Esta técnica chamada de “Reação em Cadeia da Polimerase” (PCR) aumentou 

consideravelmente a eficiência da detecção de polimorfismos no DNA de diversos 

organismos por se tratar de uma ferramenta relativamente rápida, simples e segura, capaz 

de permitir a obtenção de outras classes de marcadores moleculares que têm igualmente 

revolucionado a genética molecular (Ferreira & Grattapaglia, 1998). 

A grandeza desse método é facilmente percebida pelo volume crescente de 

sequências de DNA depositadas nos bancos de dados (Begerow et al., 2010; Hibbett et al., 

2011). Este método pode ser utilizado em diversas áreas da biologia, incluindo sistemática 

e caracterização de linhagens, variações genéticas inter e intra-específica a partir da 

amplificação de genes de interesse, além de permitir o desenvolvimento de outros 

marcadores moleculares como ISSR, RAPD e RFLP (Ferreira & Grattapaglia, 1998; 

Fungaro, 2000). 

Para fungos, com o advento da PCR, passava a ser possível a amplificação de 

determinados trechos de DNA a partir de uma quantidade mínima de material biológico, de 

esporos únicos e, em alguns casos, de material herborizado (Bruns et al., 1990; Góes-Neto 

et al., 2005). Além disso, permitiu a seleção de oligonucleotídeos (primers) específicos que 

tem fornecido fácil acesso ao seu genoma, permitindo inferências filogenéticas, estudos 

taxonômicos e de genética de populações, bem como posterior aplicação diagnóstica 

desses novos conhecimentos (White et al., 1990; Carlile & Watkinson, 1994).  
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Desde a publicação do clássico trabalho de White et al. (1990), no qual os autores 

descrevem uma lista de oligonucleotídeos para a amplificação e sequenciamento de rDNA 

nuclear e mitocondrial, inúmeros estudos têm sido publicados relacionados com análise 

molecular de fungos, sendo uma das primeiras aplicações da PCR na micologia (Fungaro, 

2000). 

Em estudos filogenéticos, o grupo de genes mais utilizado são os que codificam o 

rRNA (Fig. 1). Esses genes, em eucariotos, estão presentes em múltiplas cópias, não 

codificam proteínas e são repetidos in tandem (Hibbett, 1992). O DNA que codifica o 

RNA ribossômico apresenta-se como um agrupamento gênico, composto pelo gene 

18S/SSU, o gene 5,8S e o gene 28S/LSU. Estes genes são separados por regiões 

espaçadoras denominadas ITS I e ITS II, as quais são transcritas e processadas para dar 

origem ao RNA ribossômico maduro. Por esse agrupamento apresentar regiões altamente 

conservadas e outras variáveis, é possível analisar a variabilidade em diferentes níveis 

taxonômicos (Rouland-Lefevre et al., 2002; Hibbett, 1992). 

 

 

 

 

Fig. 1: Estrutura do rDNA, composto pelo genes 18S/SSU, 5,8S e o gene 28S/LSU espaçados pelas 

regiões ITS I e II (Begerow et al., 2009).  

 

A região 18S ou SSU (Small Subunit), por exemplo, é a mais conservada e, por 

isso, é utilizada em comparação de organismos distantemente relacionados. A porção 28S 

ou LSU (Large Subinit) é mais variável e, portanto, apropriada para a comparação entre 

gêneros e até mesmo espécies. As regiões ITS possuem alta variação interespecífica, desse 

modo, são apropriadas para discriminar espécies proximamente relacionadas (Chen et al., 

2001; Rouland-Lefevre et al., 2002; Nilsson et al., 2009). 

Dessa forma, sequências do DNA ribossomal (rDNA) têm sido amplamente 

utilizado em diferentes níveis taxonômicos, como em ordens e famílias (Hibbett & 

Donoghue, 1995; Wagner & Fischer, 2001) e em discussões entre gêneros e sub-gêneros 

(Vilgalys & Sun 1994; Cooke & Duncan 1997; Anderson et al., 1998; Chillali et al., 1998; 

Ueng et al., 1998; Gottlieb et al., 2000).  

Embora inquestionável a importância dos caracteres morfológicos e bioquímicos na 

elucidação de relações filogenéticas entre diversos grupos fúngicos (Alexopoulos et al., 
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1996), a utilização exclusiva de dados morfológicos apresenta limitações, principalmente 

entre táxons evolutivamente próximos (Góes-Neto, 2007).  

Além disso, a carência de taxonomistas especializados nos diferentes grupos de 

organismos e a dificuldade de se estabelecer táxons considerados complexos do ponto de 

vista morfológico, como Ganoderma, aponta para a necessidade de uma abordagem 

alternativa a partir de sequências de DNA (Buchanan, 2001; Tautz et al., 2003).  

A utilização desses dados como ferramenta auxiliar a taxonomia clássica, também 

chamada de código de barras de DNA (DNA barcode), foi idealizada por Herbert et al. 

(2003) e consiste numa técnica diagnóstica em que sequências de DNA auxiliariam a 

identificação das espécies de maneira análoga a um código de barras que identifica e 

distingue produtos comerciais (Hajibabaei et al., 2007).  

Nessa perspectiva, um código de barras de DNA ideal deve ser variável ao nível 

específico e pouco variável ao nível infra-específico, além de ser de fácil amplificação, 

sequenciamento e alinhamento (Góes-Neto, 2007). 

Porém, está claro que o baixo número de sequências de nucleotídeos existentes nos 

bancos de dados moleculares, especialmente referentes a táxons de áreas tropicais, é um 

fator limitante para estudos filogenéticos de muitos grupos fúngicos, como em 

Ganoderma, embora tenha ocorrido um considerável crescimento nos últimos anos 

(Hibbett et al., 2011). Segundo Bengerow et al. (2010), até 2009 existiam cerca de um 

milhão de sequências fúngicas depositadas no GenBank, e destes, cerca de 147 mil eram 

sequências das regiões ITS (Fig. 2). 

 

 

Fig.2. Número anual de sequências de nucleotídeos de fungos depositadas no GenBank desde o 

estabelecimento do GenBank em 1993. Cinza claro refere-se ao número total de sequências fúngicas 

existentes; cinza escuro refere-se a apenas ao número de sequências das regiões ITS (rDNA) (Begerow et al., 

2009). 

 



29 
Lima-Júnior, Nelson Correia - Relações Filogenéticas em Ganoderma P. Karst.  

A taxonomia tem como principal objetivo refletir uma classificação natural dos 

táxons, e nessa perspectiva, dados moleculares oferecem um conjunto de importantes 

caracteres para a base de decisões taxonômicas. Desse modo, sequências de DNA estão 

sendo também cada vez mais utilizadas nos estudos que envolvem descrições de espécies 

novas para ciência, principalmente se comparadas ao início da década passada (Seifert, 

2009; Tautz et al., 2000). Este fato pode ser facilmente observado pela figura 3. 

 

Fig.3. Percentual de novas espécies de fungos registradas no Index Fungorum de 2000 a 2009, 

incluindo aqueles com (preto) e sem (branco) sequências de DNA depositadas no GenBank (Hibbett et al., 

2011). 

Para fungos, as regiões ITS são as mais popularmente utilizadas em inferências 

filogenéticas, sendo consideradas como “DNA barcode” (Nilsson et al., 2008; Seifert, 

2009; Singer & Hajibabaei, 2009; Hibbett et al., 2011). Além de possuírem uma alta 

variação interespecífica, estas regiões são flanqueadas por segmentos conservados, 

possuem um grande número de cópias no genoma, além de serem relativamente curtas, 

sendo assim facilmente amplificadas por PCR (Rouland-Lefevre et al., 2002).  

Se a estimativa mais recente de que devam existir 5,1 milhões de espécies de 

fungos (Blackwell, 2011) estiver correta, não é somente a baixa porcentagem atual de 

espécies catalogadas que impressiona (cerca de 2%), pois uma porcentagem ainda menor 

de espécies possuem algum trecho de seu DNA sequenciado e disponível nos bancos de 

dados moleculares (Bengerow et al., 2010). 

Nos estudos recentes, há um consenso de que comparações de múltiplas filogenias 

gênicas representam um poderoso método para avaliar os limites das espécies (Taylor et 

al., 2000). Este processo resultou no mais abrangente estudo de filogenia de fungos em 

nível de reino realizado por James et al. (2006), utilizando dados de seis regiões gênicas 

(18S rDNA, 28S rDNA, 5.8S rDNA, tef, rpb1 e rpb2) de 200 espécies dos principais 
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clados, o que motivou a proposta de classificação filogenética do Reino Fungi estabelecida 

por  Hibbett et al. (2007). 

Abordagens filogenéticas buscam analisar relações de ancestralidade a partir de 

reconstruções filogenéticas, a fim de permitir discussões a cerca da história evolutiva dos 

táxons em análise (Felsenstein, 2004). Com a filogenia molecular, tornou-se possível o 

estudo das relações evolutivas entre espécies, permitindo até estimar o tempo de 

divergência entre os grupos em associação com eventos geológicos históricos (Sheldon & 

Bledsoe, 1993; Graur & Li, 2000). 

