
 

UNIVERSIDADE FEDERAL DE PERNAMBUCO 

Centro de Ciências Biológicas 

Programa de Pós-Graduação em Biologia Vegetal 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

FILOGENIA E EVOLUÇÃO CARIOTÍPICA DO GÊNERO Philodendron 

(ARACEAE), COM ÊNFASE PARA ESPÉCIES DA AMAZÔNIA 

BRASILEIRA 

 

 

 

 

 

 

 

SANTELMO SELMO DE VASCONCELOS JÚNIOR 

 

 

 

 

 

 

 

 
RECIFE 

2015 



  

SANTELMO SELMO DE VASCONCELOS JÚNIOR 

 

 

 

 

 

 

FILOGENIA E EVOLUÇÃO CARIOTÍPICA DO GÊNERO Philodendron (ARACEAE), 

COM ÊNFASE PARA ESPÉCIES DA AMAZÔNIA BRASILEIRA 

 

 

 

 

 

 

Tese apresentada ao Programa de Pós-Graduação 

em Biologia Vegetal do Departamento de 

Botânica do Centro de Ciências Biológicas da 

Universidade Federal de Pernambuco como parte 

dos requisitos exigidos para obtenção do título de 

Doutor em Biologia Vegetal (área de 

concentração: Florística e Sistemática; linha de 

pesquisa: genética e citogenética vegetal). 

 

Orientadora: Dr.ª Ana Maria Benko Iseppon 

(Departamento de Genética – CCB/UFPE) 

 

 

 

 

 

 

 
RECIFE 

2015 

 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Catalogação na fonte 
Elaine Barroso 

CRB 1728 
 

 
 
 

Vasconcelos Júnior, Santelmo Selmo de 
      Filogenia e evolução cariotípica do gênero Philodendron (Araceae), 
com ênfase para espécies da Amazônia brasileira/ Santelmo Selmo de 
Vasconcelos Júnior. – Recife: O Autor, 2015 
        
      117 folhas : il., fig., tab. 

 Orientadora: Ana Maria Benko Iseppon 
 Tese (doutorado) – Universidade Federal de Pernambuco. 

Centro de Ciências Biológicas. Biologia Vegetal, 2015 
Inclui bibliografia e anexos 

 
1. Genética vegetal 2. Filogenia 3. Araceae I. Iseppon, Ana 

Maria Benko (orientadora) II. Título 
 
                                             
    581.35                   CDD (22.ed.)                UFPE/CCB-2015-123                                                              
                               

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



SANTELMO SELMO DE VASCONCELOS JÚNIOR 

 

“FILOGENIA E EVOLUÇÃO CARIOTÍPICA DO  

GÊNERO Philodendron (ARACEAE), COM ÊNFASE PARA 

ESPÉCIES DA AMAZÔNIA BRASILEIRA” 
 

 

APROVADO EM 13/02/2015 

 

 

BANCA EXAMINADORA: 
 

 

Dra. Ana Maria Benko Iseppon (Orientadora) - UFPE 

Dr. André Olmos Simões - UNICAMP 

Dr. Reginaldo de Carvalho - UFRPE 

Dra. Andrea Pedrosa Harand - UFPE 

Dr. Rafael Batista Louzada - UFPE 

 

Recife- PE 

2015 

 



AGRADECIMENTOS 

 

À minha mãe, Conceição Oliveira, e aos meus irmãos, Selma Vasconcelos e Santhiágo 

Vasconcelos, por me incentivar e apoiar durante toda a minha formação acadêmica, sem os 

quais eu não teria conseguido chegar até aqui. 

 

À Prof.ª Dr.ª Ana Maria Benko Iseppon, por propiciar que uma infinidade de coisas boas 

acontecessem comigo durante esses quatro anos de doutorado ao ter me apoiado na idealização 

e realização deste projeto, o qual tanto me empolgou e me permitiu conhecer um mundo de 

lugares e pessoas incríveis. Também não posso deixar de mencionar o quanto cresci 

pessoalmente e profissionalmente ao trabalhar com uma pessoa tão competente e dedicada. 

 

À Prof.ª Dr.ª Ana Christina Brasileiro Vidal, a quem devo grande parte da minha formação 

profissional, tendo me ensinado a ser cuidadoso e paciente com meu trabalho. Agradeço 

também pela amizade e confiança depositada em mim ao longo de todos esses anos. 