Inicialmente utilizada em estudos de relações hierárquicas (classificação e 

taxonomia), a filogenética se expandiu, sendo utilizada atualmente com inúmeros 

objetivos: criar novos grupos taxonômicos, reconstruir filogenias de organismos baseando-

se em representantes de diferentes áreas geográficas visando correlação com eventos 

vicariantes, além de permitir a compreensão da dinâmica de populações (Schneider, 2007).  

Estudos filogenéticos visam identificar grupos monofiléticos, ou seja, membros que 

compartilham um ancestral comum. Estes grupos monofiléticos podem ou não agrupar 

táxons morfologicamente distintos. Em Ganoderma, esse fato passou a ser um grande 

desafio às classificações até então existentes, principalmente entre espécimes do complexo 

G. lucidum e G. applanatum-australe (Kaliyaperumal & Kelaichelvan, 2008; Wang et al., 

2009b). 

Em filogenia, é interessante que seja utilizado um conjunto de amostras que 

represente os principais clados do grupo em estudo, abrangendo, quando possível, uma boa 

parte da diversidade ecológica e morfológica (Góes-Neto, 2007). Desse modo, a 

amostragem é um passo fundamental, pois uma amostragem insuficiente pode levar a 

reconstruções e interpretações filogenéticas incorretas, interferindo sensivelmente nas 

conclusões (Rosenberg & Kumar, 2001). 

Além disso, é igualmente interessante que os táxons analisados sejam coletados em 

diferentes áreas geográficas, cobrindo as principais áreas de ocorrência das espécies na 

natureza (Góes-Neto, 2007). Nessa perspectiva, muitas reconstruções filogenéticas 

inadvertidamente passaram a abordar questões elementares de filogeografia (Halling et al., 

2008). 

O termo filogeografia foi inicialmente empregado por Avise (1987) para enquadrar 

os estudos dos processos que governam as distribuições geográficas de linhagens 

genealógicas, especialmente aquelas dentro e entre espécies relacionadas. Os estudos 
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filogeográficos associam a biogeografia, a genética populacional e a filogenia molecular no 

estudo dos polimorfismos de genes em populações de uma espécie ou entre espécies 

próximas (Avise et al., 1987; Avise, 1998). Esta forma de abordagem tem sido valiosa para 

o desenvolvimento de hipóteses sobre processos evolutivos históricos (Binder & Hibbett, 

2006; Halling et al., 2008; Geml et al., 2008), pois possibilitam o entendimento da 

evolução de diferentes linhagens e sua relação com eventos históricos responsáveis por sua 

diversificação (Avise, 1994).  

Estes estudos têm aplicação direta ainda na biologia da conservação, uma vez que 

descrevem a biodiversidade com base na diversidade genética, fornecendo informações 

fundamentais para o manejo, embora não definam propriamente as estratégias de 

conservação (Buchanan, 2001). Porém, o Brasil ainda carece de estudos moleculares com 

propósitos filogeográficos, e, portanto, maiores estudos nesses aspectos são necessários. 
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3. MATERIAIS E MÉTODOS 

 

3.1 Material Biológico 

 

Para o presente estudo, foram utilizados tanto espécimes de Ganoderma frescos 

(recém-coletados) quanto exemplares que já encontravam depositados nos Herbários URM 

(UFPE), SP (Instituto de Botânica de São Paulo), INPA (Instituto Nacional de Pesquisas da 

Amazônia) e ICN (UFRGS). 

Os espécimes frescos foram coletados no Parque Dois Irmãos (Recife, PE), no 

Refúgio Ecológico Charles Darwin (Igarassu, PE), no Jardim Botânico do Recife (Recife, 

PE), em áreas reflorestadas da Mineradora Millennium (Mataraca, PB), no Campus da 

UFV (Universidade Federal de Viçosa, MG) e no Campus da UFPE (Universidade Federal 

de Pernambuco, PE), além de exemplares coletados no Parque Ecológico Riacho do Meio 

(Barbalha, CE), no entorno da Cachoeira de Missão Velha (Missão Velha, CE), no Parque 

Natural Municipal de Porto Velho (Porto Velho, RO), Campus do INPA (Manaus, AM) e 

na Reserva Ducke (Manaus, AM) conforme a tabela 1. 

 

Tabela 1. Lista dos espécimes coletados em diferentes áreas do Brasil. 

Espécie Origem Número de coleta ou 

de depósito no 

herbário URM 

Ganoderma australe* Parque Natural Municipal de 

Porto Velho (Porto Velho, RO) 

URM82775 

G. australe* Parque Natural Municipal de 

Porto Velho (Porto Velho, RO) 

URM82776 

G. multiplicatum* Mineradora Millennium 

(Mataraca, PB) 

URM 83346 

G. orbiforme  Parque Estadual de Dois 

Irmãos (Recife, PE) 

URM 83331 

G. orbiforme* Parque Estadual de Dois 

Irmãos (Recife, PE) 

URM 83332 

G. orbiforme Parque Estadual de Dois 

Irmãos (Recife, PE) 

URM 83333 

G. orbiforme * Parque Estadual de Dois 

Irmãos (Recife, PE) 

URM 83334 

G. orbiforme* Parque Estadual de Dois 

Irmãos (Recife, PE) 

URM 83335 

G. orbiforme* Parque Estadual de Dois 

Irmãos (Recife, PE) 

URM 83336 
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G. orbiforme Parque Estadual de Dois 

Irmãos (Recife, PE) 

URM 83337 

G. orbiforme Parque Estadual de Dois 

Irmãos (Recife, PE) 

URM 83338 

G. parvulum* Campus UFPE (Recife, PE) URM 83339 

G. parvulum* Campus UFPE (Recife, PE) URM 83340 

G. parvulum Campus UFPE (Recife, PE) URM 83341 

G. parvulum Mineradora Millennium 

(Mataraca, PB) 

URM 83342 

G. parvulum* Mineradora Millennium 

(Mataraca, PB) 

URM 83343 

G. parvulum* Parque Ecológico Riacho do 

Meio (Barbalha, Ceará) 

URM 83344 

G. parvulum* Missão Velha (Ceará) URM 83345 

G. resinaceum* Campus UFPE (Recife, PE) URM83400 

G. tornatum* Jardim Botânico do Recife 

(Recife, PE) 

URM 83323 

G. tornatum Parque Estadual de Dois 

Irmãos (Recife, PE) 

URM 83324 

G. tornatum* Refúgio Charles Darwin 

(Igarassu, PE) 

URM 83325 

G. tornatum* Mineradora Millennium 

(Mataraca, PB) 

URM 83326 

G. tornatum* Parque Estadual de Dois 

Irmãos (Recife, PE) 

URM 83327 

G. tornatum Jardim Botânico do Recife 

(Recife, PE) 

URM 83328 

G. tornatum* Mineradora Millennium 

(Mataraca, PB) 

URM 83329 

G. tornatum* Campus UFV (Viçosa, MG) TBG01MG2010 

G. tornatum* Campus INPA (Manaus, AM) MAJ7143AM 

G. tornatum* Reserva Ducke (Manaus, AM) TBG01AM2009 

Tomophagus colossus* Mineradora Millennium 

(Mataraca, PB) 

URM 83330 

   

* Espécimes selecionados para sequenciamento das regiões ITS e LSU do DNA ribossomal. 

 

Para comparação, foram selecionados ainda 113 espécimes de Ganoderma, 

representando 20 espécies, depositados nos Herbários ICN, INPA, SP e URM. Estes 

espécimes foram selecionados de acordo com seu estado de preservação.  

Foram utilizadas seis G. australe (Fr.) Pat., três G. applanatum (Pers.) Pat., um G. 

chalceum (Cooke) Steyaert, quatro G. lucidum (Curtis) P. Karst, um G. oerstedtii (Fr.) 
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Torrend e um G. resinaceum Boud. do Herbário ICN, além de quatro G. australe, um G. 

citriporum Ryvarden & Iturr., dois G. multiplicatum (Mont.) Pat. e treze G. stipitatum 

(Murril) Murril provenientes do herbário INPA.  

Já do herbário SP, foram selecionadas 48 amostras, sendo cinco G. applanatum, 

seis G. australe, um G. brownii (Murrill) Gilb., um G. concinnum Ryvarden, um G. 

dorsale (Lloyd) Torrend, cinco G. lipsiense (Batsch) G.F. Atk., oito G. lucidum, seis G. 

multiplicatum, um G. orbiforme (Fr.) Ryvarden, cinco G. perzonatum Murrill, um G. 

perturbatum (Lloyd) Torrend, dois G. resinaceum, um G. stipitatum, dois G. sessile 

Murrill, um G. sessiliforme Murrill, um G. subfornicatum Murrill e um G. weberianum 

(Bres. & Henn. ex Sacc.) Steyaert.  

Do herbário URM, foram utilizados dez G. australe, três G. chalceum, quinze G. 

stipitatum (Murrill) Murrill e um Tomophagus colossus (Fr.) Murrill.  

Uma cultura de G. resinaceum depositada na Coleção de Culturas URM coletado 

em Recife - PE (linhagem 2948), assim como uma de G. australe da coleção de culturas 

HUEFS coletado em Ituberá – BA (C50) também foram utilizadas no presente estudo. 