 

À Dr.ª Maria de Lourdes Soares, por toda a ajuda durante minha estadia em Manaus e por 

tudo que aprendi na Amazônia e sobre os Philodendron, sendo de extrema importância para a 

realização deste trabalho. Também gostaria de agradecer a todo o pessoal do Instituto Nacional 

de Pesquisas da Amazônia e do Parque Nacional do Viruá, em especial ao Dr. Mike Hopkins, 

Marta Pereira, Gleison Viana e Beatriz Lisboa. 

 

À Dr.ª Ilia J. Leitch, por tudo que aprendi durante minha estadia em Londres e por ter me 

recebido em seu laboratório da melhor forma possível, sendo sempre uma pessoa amável e 

divertida. Também agradeço a todo o pessoal do Royal Botanic Gardens, Kew, principalmente 

à Dr.ª Oriane Hidalgo pela importantíssima ajuda e estar sempre disponível durante todo o 

meu trabalho, à Edith Kapinos, por todo o suporte no laboratório de biologia molecular, e ao 

Dr. Simon J. Mayo pelo grande incentivo e pelas prazerosas conversas que tanto me ensinaram 

sobre o mundo das aráceas.  

 

A todo o pessoal do Missouri Botanical Garden, especialmente ao Dr. Thomas B. Croat, por 

ter me aceitado em sua fantástica coleção e por todo o suporte durante minha estadia em Saint 

Louis, à Dr.ª Mónica M. Carlsen pela valiosa ajuda durante a obtenção das amostras e à Dr.ª 

Elizabeth Kellogg por ter permitido que eu utilizasse seu laboratório. 



  

 

À prof.ª Dr.ª Cássia M. Sakuragui, Luana S. B. Calazans e Dr. Marcos A. Nadruz Coelho 

por ceder várias das amostras aqui utilizadas, as quais foram essenciais para a realização deste 

trabalho e por todo o suporte na Universidade Federal do Rio de Janeiro e no Jardim Botânico 

do Rio de Janeiro.  

 

Ao prof. Dr. José Marcello S. Campos e à equipe do Prof. Lyderson F. Viccini na 

Universidade Federal de Juiz de Fora, por todo o suporte com a realização das análises de 

citometria de fluxo, as quais foram extremamente importantes para a realização deste trabalho.  

 

Ao pro. Dr. Luiz Gustavo R. Souza pelo suporte durante a utilização do citômetro de fluxo do 

Laboratório de Citogenética e Biologia Molecular Vegetal do Departamento de Botânica da 

Universidade Federal de Pernambuco. 

 

Ao prof. Dr. Eduardo G. Gonçalves e Inês Ribeiro pelo acesso à coleção viva de aráceas da 

Fundação Zoobotânica de Belo Horizonte. 

 

A todos os membros do Programa de Pós-Graduação em Biologia Vegetal, em especial aos 

coordenadores prof. Dr. Mauro Guida e Andrea Pedrosa-Harand e aos secretários 

Hildebrando Silva e Adriano Andrade. 

 

A Heidi Cruz, por toda a prestatividade e suporte durante a realização do sequenciamento das 

amostras na Plataforma de Sequenciamento LABCEN/CCB da UFPE. 

 

A Vanessa Souza e a todos os técnicos que passaram pelo Laboratório de Genética e 

Biotecnologia Vegetal, por todo o empenho, prontidão e dedicação, além de facilitarem 

imensamente nossa rotina de trabalho. 

 

Aos amigos que fiz no LGBV ao longo desses quase 10 anos, em especial a Analice Souza 

(Nalice), Ebenézer Bernardes (Bené), Kyria Bortoleti (Kyka), Hayana Arruda (Millena), 

Amaro Castro, Diego Pontes, Alberto Onofre, Mario Correia, Emanuelle Vasconcelos 

(Manu), Rodrigo Oliveira (05), Karla Santana, Pollyana Silva (Polly), Giovani Cavalcanti 

(Jova), Brunno Leite (Bulaxa), João Pacífico, Silvany Araújo, Lidiane Amorim 

(Lindinalva), Rômulo Santos, Neto Ferreira, Kênia Lucena, Mitalle Matos, Flávia Araújo, 



  

Stephani Soares, e Luciene Silva, pela alegria, contribuição e por tornarem a rotina 

laboratorial ainda mais agradável. 