 

3.2 Herborização e identificação dos espécimes 

 

Durante as coletas, os basidiomas foram retirados do substrato com auxílio de uma 

faca e acondicionados em sacos de papel, nos quais foram anotados os dados relativos à 

coleta. Em laboratório, ou durante o trabalho de campo, fragmentos dos basidiomas (50 

mg) foram retirados das porções mais internas dos mesmos, a fim de evitar a contaminação 

por microorganismos que pudessem estar nas porções superficiais, e acondicionadas em 

tubos de 1,5 mL com sílica para desidratação. Em laboratório, esses tubos foram então 

armazenados em freezer (-20°C) até a extração do DNA.  

Após remoção dos fragmentos para extração de DNA, os basidiomas foram 

mantidos em estufa a 45–50 °C por um período de 2–7 dias para secagem (Fidalgo & 

Bononi, 1989). 

A identificação dos espécimes coletados foi realizada com literatura especializada 

(Ryvarden, 2004) através de análises macro (forma, coloração, superfície abhimenial/ 

himenial, contexto, tubos e margem) e microscóspica (sistema hifálico, presença/ausência 

de estruturas estéreis/férteis e basidiosporos) dos basidiomas. Observações microscópicas 

foram feitas a partir de cortes à mão livre de cada basidioma, com lâmina de aço 

inoxidável. Os cortes foram colocados entre lâminas e lamínulas com 5% KOH e 1% de 
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floxina (Teixeira, 1995) e separadamente foi utilizado o reagente de Melzer’s (Ryvarden, 

1991). Posteriormente, os espécimes foram depositados no herbário URM. 

Análises a partir de microscopia de varredura (MEV) foram realizadas no 

Laboratório de Microscopia Eletrônica (Departartamento de Física/UFPE). Fragmentos dos 

basidiomas secos foram colocados diretamente sobre stubs de alumínio usando adesivo de 

carbono. Os fragmentos foram revestidos com 8–13 nm de ouro usando a Baltec SCD050 e 

examinado com o microscópico eletrônico JEOL JSM‒5900. 

 

3.3 Extração de DNA, amplificação das sequências-alvo e sequenciamento 

 

A extração do DNA genômico dos materias coletados e dos exemplares depositados 

nos herbários foi realizada de acordo com Góes-Neto et al. (2005) que utiliza tampão 

CTAB 2% pré-aquecido. Fragmentos de túbulos e contexto (50 mg) foram macerados na 

presença de nitrogênio líquido em gral de porcelana com auxílio de um pistilo. 

Posteriormente, em tubos de 1,5 mL, ao produto pulverizado foi adicionado 800 μL 

tampão CTAB (100 mM Tris‒HCl pH 8, 1,4 M NaCl, 2% CTAB, 20 mM EDTA, 1% 

PVP) (Rogers & Bendich, 1985) e incubado a 65°C de 40 a 60 minutos. Após incubação, o 

extrato foi lavado com clorofórmio:álcool isoamílico (24:1), precipitado em isopropanol 

(1:1), lavado com 1 mL de etanol 70% e, por último, ressuspendido em 50 μL de água ultra 

pura.  

As reações de amplificação das regiões ITS1–5.8S–ITS2 (rDNA) foram realizadas 

em um volume reacional de 25 μL, usando um termociclador (TECHNE TC‒512), 

contendo os seguintes componentes: 1x Tampão KCl, 0.12 mM dNTPs, 1.5 mM MgCl2, 

0.6 pmol/μL de cada primers, 0.04 U/μL de Taq Polimerase e aproximadamente 1 ng/μL 

de DNA molde. Os primers ITS1 (5´‒TCCGTAGGTGAACCTGCGG‒3´) e ITS4 

(5´‒TCCTCCGCTTATTGATATGC‒3´) (White et al., 1990) foram utilizados. Os 

parâmetros dos ciclos térmicos basearam‒se em Kaliyaperumal e Kalaichelvan (2008), 

com um ciclo de desnaturação inicial a 94ºC por 5 min, seguido por 35 ciclos de 

desnaturação a 94ºC por 45 s, anelamento dos primers a 58ºC por 50 s, e extensão a 72ºC 

por 60s, além de um ciclo de extensão final a 72ºC por 10 min.  

Para a região LSU foram utilizados os primers LR0R (5'-

ACCCGCTGAACTTAAGC-3') e LR07 (5'-ACCCGCTGAACTTAAGC-3') (Moncalvo et 

al., 2000) com concentrações dos reagentes e parâmetros de acordo com Góes-Neto et al. 

(2002), que inclui um ciclo de desnaturação inicial a 94ºC por 1 min 25 s, seguido por 35 
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ciclos de desnaturação a 94ºC por 35 s, anelamento dos primers a 55ºC por 55 s, e extensão 

a 72ºC por 2 min, além de um ciclo de extensão final a 72ºC por 10 min. As reações de 

amplificações em um volume reacional de 25 μL, continham  1x Tampão KCl, 0.2 mM 

dNTPs, 2.5 mM MgCl2, 0.1 pmol/μL de cada primers, 0.04 U/μL de Taq Polimerase e 

aproximadamente 1 ng/μL de DNA molde. 

Controles negativos, contendo todos os componentes exceto DNA, foram utilizados 

em cada procedimento para detectar possíveis contaminações. O sucesso dos 

procedimentos relativos à extração de DNA e as reações de PCR foram observadas a partir 

de cinco microlitros do produto final desses dois procedimentos corados com dois 

microlitros de Gel-red (0,5g/mL) através de eletroforese em gel de agarose 1%, e 

visualizado sob luz UV, sendo o resultado documentado por fotografia digital.  

Posteriormente, produtos de amplificação das regiões ITS e LSU (rDNA) de 22 

espécimes de Ganodermataceae obtidos a patir de amostras frescas indicados na tabela 1, 

além de outros três espécimes herborizados [um exemplar de G. chalceum (URM 80457) 

coletado no Sítio Carro Quebrado em Triunfo, PE; um de G. stipitatum (URM 80765) 

coletado na estação experimental do IPA em Caruaru, PE; e um de Tomophagus colossus 

(URM 80450) coletado no Vale do Catimbau em Buíque, PE] e os espécimes isolados em 

meio de cultura [um G. resinaceum da Micoteca URM (URM 2948) originário de Recife, 

PE e um G. australe da coleção de culturas da HUEFS (C50) coletado em Ituberá, BA] 

foram purificados kit PureLink de purificação da Invitrogen e encaminhados para 

sequenciamento no Centro de Estudos do Genoma Humano da USP.  

 

3.4 Alinhamento das sequências e análise filogenética 

 

Os cromatogramas do sequenciamento foram analisados para auxiliar a edição 

manual das sequências com o auxílio do programa BioEdit (Hall, 1999).  

As sequências obtidas foram utilizadas para busca de espécimes de sequências 

mais similares depositadas no GenBank, tanto para o subg. Elfvingia quanto para o subg. 

Ganoderma (tabela 2), utilizando a ferramenta BLASTn. 
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Tabela 2. Lista de espécimes de Ganoderma cujas sequências das regiões ITS estão depositadas no 

GenBank e que foram utilizadas nas reconstruções filogenéticas. 

 

Espécie Origem Número de 

Depósito 

Número de 

acesso no 

GenBank 

Amauroderma rude var. 

intermedium 

Taiwan JMM ASP.1 X78753&X78774 

Ganoderma applanatum
1
 Hungria GYONGYI 0150 AF255092 

G. applanatum
1
 Alemanha CBS 187.31 AF255093 

G. applanatum cplx
1
 Carolina do Norte, 

EUA 

JM97/3 AF255094 

G. applanatum cplx
1
 Carolina do Norte, 

EUA 

JM93/31 AF255098 

G. applanatum cplx
1
 Flórida, EUA ME-GAN-14 AF255130 

G. applanatum cplx
1
 Flórida, EUA  ME-GAN-24 AF255131/32 

G. applanatum cplx
1
 Porto Rico RV-PR10 AF255133 

G. applanatum cplx
1
 Costa Rica  JMCR.25 AF255134 

G. applanatum cplx
1
 Costa Rica JMCR.41 AF255135 

G. applanatum cplx
1
 Costa Rica JMCR.55 AF255136 

G. applanatum cplx
1
 Costa Rica JMCR.142 AF255137 

G. applanatum cplx
1
 Costa Rica JMCR.132 AF255138 

G. applanatum cplx
1
 Costa Rica JMCR.128 AF255148 

G. applanatum cplx
1
 Equador MUCL40406 AF255139 

G. applanatum cplx
1
 Equador  MUCL40412 AF255140 

G. applanatum cplx
1
 Guiana Francesa  MUCL40324 AF255141 

G. applanatum cplx
1
 África do Sul JM98/2 AF255149 

G. applanatum cplx
1
 China JM98/132 AF255115 

G. australe cplx
1
 Camboja MUCL41812 AF255118 

G. australe cplx
1
 Tailândia JM/339 AF255119 

G. australe cplx
1
 Tailândia JM98/19 AF255120 

G. australe cplx
1
 Tailândia JM95/6 AF255121 

G. australe cplx
1
 Cingapura PKB96/270 AF255123/24 

G. australe cplx
1
 Papua Nova Guiné CP302 AF255129 

G. australe cplx
1
 Chile IJFM.A130 AF255172/73 

G. australe cplx
1
 Chile IJFM.A414 AF255174/75 

G. boninense
2
 Taiwan RSH RS X78749/70 

G. cupreum
2
 Austrália DFP3896 AJ627586/87 

G. cupreum
2
 Austrália DFP4336 AJ627588/09 

G. lobatum
1
 Argentina BAFC651 AF169983/84 

G. lobatum
1
 Argentina BAFC2454 AF169987/8 

G. lobatum
1
 Argentina BAFC2411 AF169989/90 
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G. lucidum
2
 Ibaraki, Japão WD-565 EU021455 

G. lucidum
2
 Ibaraki, Japão WD-2038 EU021456 

G. lucidum
2
 China ACCC 5.65 Z87354/64 

G. lucidum
2
 China HMAS 60537 Z37050/74 

G. lucidum
2
 França CBS 270.81 Z37049/99 

G. lucidum
2
 Argentina BAFC 33621 AF170007/08 

G. lucidum
2
 Estados unidos CBS 430.84 Z37051/75 

G. lucidum
2
 Argentina BAFC 33631 AF170009/10 

G. lucidum
2
 Noruega RYV 33217 Z37096/73 

G. multipileum
2
 Índia BCRC 36123= 

ATCC 32471 

EU021459 

G. multipileum
2
 Nantou, Taiwan BCRC37033 EU021462 

G. multipileum
2
 Taitung, Taiwan BCRC37043 EU021460 

G. multipileum
2
 Pingtung, Taiwan CWB01740 EU021461 

G. multipileum
2
 Filipinas JMM P93-1 X78745/66 

G. multipileum
2
 Índia ATCC 32472 X87351/61 

G. resinaceum
2
 Holanda CBS 194.76 X78737/58 

G. resinaceum
2
 Reino Unido CBS 152.27 Z37062 /85 

G. subamboniense var. 

laevisporum
2
 

Argentina ATCC 52419 X78736/57 

G. tornatum
1
 Argentina BAFC1172 AF169975/6 

G. tornatum
1
 Argentina BAFC1139 AF169979/80 

G. tornatum
1
 Brasil  BAFC2582 AF169985/86 

G. tornatum
1
 Argentina BAFC2764 AF169993/94 

G. tuberculosum
2
 Argentina BAFC 33599 AF170011/12 

Tomophagus colossus Filipinas CBS 216.36 Z37071/91 

T. colossus Índia kk-02 AJ749970 

T. colossus Vietnã ANH s.n.(=TRTC 

157076 

JN184395 

T. colossus Vietnã HCMC10 (TRTC 

161190) 

JN184396 

T. cattienensis Vietnã CT99 (TRTC 

161191) 

JN184397 

T. cattienensis Vietnã CT119 JN184398 

    

cplx = complexo; 1 = espécimes pertencentes ao subg. Elfvingia; 2 = espécimes pertencentes ao 

subg. Ganoderma. 

 

Os alinhamentos foram realizados com a utilização do programa ClustalX (Larkin 

et al., 2007). Posteriormente foram reeditados no BioEdit (Hall, 1999), removendo a 

região 5.8S (rDNA), e por fim realinhados no ClustalX. 
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As árvores filogenéticas foram construídas pelos métodos de neighbor joining (NJ) 

e de máxima parcimônia (MP), com 1000 reamostragens de bootstrap utilizando o 

programa PAUP versão 4 (Swofford, 2003). Para as análises pelo método de neighbor 

joining (NJ) foram utilizadas os parâmetros obtidos pelo ModelTest 3.7 (Posada & 

Crandall, 1998). 
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

4.1 Extração do DNA Genômico e Amplificações das Regiões-Alvo 

 

A partir da extração de DNA dos fragmentos de basidiomas frescos 

(posteriormente armazenados na presença de sílica e congelados) e de isolados em meio 

de cultura obteve-se DNA de boa qualidade com bandas de DNA íntegro e de alto peso 

molecular (cerca de 20.000 pb).  

Da extração 113 exemplares herborizados, em apenas em três espécimes de G. 

australe (ICN 154138, URM 81388 e URM 81390), um de G. chalceum (URM 80457), 

um de G. marmoratum (ICN 102460), dois de G. resinaceum (ICN 154159 e SP 375898), 

um de G. stipitatum (URM 80765) e um de T. colossus (URM 80450) também foram 

visualizadas bandas de DNA, porém de baixo a médio peso molecular (100 a 700 pb).  

Naturalmente, a experiência demonstra que a utilização de material fresco é o ideal 

para a realização de estudos moleculares (Sytsma et al. 1993), uma vez que a obtenção de 

DNA de boa qualidade é um passo fundamental para o sucesso de qualquer análise 

genética (Feres et al., 2005). Como a maioria dos materiais herborizados selecionados 

para extração de DNA foi depositada nos herbários entre 1970 e 2000, a obtenção de 

DNA genômico desses exemplares foi comprometida. 

O produto das extrações do DNA da maioria das amostras mostrou-se pigmentado, 

com coloração variando de hialina a amarronzada, porém translúcidos (tabela 3). Todas as 

amostras que apresentaram bandas de alto peso molecular, os extratos mesmo 

pigmentados, tiveram as regiões ITS e LSU (rDNA) amplificadas com sucesso. 

 
Tabela 3. Coloração do produto de extração do DNA genômico e diluição necessária para amplificação das 

regiões ITS e LSU dos espécimes cujos amplicons foram enviados para sequenciamento. 

 

Espécie Número de coleta ou 

de depósito no 

herbário URM 

Coloração do 

produto de 

extração 
a
 

Diluição para 

amplificação (ITS e 

LSU) 

G. australe URM82775 M 10
-2

 

G. australe URM82776 M 10
-3

 

G. australe C50# H 10
-3

 

G. chalceum URM 80457 A 10
-2

 

G. multiplicatum URM 83346 A 10
-2

 

G. orbiforme URM 83332 A 5x10
-3

 

G. orbiforme URM 83334 M 10
-3

 

G. orbiforme URM 83335 M 10
-3
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G. orbiforme URM 83336 A 10
-3

 

G. parvulum URM 83339 H 10
-3

 

G. parvulum URM 83340 H 10
-3

 

G. parvulum URM 83343 A 10
-3

 

G. parvulum URM 83344 A 10
-2

 

G. parvulum URM 83345 A 10
-2

 

G. resinaceum URM83400 A 10
-3

 

G. resinaceum URM2948* H 10
-4

/10
-3

 

G. stipitatum URM80765 A 10
-1

 

G. tornatum URM 83323 M 10
-3

 

G. tornatum URM 83325 A 10
-2

 

G. tornatum URM 83326 M 10
-3

 

G. tornatum URM 83327 A 10
-3

 

G. tornatum URM 83329 A 10
-2

 

G. tornatum TBG01MG 2010 M 10
-4

/10
-3

 

G. tornatum MAJ7143AM 2011 A 10
-3

 

G. tornatum TBG01AM 2009 A 10
-2

 

Tomophagus colossus URM 80450 A 10
-1

 

T. colossus URM 83330 A 10
-2

 

    

*Coleção de Culturas URM, #Coleção de Culturas HUEFS, 
a
 H – hialina; A - amarelado,  

porém translúcido; M – amarronzado, mas ainda translúcido.
 
 

 

  
Muitos cuidados são necessários durante a extração do DNA, pois fungos 

produzem inúmeros polissacarídeos e compostos secundários como fenóis que podem 

resultar na degradação do DNA genômico (Rogers, 1994; Góes-Neto et al., 2005), além 

de inibir a ação da Taq polimerase durante as reações de PCR se não forem, pelo menos, 

pacialmente eliminados (Ferreira & Grattapaglia, 1998; Fungaro, 2000). 

Das amostras provenientes dos herbários e que apresentaram DNA de baixa 

qualidade, apenas três amostras tiveram as regiões ITS e LSU amplificadas com sucesso 

[G. chalceum (URM 80457), G. stipitatum (URM 80765) e T. colossus (URM 80450)]. 

No entanto, de um espécime de G. australe (URM 81390), obteve-se êxito na 

amplificação apenas das regiões ITS e, por isso, os amplicons não foram enviados para 

sequenciamento, pois uma das propostas do trabalho era a análise combinada das 

sequências de nucleotídeos das regiões ITS e LSU.  

Conforme relatado por Góes-Neto et al. (2005) e confirmado neste trabalho, 

produtos de extração com bandas de baixo peso molecular podem ser amplificadas em 
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reações de PCR em alguns casos, principalmente se a região de interesse não for muito 

longa, como é o caso das regiões ITS (Fungaro, 2000).  

Em geral, para o sucesso das amplificações das sequências-alvo por PCR foram 

necessárias diluições dos extratos originais que variaram de 10
-1

 a 10
-4 

(tabela 3). Este 

resultado está de acordo com relatos da literatura cujos trabalhos utilizaram protocolos de 

extração de DNA semelhantes (Wagner & Fischer, 2002; Góes-Neto et al., 2005). 

De modo geral, os compostos responsáveis pela pigmentação das amostras não 

comprometeu diretamente os procedimentos de amplificações, exceto para duas amostras 

de G. australe (URM 82775 e URM 82776) que apresentaram baixa intensidade de brilho 

nas bandas relativas a seus produtos de amplificação, mesmo em diferentes diluições. 

Essas amostras apresentaram extratos de coloração amarronzada e aparentemente os 

compostos responsáveis por esta pigmentação afetaram as reações de PCR.  