 

A Viviane Almeida (Vivi), por todo o carinho, amizade, alegria, paciência e sempre se fazer 

presente, mesmo com toda a distância. 

 

Aos grandes amigos e irmãos Artur Wanderley, Diego Sotero, Geyner Alves, Marx Lima e 

Rafael Louzada, pelos incontáveis momentos de alegria e agonia que tenho tido a honra de 

compartilhar com vocês, com a certeza de que serão muitos mais. 

 

À Coordenação de Aperfeiçoamento de Pessoal de Nível Superior (CAPES) pela concessão 

da bolsa durante todo o doutorado, incluindo o período de Doutorado Sanduíche no Exterior 

(PDSE) no Reino Unido, à Fundação de Amparo à Ciência e Tecnologia do Estado de 

Pernambuco (FACEPE) pela concessão da bolsa de AMD, e ao Conselho Nacional de 

Desenvolvimento Científico e Tecnológico (CNPq) pelo financiamento do projeto. 

 

Enfim, a todos que contribuíram direta ou indiretamente para a realização deste trabalho. 

 

  



  

 

LISTA DE FIGURAS 

 

 Página 

Figura 1. Distribuição geográfica dos cinco gêneros membros do clado Homalomena 

sensu Cusimano et al. (2011), baseado em Mayo et al. (1997). 

 

19 

 

Figura 2. Representantes dos três subgêneros de Philodendron em seus respectivos 

hábitats. Philodendron subg. Meconostigma: P. corcovadense Kunth (A), P. goeldii (B) 

e P. solimoesense (C); P. subg. Philodendron: P. bipennifolium Schott (D), P. callosum 

K.Krause (E), P. distantilobum K.Krause (F), P. linnaei Kunth (G) e P. megalophyllum 

Schott (H); e P. subg. Pteromischum: P. rudgeanum Schott (I). 

 

20 

 

CAPÍTULO II 

 

Figura 1. Árvore filogenética baseada nas análises de máxima verossimilhança (MV) 

utilizando a combinação das regiões de cpDNA rpl32-trnL, trnV-ndhC e trnQ-5’-rps16 

para as relações entre espécies do gênero Philodendron e os grupos irmãos. O 

dendrograma foi dividido em quatro principais clados e três subclados: em cinza as 

espécies de Philodendron subgênero Philodendron, as quais foram subdivididas em três 

principais grupos – A, B e C, em azul o subgênero Pteromischum, em verde as espécies 

de Meconostigma e em roxo as espécies de Homalomena seção Curmeria. 

 

62 

 

CAPÍTULO III 

 

Figura 1. Histogramas representativos das análises de citometria de fluxo apresentando 

as fluorescências relativas obtidas de núcleos interfásicos isolados de Philodendron 

sonderianum (A; 2C = 2,75 pg), P. eximium (B; 2C = 4,34 pg), P. solimoesense (C; 2C 

= 4,44 pg) e P. xanadu (D; 2C = 7,58 pg), utilizando ervilha (Pisum sativum; (2C = 9,09 

pg) como padrão de calibração. O eixo X representa a fluorescência por canal e o eixo 

Y representa o número de núcleos contados. 

 

96 

 

Figura 2. Reconstrução de estado ancestral dos conteúdos de DNA das espécies de 

Philodendron e grupos irmãos, utilizando uma árvore filogenética baseada no método 

da máxima verossimilhança, de acordo com Vasconcelos et al. (in prep.). O 

dendrograma foi dividido em três grupos principais: P. subg. Philodendron (clados A, 

B e C), P. subg. Pteromischum (clado D) e P. subg. Meconostigma (clado E), tendo uma 

variação no gênero entre 2,48-7,52 pg. 

 

99 

 

Figura 3. Reconstrução de estado ancestral dos números cromossômicos de 

Philodendron, com Cercestis mirabilis (2n = 42) como grupo externo, utilizando uma 

árvore filogenética baseada no método da máxima verossimilhança, de acordo com 

Vasconcelos et al. (in prep.). O dendrograma foi dividido em três grupos principais: P. 

subg. Philodendron (clados A, B e C), P. subg. Pteromischum (clado D) e P. subg. 

Meconostigma (clado E). Os gráficos circulares posicionados nos nós representam as 

probabilidades de ancestralidade dos números cromossômicos em questão. 