 

4.2 Taxonomia Molecular de Ganoderma: Regiões ITS ou LSU? 

 

A partir da análise combinada das sequências das regiões ITS e da região LSU, 

uma matriz de dados com 25 sequências de Ganoderma e com duas de Tomophagus 

colossus foi construída, o que resultou em 1.748 sítios de alinhamento. Destes, 1.605 

caracteres foram constantes (91.8%) e 143 foram variáveis (8.2%), porém, destes últimos, 

120 foram parcimoniosos informativos (6.86%).  

As árvores filogenéticas obtidas pela análise conjunta das regiões ITS e LSU 

através do método de neighbor joining (NJ) com as distâncias de Kimura 2-parâmetros e 

do método de máxima parcimônia (MP) apresentaram pequenas divergências nos valores 

de bootstrap, porém com mesma topologia geral entre si (Fig. 1). Observa-se que 

Ganoderma é grupo monofilético em Ganodermataceae, conforme defendido por 

inúmeros pesquisadores (Moncalvo et al., 2005a; Wang et al., 2009b). No presente 

trabalho, quatro clados foram considerados (A, B, C e D).  

 



43 
Lima-Júnior, Nelson Correia - Relações Filogenéticas em Ganoderma P. Karst.  

 
 

 

Fig.4. Reconstrução filogenética do gênero Ganoderma a partir do alinhamento de 1.748 nucleotídeos 

relativos à combinação dos fragmentos ITS I + ITS II+ LSU (rDNA). Valores de bootstrap (em %) foram 

gerados a partir do método de máxima parcimônia e de método neighbor joining com as distâncias de Kimura 

2-parâmetros (1000 bootstraps), respectivamente, e somente valores acima de 50% são apresentados. Dois 

exemplares de Tomophagus colossus foram utilizados como grupo externo. Índice de Consistência = 0.7913 e 

Índice de Retenção = 0.843). *Coleção de Culturas URM; #Coleção de Culturas HUEFS. 

 

Para efeito de estudo, no primeiro agrupamento (A) foram alocados um espécime 

de G. resinaceum (URM 83340) e o exemplar de G. chalceum (URM 80457). O clado B 

foi formado por um espécime de G. multiplicatum, cinco exemplares de G. parvulum 

(URM 83339, URM 83340, URM 83343, URM 83344 e URM 83345), um de G. 

resinaceum (URM 2948) e um G. stipitatum (URM 80765), embora G. multiplicatum 

tenha se apresentado distinto em relação aos demais. No clado C, foram agrupados todos 

os representantes de G. orbiforme (URM 83332, URM 83334, URM 83335 e URM 

83336) e, no clado D, alocaram-se todos os espécimes pertencentes ao subg. Elfvingia, 

representado por G. australe (URM 82775, URM 82776 e C50) e G. tornatum (URM 

83326, URM 83326, URM 83325, URM 83323, URM 83327, J7143AM2011, 

TBG01AM2009 e TBG01MG2010). 

C 

D 

A 

B 
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Historicamente, por Ganoderma ter sido dividido em dois subgêneros [Elfvingia 

(complexo Ganoderma applanatum-australe) e Ganoderma (complexo Ganoderma 

lucidum)] (Gottlieb et al., 1999a, b), maiores discussões acerca dos conceitos e 

diferenciações entre as espécies serão realizadas em seções individualizadas (4.3 e 4.4). 

No entanto, baseado em espécimes exclusivamente do Brasil, oberva-se que Ganoderma 

trata-se de um grupo monofilético, assim como o subg. Elfvingia (clado D). No entanto, o 

mesmo não se pode afirmar para o subg. Ganoderma (clados A, B e C). 

De modo geral, a reconstrução filogenética realizada a partir da análise combinada 

dos fragmentos das regiões ITS e LSU (rDNA) foram capazes de delimitar espécies. 

Utilizando-se também de fragmentos dessas regiões (ITS e D2-LSU), Moncalvo et al. 

(1995a) também obtiveram diferenciações entre táxons, porém com base em espécimes 

europeus. Atualmente, existe um consenso de que comparações de múltiplas filogenias 

gênicas é a forma mais adequada para avaliar os limites das espécies (Taylor et al., 2000) 

e a utilização de mais de um fragmento de DNA vem sendo cada vez mais utilizada 

(Hong & Jung, 2004; Jeong et al., 2005; Hibbett et al., 2007; Dai et al., 2008). 

Além da análise combinada entre as regiões ITS e LSU, foram realizadas outras 

duas reconstruções filogenéticas (Fig. 5), uma utilizando dados relativos à análise 

exclusiva das sequências das regiões ITS (ITS I e ITS II), representado por R.1, e outra a 

partir das sequências relativas à região LSU (R.2). 

O tamanho da região ITS I entre os espécimes de Ganoderma estudados não 

diferiu acentuadamente, apresentando de 197 a 204 nucleotídeos e foram alinhadas em 

211 posições. Esta pequena variação também foi observada para a região ITS II que 

apresentou entre 193 e 204 nucleotídeos e que foram alinhadas em 205 posições. Este 

resultado está de acordo com o que já foi descrito para gênero (Moncalvo et al., 1995a; 

Gottlieb et al., 2000; Wang et al., 2009b).  

Desse modo, a matriz das sequências resultantes da combinação da região ITSI 

com a ITS II dos espécimes em estudo incluíram 416 sítios de alinhamento. Destes, 309 

foram constantes (74.2%) e 107 foram caracteres variáveis (25.7%), porém 104 

parcimoniosos informativos (25%). 
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Fig. 5. Reconstruções filogenéticas de Ganoderma obtidas a partir do alinhamento de 416 nucleotídeos 

relativos às regiões ITS I e II (R.1) e de 1326 nucleotídeos da região LSU (R.2), respectivamente. Valores 

de bootstrap (em %) foram gerados a partir do método de máxima parcimônia e de método neighbor joining 

com as distâncias de Kimura 2-parâmetros (1000 bootstraps), respectivamente, e somente valores acima de 

50% são apresentados. Dois exemplares de Tomophagus colossus foram utilizados como grupo externo. 

R.1: Índice de Consistência (IC) = 0.8125 e Índice de Retenção (IR) = 0.9461; R.2: IC = 0.8824 e IR = 

0.9439. 

 

Analisando a árvore filogenética R.1 (ITS I + ITS II), observa-se a formação de 

quatro agrupamentos principais (A, B, C e D) que foram corroborados pela reconstrução 

filogenética R.2 (LSU), exceto em relação ao agrupamento B. Embora possuam 

agrupamentos semelhantes, estas reconstruções apresentam topologias distintas entre si.  

De todo modo, estes resultados demonstram que para os táxons analisados, as 

árvores filogenéticas geradas a partir da combinação das regiões ITS e LSU ou a partir de 

dados relativos apenas às regiões ITS ou à região LSU são capazes de fornecer 

agrupamentos e distinções semelhantes entre si, podendo ambas as regiões do rDNA 

(isoladamente ou combinadas) serem utilizadas com propósitos taxonômicos. 

Embora o monofiletismo do gênero Ganoderma e o do subg. Elfvingia sejam 

suportados com confiança (acima de 90% de bootstrap), o mesmo não se pode afirmar em 

relação ao subgênero Ganoderma (Fig. 5- clados A, B e D).  

A separação histórica de Ganoderma baseada na presença ou não de superfície 

abhimenial lacada, subg. Ganoderma e subg. Elfvingia, respectivamente, não 
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correspondem a agrupamentos monofiléticos nas reconstruções filogenéticas até aqui 

apresentadas (Fig. 4 e 5). Apesar de vários autores mencionarem o monofiletismo para 

esses subgêneros, estes são suportados por baixos valores de bootstrap. Por exemplo, num 

amplo estudo do subg. Elfvingia utilizando espécimes de todos os continentes, o 

monofiletismo do grupo foi suportado por apenas 56% de bootstrap pelo método de 

máxima parcimônia (Moncalvo & Buchanan, 2008), e de modo similar, Wang et al. 

(2009) obtiveram o monofiletismo do subg. Ganoderma suportado por 63% de bootstrap 

também pelo método de máxima parcimônia. 

Embora seja utilizado como caraceter básico nas chaves de identificação de 

Ganoderma, a presença de píleo levemente lacado em espécimes de G. applanatum 

(espécie-tipo do subg. Elfvingia) demonstra que esse caracter deve ser analisado com 

cautela (Furtado, 1965a). 

Observando a topologia da árvore filogenética baseada exclusivamente em 

sequências das regiões ITS, nota-se que esta é a que mais se assemelha à da combinação 

ITS I + ITS II + LSU. Isto pode ser explicado pelo fato das regiões ITS concentrarem a 

maior quantidade de caracteres variáveis parcimoniosos informativos (80.8% do total 

relativo a ITS I + ITS II + LSU). Neste estudo, embora a matriz de sequências da região 

LSU tenha alinhado em 1.326 posições, apenas 23 eram de caracteres variáveis 

parcimoniosos informativos, quantidade menor, que a quantidade de informações 

relevantes da região ITS I (47 caracteres). Dos 23 caracteres que eram variáveis 

parcimoniosos informativos observados na região LSU, 11 encontravam-se no Domínio 

Divergente 2, trecho já mencionado como o mais variável para a região (Hopple & 

Vilgalys, 1999).  

Devido as regiões ITS possuírem alta variação interespecífica, estas são as mais 

popularmente utilizadas para discriminar espécies proximamente relacionadas (Chen et al., 

2001; Rouland-Lefevre et al., 2002; Nilsson et al., 2009), embora a região LSU, mesmo 

menos variável, também seja utilizada para a comparações ao nível específico. Por 

exemplo, distinções no agrupamento B só podem ser observadas a partir das reconstruções 

que se utilizaram da região LSU. 

Por espécimes de Ganoderma possuírem uma grande quantidade de sequências de 

Ganoderma disponíveis nos bancos de dados do NCBI para as regiões ITS, as análises 

filogenéticas individualizadas relativas aos subgêneros Ganoderma e Elfvingia, 

respectivamente, serão realizadas baseadas nessa região do rDNA. De todos os 55 
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espécimes cujas sequências das regiões ITS foram selecionadas do GenBank (22 para 

Ganoderma e 33 para Elfvingia), apenas um desses espécimes também possui fragmento 

sequenciado e compatível com o tamanho das sequências obtidas no presente estudo para a 

região LSU (entre 1.318 a 1.320 nucleotídeos). 

  

4.3 Análise Filogenética do subg. Ganoderma 

 

A matriz de dados com 37 sequências de Ganoderma relativas às regiões ITS foi 

alinhada em conjunto com uma de Amauroderma e oito de Tomophagus (grupo externo) e 

incluiu 420 sítios. Destes, 270 foram constantes e 150 foram caracteres variáveis, porém 

120 parcimoniosos informativos. Os resultados das análises filogenéticas obtidas a partir 

dos métodos de NJ e de MP apresentaram pequena divergência nos valores de bootstrap e 

praticamente mesma topologia entre si (Fig. 6). Observa-se que este subgênero forma um 

grupo monofilético em Ganodermataceae, porém com baixo suporte estatístico (MP 

68%). Para simplificar a discussão, nove clados foram considerados (A, B, C, D, E, F, G, 

H e I). 
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Fig. 6. Reconstrução filogenética do subg. Ganoderma obtida a partir do alinhamento em 420 sítios relativos 

às regiões ITS (ITSI + ITSII). Valores de bootstrap (em %) foram gerados a partir do método de método 

neighbor joining com as distâncias de Kimura 2-parâmetros e pelo método de máxima parcimônia (1000 

bootstraps), respectivamente, e somente valores acima de 50% são apresentados. Um exemplar de 

Amauroderma rude e dois de Tomophagus colossus (URM 80450 e URM 83330) foram utilizados como 

grupo externo. Índice de Consistência = 0.669 e Índice de Retenção = 0.8916. 

 

 

O clado A foi formado com alto suporte estatístico (MP 100% e NJ 99%) por duas 

espécies de Tomophagus e estas se apresentaram distantemente relacionadas em relação 

aos representantes de Ganoderma, confirmando seu status de gênero. A criação do gênero 

Tomophagus foi primeiramente abordada por Murrill (1995b) e posteriormente 

confirmado pelos estudos filogenéticos de Hong & Jung (2004) e Tham et al. (2011).  

O gênero Tomophagus caracteriza-se por apresentar superfície lacada amarelada, 

muitos clamidosporos, hifas do contexto ligeiramente dextrinóides e basidiosporos bem 
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maiores que os demais representantes de Ganoderma (Ryvarden, 2004). Entretanto, o 

Index Fungorum (www.indexfungorum.org/names) ainda considera Tomophagus como 

sinônimo de Ganoderma, ao contrário do MycoBank (http://www.mycobank.org) e do 

CBS (http://www.cbs.knaw.nl). 

Observa-se que os exemplares de T. colossus de origem brasileira (Fig. 7) 

agruparam-se com os demais representantes da espécie de origem asiática com alto suporte 

estatístico (MP 99% e NJ 98%), demonstrando serem, de fato, representantes da mesma 

espécie. Já os dois representantes de T. cattienensis apresentaram-se como espécie distinta 

de T. colossus (MP 100% e NJ 99%). 

 

 

Fig. 7. Tomophagus colossus (URM 83330). A. Basidioma. B-C. Basidiosporos. Escala: A = 1 cm; B= 10 

μm; C = 5 μm.  

 

Espécimes de T. colossus diferenciam-se morfologicamente por possuírem 

basidomas de coloração amarelada, ao contrário dos representantes de T. cattienensis que 

possuem basidiomas brilhantes com coloração variando de vermelho a marrom claro; 

possuem contexto de coloração branca cremosa permanente ao invés de marrom pálido 

quando seco como ocorre em T. cattienensis; além de possuírem basidiosporos 

ligeiramente menores (14-20 x 9-14 m contra 17,5-21,5 x 11,5-14,5 m em T. 

cattienensis) (Tham et al., 2011). 
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No clado B, agruparam-se o exemplar de G. multiplicatum (B1), os de G. 

multipileum (B2), um de G. resinaceum, um de G. stipitatum e um de G. tuberculosum, 

além todos os espécimes de G. parvulum (B3). Desse modo, observa-se que G. 

multiplicatum (Fig. 8) apresentou-se como uma espécie distinta em relação aos demais 

representantes do clado. Esta distinção também é sustentada pelas reconstruções baseadas 

nas sequências da região LSU (Figs. 5 e 6). Ryvarden (2000) reconheceu essa espécie 

como sinônima de G. subamboinense Henn. No entanto, observa-se que o representante 

de G. subamboinense incluído na reconstrução filogenética (clado I) apresentou-se 

distantemente relacionado em relação a G. multiplicatum.  

 

 

Fig. 8. Ganoderma multiplicatum (URM 83346). A-B. Basidioma. C. Superfície himenial. D-E. 

Basidiosporos. Escala: A-B = 1cm; C= 1mm; D = 10 μm; E = 1 μm. 

 

No suclado B3, alocaram-se todos os representantes de G. parvulum, um de G. 

resinaceum, um de G. stipitatum e um de G. tuberculosum. Durante muito tempo, G. 

parvulum foi considerado sinônimo de G. stipitatum (Moncalvo & Ryvarden, 1997; 

Ryvarden, 2004). Embora concordemos que se tratem da mesma espécie, G. parvulum 

(Fig. 9) é o nome prioritário e, portanto, o que deve ser utilizado (Torres-Torres et al. 

2011). 
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Fig. 9. Ganoderma parvulum (URM 83342). A. Basidioma. B. Superfície himenial. C. Presença de depósitos 

resináceos no contexto. D. Basidiosporo. Escala: A = 1cm; B = 1 mm ; D = 1 μm. 

 

Já o exemplar identificado como G. resinaceum (B3), obtido da Coleção de 

Culturas URM, provavelmente se trata de G. parvulum. Contudo, o exemplar de G. 

resinaceum que originou a linhagem não foi depositado em nenhum herbário, 

impossibilitando a reidentificação desse material. Essas duas espécies são 

morfologicamente semelhantes, tanto macro- quanto microscopicamente. Entretanto, G. 

resinaceum não apresenta linhas resináceas no contexto (Ryvarden, 2004). De todo modo, 

pela reconstrução filogenética, observa-se que esse espécime deva realmente se tratar de 

G. parvulum. O mesmo pode se aplicar ao espécime argentino descrito como G. 

tuberculosum que se caracteriza por possuir depósitos resináceos no contexto, assim como 

G. parvulum (Gottlieb & Wright, 2000). G. stipitatum (= G. parvulum) possuem 

basidiosporos menores (7-9.5 μm de comprimento) em relação a G. resinaceum (9-11.5 

μm), assim como G. tuberculosum (10-12 μm). Aparentemente o tamanho dos 

basidiosporos não é um caracter importante para a delimitação dessas espécies e sim a 

presença de depósitos resináceos no contexto.  

O exemplar de G. tuberculosum incluído no presente estudo foi preliminarmente 

identificado como G. resinaceum por Gottlieb et al. (1999a). No entanto, estes autores 

mencionaram que “G. resinaceum” é um nome duvidoso para espécimes da região, e por 

isso, este espécime teve sua nomenclatura revista e corrigida para G. tuberculosum. 

De todo modo, os exemplares considerados G. parvulum e G. multiplicatum 

apresentaram-se distintos em relação aos espécimes identificados como G. lucidum, seja 

para a Argentina (clado C), países asiáticos (clado D), Europa (H) e América do Norte 
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(clado I). Devido à alta plasticidade fenotípica do subg. Ganoderma, inúmeras espécies 

são confundidas com G. lucidum, sendo por isso considerada um complexo de espécies. 

Contudo, acredita-se que G. lucidum stricto sensu seja uma espécie restrita a Europa 

(Moncalvo & Ryvarden, 1997) e, desse modo, os exemplares não europeus identificados 

como G. lucidum (clados C, D e I) devem corresponder a, no mínimo, outras três 

espécies. 

A partir da combinação de dados morfológicos e moleculares, Wang et al. (2009b) 

observaram que os exemplares asiáticos (B2) identificados como G. lucidum por 

Moncalvo et al.(1995a, b), na verdade, tratavam-se de representantes de G. multipileum, 

uma espécie tipicamente asiática. De modo semelhante, estudos devem ser realizados com 

exemplares não europeus observados nos agrupamentos C, D e I, a fim de verificar sua 

real nomenclatura. 