100 

 

  



  

LISTA DE TABELAS 

 

 Página 

CAPÍTULO II 

 

Tabela 1. Lista de acessos utilizados nas análises filogenéticas entre espécies de 

Philodendron e grupos relacionados baseadas em regiões de DNA plastidial (rpl32-trnL, 

trnQ-5’-rps16 e trnV-ndhC) e DNA nuclear (ITS1-DNAr 5,8S-ITS2). 

 

51 

 

Tabela 2. Informações sobre o alinhamento das sequências das quatro regiões 

analisadas. 

 

57 

 

CAPÍTULO III 

 

Tabela 1. Conteúdo de DNA de espécies de Philodendron, Homalomena, Cercestis, 

Culcasia e Schismatoglottis analisadas por meio de citometria de fluxo, com os 

respectivos números cromossômicos, quando disponíveis. 

 

88 

 

  

 

  



  

RESUMO 

 

O gênero Philodendron, um dos principais componentes da flora Neotropical, é o segundo 

maior da família Araceae, contando com aproximadamente 500 espécies e uma enorme 

diversidade ecológica. Assim como vários outros grupos vegetais da América tropical, ainda há 

uma grande defasagem de estudos para o gênero, principalmente no que concerne à sistemática 

filogenética e à evolução cariotípica das espécies de Philodendron. Desta forma, foram 

realizadas análises de filogenia molecular baseadas em marcadores plastidiais (rpl32-trnL, 

trnQ-5’-rps16 e trnV-ndhC) e nucleares (ITS), bem como contagens cromossômicas e 

estimativas do conteúdo de DNA, levando em consideração espécies das principais subdivisões 

do gênero e dos grupos irmãos. Ao todo, foram realizadas contagens cromossômicas para 48 

espécies, sendo 38 novas, assim como uma revisão de todos os números diploides disponíveis, 

totalizando 69 espécies, onde a maioria (32 spp.) apresentou 2n = 32, seguido de 2n = 34 (20 

spp.). Nas análises filogenéticas foi confirmada a hipótese de parentesco dos subgêneros de 

Philodendron, onde P. subg. Philodendron e P. subg. Pteromischum apareceram como grupos 

irmãos e P. subg. Meconostigma como a primeira linhagem a divergir, com os três formando 

um grupo monofilético. Adicionalmente, foram realizadas estimativas de conteúdo de DNA 

para 163 acessos, incluindo 108 espécies de Philodendron, bem como 17 espécies de grupos 

relacionados, onde foi observada uma grande diversidade no tamanho genômico no gênero, 

variando entre 2,48 e 7,58 pg, indicando uma maior importância da amplificação/eliminação de 

DNA repetitivo para a evolução cariotípica do grupo, em vez das alterações drásticas nos 

números cromossômicos, como poliploidizações. 

 

Palavras-chave: citotaxonomia, clado Homalomena, filogenia molecular, conteúdo de DNA 

  



  

ABSTRACT 

 

Philodendron, one of the most important components of the Neotropical flora, is the second 

largest genus within Araceae, which presents approximately 500 species and a huge ecologic 

diversity. As well as it is observed for other plant groups from tropical America, one can still 

note a remarkable lack of studies on the evolution of the genus, mainly regarding to 

phylogenetic systematics and karyotype evolution analyses among Philodendron species. Thus, 

a molecular phylogeny based on chloroplast (rpl32-trnL, trnQ-5’-rps16 e trnV-ndhC) and 

nuclear (ITS) markers, as well as chromosome counts and DNA C-value estimations were 

performed, with species from the main subdivisions within the genus and sister groups. Forty-

eight chromosome numbers were described herein, from which 38 were new. Besides, all the 

available diploid numbers were revised, totalizing 69 species with known chromosome 

numbers, from which the major part (32 spp.) presented 2n = 32, followed by 2n = 34 (20 spp.). 

In the phylogenetic analyses, the morphological hypothesis of relationship among the 

subgenera was confirmed, in which P. subg. Philodendron and P. subg. Pteromischum were 

recovered as sister groups and P. subg. Meconostigma as the first diverging lineage of the 

monophyletic group. In addition, DNA content estimations were performed for 163 accessions, 

including 108 species from Philodendron and 17 from related groups, in which a wide variation 

of genome sizes were observed, ranging from 2.48 to 7.58 pg. Therefore, it was indicated that 

the mechanisms of amplification/elimination of repetitive DNA might be more important for 

the karyotype evolution within the group, in comparison to drastic numeric changes in 

chromosome numbers such as polyploidization.  

 

Keywords: cytotaxonomy, genome size, Homalomena clade, molecular phylogeny. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

O gênero Philodendron Schott apresenta expressiva diversidade ecológica (MAYO, 

1986; MAYO et al., 1997) e figura como o segundo maior gênero da família Araceae, com 

aproximadamente 500 espécies conhecidas (BOYCE e CROAT, 2011), tratando-se de um dos 

principais componentes da flora de epífitas da Amazônia e da Floresta Atlântica (MAYO, 1986; 

SAKURAGI et al., 2011; IRUME et al., 2013). As espécies que compõem o gênero possuem 

alto potencial econômico, tendo em vista sua utilização tradicional na alimentação (e.g. P. 

bipinnatifidum Schott ex Endl.), fibras para artesanato (e.g. P. goeldii G.M.Barroso, P. 

solimoesense A.C.Sm. e P. venezuelense G.S.Bunting), óleos essenciais (P. fragrantissimum 

(Hook.) G.Don) e principalmente no âmbito ornamental, por apresentarem folhas conspícuas e 

de morfologia variada (OLIVEIRA, 2011; CASTELLAR et al., 2013). Atualmente são 

reconhecidos três subgêneros distintos em Philodendron: subg. Philodendron Engler (ca. 400 

spp.), subg. Pteromischum (Schott) Mayo (78 spp.) e subg. Meconostigma (Schott) Engler (21 

spp.). 

Em adição aos relativamente poucos tratamentos taxonômicos realizados para o gênero 

(e.g. MAYO, 1986; GRAYUM, 1996; CROAT, 1997; SAKURAGUI et al., 2005), tendo em 

vista o grande número de espécies, algumas análises de sistemática molecular vêm sendo 

realizadas na tentativa de entender as relações filogenéticas entre os membros de Philodendron 

e os grupos irmãos (GAUTHIER et al., 2008; OLIVEIRA et al., 2014). No entanto, ainda pouco 

é conhecido a respeito da organização e evolução genômica em Philodendron, havendo ainda 

uma grande carência de dados relacionados à diversidade genética das espécies do grupo. 

Os dados relacionados a análises citogenéticas e de citometria de fluxo ainda são 

relativamente escassos e/ou confusos, principalmente levando em consideração os números 

diploides disponíveis para o gênero. Contagens cromossômicas foram realizadas apenas em 

aproximadamente 6% das espécies de Philodendron (PETERSEN, 1989; COTIAS-DE-

OLIVEIRA et al., 1999), havendo uma escassez ainda maior com relação às estimativas de 

tamanho genômico, as quais somam apenas seis medições de valores-C de DNA publicadas até 

o momento (BENNET e LEITCH, 2012). 

Desta forma, o presente trabalho teve como objetivo fornecer subsídios para 

compreensão de padrões evolutivos e das relações filogenéticas entre espécies de Philodendron, 

por meio de análises baseadas em sequências de DNA plastidial e nuclear. Adicionalmente, 

contagens cromossômicas e estimativas de tamanho genômico foram realizadas com o intuito 
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de entender os padrões de evolução cariotípica no gênero, incluindo uma revisão crítica dos 

dados citogenéticos previamente publicados para o grupo. 

 

2. FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA 

 

2.1. Diversidade biológica nas florestas úmidas brasileiras 

 

A Floresta Atlântica e a bacia amazônica são duas das principais fontes de 

biodiversidade do planeta e, juntas, são consideradas as florestas tropicais mais abundantes em 

elementos da fauna e da flora (ver COSTA, 2003). Apesar destes dois biomas basicamente 

úmidos e sombreados estarem separados por uma extensa faixa de campos abertos de clima 

mais seco (cerrado e caatinga), há vários indícios de conexões pretéritas entre Amazônia e 

Floresta Atlântica, os quais se mostram em um padrão muito mais complexo do que se pensava 

anteriormente (COSTA, 2003; BATALHA-FILHO et al., 2012; FILGUEIRAS et al., 2012; 

TURCHETTO-ZOLET et al., 2012). Os padrões evolutivos entre os grupos que ocorrem nos 

dois biomas distintos ainda não estão muito claros, principalmente no que concerne à 

estruturação e à ocupação dos ambientes pelas comunidades vegetais. 