O espécime de G. chalceum (Fig. 10) originário do Brasil foi alocado no mesmo 

agrupamento (E) de um exemplar de G. resinaceum também do Brasil. No entanto, este 

agrupamento não foi observado nas recontruções filogenéticas baseadas em sequências da 

região LSU [Fig. 4 (ITS+LSU) e Fig. 5 - R2 (LSU)], apresentando-se como espécies 

distintas. Este resultado demonstra a importância de se estudar mais de uma região do 

DNA em inferências filogenéticas. 

 

 

Fig. 10. Ganoderma chalceum (URM 80457). A. Basidioma. B. Superfície himenial. C. Presença de linha 

resinácea no contexto. D. Basidiosporos. Escala: A =1cm; B = 1mm; D = 10 μm. 
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Ganoderma chalceum distingue-se de G. resinaceum por possuir linhas resináceas 

no contexto (Fig. 11-C), embora sejam microscopicamente idênticos. Ambas as espécies 

possuem células da cutícula lisa e em paliçada e tamanho semelhantes de basidiosporos 

(G. chalceum de 10 a 12 μm e G. resinaceum de 10 a 11 μm) (Ryvarden, 2004). Assim 

como discutido no clado B, a presença de depósitos resináceos no contexto parece ser 

mais relevante que o tamanho dos basidiosporos para a delimitação dessas espécies. 

Porém, para melhor discussão sobre a delimitação de G. chalceum e G. resinaceum, é 

necessária uma maior quantidade de espécimes, pois uma amostragem insuficiente limita 

a obtenção de resultados conclusivos e pode ser uma fonte de interpretações filogenéticas 

incorretas (Rosenberg & Kumar, 2001). Além disso, espécime-tipo de G. resinaceum é de 

origem européia e o uso deste nome para exemplares brasileiros pode não ser o mais 

adequado, uma vez que espécimes de G. resinaceum de origem européia (clado I) 

apresentaram-se distantantemente relacionados com o espécime brasileiro de “G. 

resinaceum” (clado E). 

Todos os representantes de G. orbiforme agruparam-se com alto suporte estatístico 

(MP 95% e NJ 100%) no clado F e distinto dos demais representantes analisados. Esta 

espécie possui células terminais da cutícula tuberculadas e fortemente amilóides, 

semelhantes a G. multiplicatum (B2). Porém, G. orbiforme diferenciam-se por possuir 

basidiosporos maiores (10-11 μm, 7-8 μm em G. multiplicatum).  

Embora G. orbiforme possua depósitos resináceos similares a G. parvulum (=G. 

stipitatum) (B3), G. orbiforme possui basidiosporos maiores (10-11 μm, 7-9.5 μm em G. 

parvulum) e células da cutícula distinta (lisas com raras protuberâncias em G. parvulum). 

Ganoderma orbiforme foi reconhecida como sinônimo para G. boninense (clado I) 

pelo CBS, Index Fungorum e MycoBank, espécie esta de distribuição asiática. No 

entanto, o presente trabalho evidencia a distinção entre essas duas espécies. 

Do mesmo modo, o CBS, Index Fungorum e MycoBank, consideram G. cupreum 

(clado G) como sinônimo de G. chalceum (clado E). No entanto, observa-se no presente 

estudo que essas espécies são distintas e distantemente relacionadas entre si. 
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Fig. 11. Ganoderma orbiforme (URM 83335). A-B Basidioma. C. Contexto. D. Superfície himenial. E-F. 

Basidiosporos. G. Ornamentação dos basidiosporos em MEV. Escala: A-B = 1cm; C= 1cm; D=1mm; E = 10 

μm; F = 2 μm; G = 2 μm. 

 

Esses resultados demonstram a utilidade das regiões ITS, associadas aos métodos 

tradicionais, nos estudos taxonômicos do subg. Ganoderma e sua importância para uma 

identificação mais confiável das espécies. 

 

4.4 Análise filogenética do subg. Elfvingia 

 

Para a reconstrução filogenética do subg. Elfvingia a partir da análise exclusiva 

das regiões ITS foram utilizadas uma sequência de T. colossus (URM 83330) e uma de G. 

parvulum (URM83343) como grupo externo em conjunto com 44 sequências de 

representantes do subgênero (33 recuperadas do GenBank). Esta matriz de dados 

apresentou 398 posições alinhamento com 315 caracteres constantes e 83 variáveis. 

Destes, 75 foram de caracteres variáveis parcimoniosos informativos. A árvore 

filogenética relativa a esses dados (Fig. 12) aponta que Elfvingia trata-se de um grupo 

monofilético (MP 100% e NJ 100%). Para efeito de estudo, cinco agrupamentos foram 

reconhecidos (A, B, C, D e E). 
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Fig. 12. Reconstrução filogenética do subg. Elfvingia obtida a partir do alinhamento em 398 sítios relativos 

às regiões ITS (ITS I + ITS II). Valores de bootstrap (em %) foram gerados a partir do método de máxima 

parcimônia e de método neighbor joining com as distâncias de Kimura 2-parâmetros (1000 bootstraps), 

respectivamente, e somente valores acima de 50% são apresentados. Um exemplar de Ganoderma parvulum 

(URM 83343) e um de Tomophagus colossus (URM 83330) foram utilizados como grupo externo. Índice de 

Consistência = 0.8509 e Índice de Retenção = 0.9676. # = G. applanatum; * = G. applanatum cplx; ● = G. 

australe; º = G. australe cplx; ◙ = G. lobatum; ▲= G. tornatum. 

 

No clado A, foram agrupados (MP 100% e NJ 100%) dois espécimes argentinos (um 

G. lobatum e um G. tornatum), enquanto o clado B foi formado basicamente por espécimes 

neotropicais (MP 88% e NJ 74%). No clado C, foram agrupados os representantes de 

origem asiática (Camboja, China, Cingapura, Papua Nova Guiné e Tailândia) com altos 

valores de bootstrap (MP 97% e NJ 96%). No clado D, foram agrupados (MP 99% e NJ 
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100%) quatro espécimes argentinos (dois G. tornatum, um G. lobatum e um representante 

mencionado apenas como pertencente ao complexo G. australe), dois táxons chilenos (um 

G. australe cplx e um G. lobatum), além de dois outros representantes do complexo G. 

applanatum, sendo um originário da Costa Rica e outro da África do Sul. E no clado E, 

foram alocados dois representantes europeus e os dois da América do Norte (MP 99% e NJ 

100%). 

De modo geral, observa-se uma forte correlação entre os agrupamentos formados e a 

distribuição geográfica dos espécimes em análise. Foi observada a formação de 

agrupamentos distintos entre os exemplares neotropicais (B) e os demais espécimes do 

subgênero provenientes do Hemisfério Sul (Clado A e D), de países asiáticos (C) e de áreas 

temperadas (E). A exceção foi a presença de um espécime da Costa Rica alocado no clado 

D. No entanto, este foi coletado em áreas com condições de temperatura semelhantes aos 

demais componentes do clado, 2.700m de altitude, conforme mencionado por Moncalvo e 

Buchanan (2008), sendo uma evidência de que fatores climáticos podem ser importantes 

para a distribuição geográfica de Elfvingia, fato este já mencionado por vários autores 

(Chang et al., 1996; Gottlieb &Wright, 1999; Kaliyaperumal & Kalaichelvan, 2008). 

O clado B, composto por representantes neotropicais, divide-se em dois subclados 

próximos: B1 e B2, o que demonstra uma divergência recente para os neotrópicos. Na 

primeira subdivisão (B1), quatro exemplares brasileiros (dois do Amazonas e dois de 

Rondônia), além dos representantes da Costa Rica, Equador, Estados Unidos (Flórida) e 

Guiana Francesa foram agrupados, sendo todos de áreas tropicais ou subtropicais. Já em 

B2, alocaram-se os espécimes provenientes de áreas de Mata Atlântica (Bahia, Minas 

Gerais, Paraíba, Pernambuco e Santa Catarina), além de um exemplar dos Estados Unidos 

(Flórida) e um de Porto Rico.  

Moncalvo & Buchanan (2008), ao estudar a distribuição do complexo G. 

applanatum-australe num contexto global, mencionaram que ainda deva existir fluxo 

gênico entre espécimes de diferentes áreas neotropicais. De certo modo, a presença de um 

exemplar da Flórida (EUA) em cada um dos subclados formados, assim como a presença 

de um exemplar de Porto Rico no suclado B2 podem sugerir a existência desse fluxo 

gênico, mesmo que restrita a determinadas áreas dos neotrópicos. Moncalvo & Buchanan 

(2008) especularam ainda que os principais eventos de diversificação do grupo devam ter 

ocorrido há mais de 30 milhões de anos atrás a partir do Sudeste da Ásia, incluindo a 

radiação para regiões temperadas, bem como para os neotrópicos. 
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O fato de exemplares de G. tornatum do Nordeste, Sul e Sudeste do Brasil estarem 

agrupados com exemplares de Porto Rico e dos Estados Unidos (Flórida), podem, 

alternativamente, ser atribuídos a eventos de dispersão episódicos. Estes tipos de eventos, 

pobremente conhecidos para fungos, atribuem-se, geralmente, às atividades humanas ou 

até às massas de ar, pois diferentemente de animais, os fungos têm como forma de 

dispersão os esporos que podem ser transportados por longas distâncias (Moncalvo & 

Buchanan, 2008). 

Todos os espécimes brasileiros de G. australe e G. tornatum alocaram-se no clado B, 

porém distribuídos nas subdivisões B1 e B2 de acordo com a localização geográfica (Mata 

Atlântica e Floresta Amazônica). Esta diferenciação também é observada a partir da 

análise da árvore filogenética relativas às sequências das regiões LSU (Fig.5 - R.2). Esta 

subdivisão pode indicar um fluxo gênico restrito a partir de isolamento por distância entre 

essas duas florestas, embora seja difícil estimar esse tipo de evento para fungos (Buchanan, 

2001). No passado, a Mata Atlântica e a Floresta Amazônica foram conectadas através do 

nordeste ou de corredores de florestas nas bacias Amazônica, do Rio São Francisco e do 

Rio Paraná (Bigarella et al., 1975). Costa (2011) também comenta que a região central do 

Brasil teria grande influencia na ligação entre estas florestas.  

Do ponto de vista taxonômico, estabelecer conceitos de espécie e atribuir nomes são 

os maiores desafios que cercam o sugênero Elfvingia. Essa dificuldade pode ser 

exemplificada pela presença de pelo menos um espécime identificado como G. tornatum 

(Fig. 7) nos clados A, B e D, e pelo fato de todas as sequências obtidas a partir de 

espécimes neotropicais de Elfvingia que se encontram depositadas no GenBank, foram 

depositadas como sendo de exemplares de Ganoderma sp. Moncalvo & Buchanan (2008) 

mencionaram esses espécimes como sendo simplesmente do complexo G. applanatum-

australe, porém sem nenhuma definição taxonômica ao nível específico. 
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Fig. 13. Ganoderma tornatum (URM 83326). A-B. Basidioma. C. Superfície himenial. D. Presença de linha 

no contexto. E-F. Basidiosporos. G. Ornamentação dos basidiosporos. Escala: A-B-C = 1cm; E= 10 μm; F= 

2 μm; G = 1 μm.  

 

De todo modo, Ryvarden (2004) considera G. applanatum como restrito a zonas 

temperadas, enquanto G. australe possui distribuição pantropical e comum a áreas 

tropicais e subtropicais. Embora concordemos com Ryvarden (2004), aceitamos o nome G. 

tornatum (Pers.) 1912 ( Polyporus tornatus Pers. 1827) temporariamente em substituição 

a G. australe (Fr.) Pat. 1889 ( Polyporus australis Fr. 1828) conforme primeiramente 

mencionado por Humphrey & Leus (1932) e posteriormente defendido por Steyaert (1975) 

e Gottlieb et al. (1999b). Segundo estes, o nome G. australe é confuso por carecer de 

descrições modernas, além de seu espécime-tipo, coletado em uma ilha do Pacífico, ter 

sido perdida. Entretanto, o espécime-tipo de G. tornatum é proveniente das Ilhas Marianas, 

no Pacífico, e desse modo, poderia ser mais bem aplicado a espécimes de origem asiática 

(clado C). Outra sugestão de nome para espécimes dessas regiões poderia ser G. gibbosum 

(Blume & T. Nees) Pat. 1897 ( Polyporus gibbosus Blume & T. Nees 1826), nome mais 

antigo para a área, cujo espécme-tipo foi coletado em Java. Embora o espécime-tipo tenha 

sido perdido, existem ilustrações. 

 



59 
Lima-Júnior, Nelson Correia - Relações Filogenéticas em Ganoderma P. Karst.  

Já a espécime tipo de G. applanatum (Pers.) Pat. 1889 ( Boletus applanatus Pers. 

1799) é de origem européia, e desse modo pode ser mais bem aplicado a espécimes do 

continente europeu e da América do Norte (clado E). Entretanto, G. applanatum é 

considerado sinônimo para G. lipsiense (Batsch) G.F. Atk. 1908 ( Boletus lipsiensis 

Batsch 1786) (http://www.cbs.knaw.nl/databases/aphyllo/database.aspx; 

http://www.mycobank.org/mycotaxo.aspx), cujo espécime-tipo foi coletado na Alemanha 

em 1786 ( Boletus lipsiensis Batsch 1786). Ganoderma lipsiense é frequentemete 

utilizado para espécimes não lacados dessas áreas, embora seu espécime-tipo não exista 

mais.  

A separação entre G. applanatum e G. tornatum (= G. australe) por morfologia tem 

se mostrado difícil, o que acarreta identificações equivocadas entre essas duas espécies 

que, por vezes, são mencionadas simplesmente como pertencentes a estes complexos. 

Ainda segundo Ryvarden (2004), G. australe possui basidioma similar a G. applanatum, 

mas diferencia-se por possuir incrustações ou linhas negras no contexto, além de possuir 

basidiosporos maiores (7 a 12 μm). No entanto, em exemplares jovens de G. australe, a 

observação dessas linhas ou incrustações nem sempre é possível (Furtado, 1965a), o que 

pode levar a classificações incorretas. Torres-Torres et al. (2011) utilizando dos mesmos 

caracteres distintivos aceitam ambas as espécies para o Brasil. 

Yeh & Chen (1990) e Chen (1991) diferenciaram dois grupos imcompatíveis (inter-

estéreis) de “G. australe” em Taiwan, separados por localização, altitude e condições de 

temperatura. Um desses grupos apresentou-se compatíveis com G. lipsiense da Índia e G. 

australe da Flórida (EUA), mas não com isolados de G. lipsiense de origem européia (Yeh 

et al., 2000; Kaliyaperumal & Kalaichelvan 2008). Estes resultados são evidências de que 

nomes são frequentemente confundidos para o subgênero, além de confirmarem a 

separação de espécies de acordo com a distribuição geográfica. 

A formação dos clados de acordo com a distribuição geográfica para o subgênero 

deixa claro que os conceitos e sinônimos para G. applanatum e G. tornatum (= G. 

australe) ainda precisam ser reavaliados e discutidos. Os exemplares neotropicais (clado 

B), por exemplo, podem não ser G. applanatum nem G. tornatum. O mesmo raciocínio é 

válido para espécimes argentinos, chilenos e sulafricanos (clados A e D). Para o clado A, 

nenhuma sugestão de alteração encontra-se disponível; para o clado D, G. chilense (Fr.) 

Pat. 1889 ( P. chilensis Fr. 1851) é provavelmente o nome mais antigo disponível para 

espécimes da América do Sul (Chile) (Moncalvo & Ryvarden, 1997). Embora se afirme 
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que seu espécime-tipo foi depositado em Uppsala (http://www.cbs.knaw.nl/; 

http://www.mycobank.org), essa informação não é confirma pelo banco de dados UPS 

(http://130.238.83.220/botanik/home.php?-link=Home).  

Embora no clado B exemplares preliminarmente identificados como G. tornatum 

tenham se dividido de acordo com a localização geográfica (Floresta Amazônica e Mata 

Atlântica), somente um nome pode ser proposto para todos esses espécimes neotropicais 

em substituição a G. tornatum: G. lobatoideum Steyaert 1980, descrito com base em um 

espécime da Guiana Francesa. Porém, uma análise do espécime-tipo ainda se faz 

necessária para esta conclusão. Nenhuma diferenciação morfológica foi observada entre 

espécimes desses dois agrupamentos, sendo essa diferenciação detectável apenas pelas 

reconstruções filogenéticas. Postnova & Skolotneva (2010) já afirmaram que a evolução 

genética de muitas espécies fúngicas, resultantes de isolamentos reprodutivos (inter-

estéreis), não é necessariamente acompanhada por alguma variação morfológica. 

Este estudo é a primeira abordagem filogeográfica de um complexo de espécie do 

filo Basidiomycota para o Brasil, e pode servir como base para estudos posteriores com 

utilização de exemplares de outros biomas brasileiros. 

No presente trabalho, evidencia-se que informações moleculares podem ser de 

grande ajuda no delineamento de táxons morfologicamente semelhantes, o que é 

fundamental para qualquer investigação científica. Nessa perspectiva, seria importante que 

as regiões do rDNA fossem utilizadas adicionalmente aos métodos tradicionais (taxonomia 

clássica) para uma identificação mais confiável de espécies em Ganoderma. 
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5. CONCLUSÕES 

 

 É possível a obtenção de DNA genômico de Ganoderma a partir de exemplares 

herborizados, embora a extração resulte em produtos de menor qualidade em 

relação aos obtidos de amostras frescas; 

 As regiões ITS e LSU do DNA ribossomal podem ser utilizadas, combinadas ou 

não, no estudo taxonômico de espécies de Ganoderma de origem brasileira; 

 Espécimes brasileiros de Ganoderma formam um grupo monofilético; 

 Baseando-se exclusivamente em exemplares de origem brasileira pode-se observar 

o monofiletismo para o sugênero Elfvingia, mas não para o subgênero Ganoderma; 

 Observou-se que a presença ou ausência de linhas ou depósitos resináceos no 

contexto são relevantes caracteres taxonômicos para espécies de Ganoderma; 

 A distribuição geográfica é um valioso dado na delimitação de espécies do gênero; 

 A busca para um novo nome para “G. resinaceum” e “G. tornatum” de origem 

brasileira se faz necessária, a fim de solucionar a confusão taxonômica que envolve 

essa nomenclatura. 
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