A diversidade vegetal encontrada na bacia amazônica, a qual ocupa uma área 

equivalente ao território do continente europeu, é considerada a maior do planeta, apresentando 

mais de 80 mil espécies de plantas vasculares descritas (ver COLINVAUX e OLIVEIRA, 

2001). Sendo composta por um contínuo de formações vegetais distintas, tal riqueza é atribuída 

principalmente à ocorrência de eventos de vicariância devido à variação nos processos 

hidrológicos durante a existência da floresta (COLINVAUX, 1987). Diversos autores 

reconhecem a existência de oito centros de endemismo nesta região (ver FIGUEIREDO et al., 

2006), que além de cobrir grande parte do território brasileiro, está presente em outros oito 

países situados ao norte da América do Sul (Bolívia, Colômbia, Equador, Guiana, Guiana 

Francesa, Peru, Suriname e Venezuela). 

Já a Floresta Atlântica, mesmo com a grande degradação sofrida desde a chegada dos 

colonizadores europeus ao Brasil, ainda é considerada um dos principais hotspots de 

diversidade biológica, abrigando mais de 8.000 espécies endêmicas de plantas vasculares e 

vertebrados terrestres (MYERS et al., 2000; TABARELLI et al., 2005). Com uma grande 

variabilidade de zonas climáticas e formações vegetacionais, com uma tendência de aumento 

da sazonalidade nos gradientes Leste-Oeste e Norte-Sul, diversos centros de endemismo vêm 

sendo identificados em toda a sua extensão, sendo cinco os mais comumente reconhecidos – 
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Brejos Nordestinos, Pernambuco, Bahia Central, Costa da Bahia e Serra do Mar (OLIVEIRA-

FILHO e FONTES, 2000; SILVA et al., 2004).  

Apesar da grande importância da mensuração dos recursos genéticos da flora de biomas 

extremamente diversos como a Amazônia e a Floresta Atlântica, principalmente para fins de 

conservação, uma quantidade relativamente pequena de estudos foi realizada envolvendo 

análises de diversidade genética por meio de técnicas de biologia molecular (MIYAKI e 

ALVES, 2006; PENNINGTON e DICK, 2010). Nem mesmo aspectos mais básicos para a 

caracterização da diversidade genética das populações vegetais, tais como simples contagens 

cromossômicas, são conhecidos para a grande maioria das espécies.  

Desta forma, para fins práticos de conservação, se faz necessário o entendimento dos 

processos evolutivos que levaram à enorme diversidade biológica encontrada hoje na América 

tropical, principalmente no que concerne ao impacto gerado por mudanças climáticas em curto 

e longo prazo (MIYAKI et al., 2006; GASTON, 2010; PENNINGTON e DICK, 2010). Tanto 

as análises populacionais quanto os estudos filogenéticos baseados em marcadores moleculares 

e direcionados a grupos taxonômicos dos mais variados níveis, como espécies, gêneros e 

mesmo famílias são de extrema importância para a identificação dos padrões de geração e 

distribuição da diversidade genética ao longo do tempo em um determinado gradiente 

geográfico (ver DONOGHUE, 2008). No entanto, não apenas os dados gerados por marcadores 

de sequência e fingerprinting de DNA são considerados úteis para a caracterização da 

diversidade genética. Mesmo aspectos mais amplos como descrições cariotípicas e de tamanho 

genômico são de extrema importância, tendo em vista que tais caracteres apresentam um 

considerável potencial de variabilidade entre níveis taxonômicos mais baixos, principalmente 

com relação à variação no conteúdo de DNA entre espécies relacionadas (LEVIN, 2002; 

GUERRA, 2008; LOUREIRO et al., 2010).  

 

2.2 O emprego de dados moleculares na sistemática filogenética  

 

A sistemática é uma das mais importantes áreas das ciências biológicas, sendo 

responsável por estudar a diversidade biológica a partir da descoberta, descrição, interpretação 

e organização dos organismos por meio de sistemas de classificação, para possibilitar o 

entendimento da história da vida no planeta (JUDD et al., 2009). Além disso, inferências a 

respeito das relações evolutivas entre os organismos, bem como sobre quais foram os processos 

que levaram à diversificação da vida ao longo do tempo, podem ser realizadas a partir dos 

métodos da sistemática filogenética. Dentre estes, a cladística, a qual foi inicialmente descrita 
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pelo entomologista alemão Willi Hennig, é o método mais aceito para as análises filogenéticas 

e vem sendo amplamente empregado desde sua descrição em meados da década de 1960. 

Descrevendo de forma bastante simplificada, a cladística é baseada na premissa de que 

organismos proximamente relacionados compartilham um conjunto de características a partir 

de um ancestral em comum, as quais são chamadas de sinapomorfias e não estão presentes em 

parentes mais distantes (AMORIM, 2002; JUDD et al., 2009).  

Anteriormente ao emprego de técnicas de biologia molecular para análises filogenéticas, 

métodos comparativos de caracteres morfológicos e fisiológicos foram amplamente 

empregados na reconstrução da história evolutiva dos organismos. Contudo, a evolução de tais 

caracteres é, em geral, muito complexa, dificultando a interpretação das informações e gerando 

árvores filogenéticas controversas (NEI e KUMAR, 2000). Desta forma, a associação de dados 

moleculares às matrizes de reconstrução filogenética é de fundamental importância para um 

melhor entendimento das relações entre os organismos de diferentes níveis taxonômicos (JUDD 

et al., 2009; CUSIMANO et al., 2011).  

Diversas sequências de DNA nuclear e plastidial têm sido extensivamente empregadas 

para a reconstrução da filogenia de grupos vegetais. A combinação das sequências de dois ou 

mais loci tem se revelado uma importante estratégia para estimar filogenias, proporcionando 

uma melhor resolução e suporte dos ramos internos em comparação com as análises utilizando 

uma única sequência (SAVOLAINEN et al., 2000; CUSIMANO et al., 2011; CARLSEN e 

CROAT, 2013). Por outro lado, dependendo do tipo de sequência e do grupo escolhido, nem 

sempre são obtidas taxas satisfatórias de variabilidade para a investigação de relações entre 

níveis hierárquicos mais baixos, como gêneros e espécies intimamente relacionados (ver 

WILSON et al., 1990; RONCAL et al., 2005; GAUTHIER et a., 2008). Desta forma, se fazem 

necessários tanto o desenvolvimento quanto a aplicação de novas regiões nucleares e plastidiais 

na sistemática molecular, aumentando a gama de marcadores informativos disponíveis para a 

elucidação das relações filogenéticas de diversos grupos vegetais (SHAW et al., 2005, 2007) 

Os marcadores de fingerprinting de DNA constituem uma fonte potencial de caracteres 

evolutivamente informativos ao nível de populações, espécies e até mesmo para avaliação das 

relações entre gêneros próximos (WEISING et al., 2005; NYBOM et al., 2014). Para o gênero 

Macaranga Thou. (Euphorbiaceae), por exemplo, análises envolvendo diferentes sistemas de 

marcadores, como sequências de ITS (Internal Transcribed Spacer – espaçador transcrito 

interno) (BLATTNER et al., 2001), AFLP (BANFER et al., 2004) e SSR (Simple Sequence 

Repeats – repetições de sequências simples) (GUICKING et al., 2006), forneceram valiosas 

informações para ajudar no entendimento de relações evolutivas entre populações ou mesmo 
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entre espécies próximas. Adicionalmente, os marcadores do tipo AFLP são considerados como 

os melhores para as análises envolvendo táxons mais intimamente relacionados, apresentando 

taxas mais altas de polimorfismos do que aquelas observadas com as sequências nucleares e 

plastidiais comumente utilizadas (WEISING et al., 2005; KUMAR et al., 2009). No caso de 

Dyckia Schult.f. (Bromeliaceae), marcadores AFLP resultaram em níveis muito mais altos de 

resolução e confiabilidade das topologias geradas nas relações entre os vários grupos 

geográficos do gênero (PINANGÉ, 2013), em comparação com outra análise utilizando 

sequências de regiões nucleares e plastidiais (KRAPP et al., 2014). 

Com o desenvolvimento das novas plataformas de pirosequenciamento, bem como o 

barateamento dos custos, a filogenômica, a qual consiste de análises filogenéticas baseadas em 

porções cada vez maiores dos genomas nucleares, ou mesmo com a utilização de sequências 

completas dos genomas organelares, vem ganhando força ao longo dos últimos anos. No 

entanto, a capacidade computacional e o desenvolvimento de novos algoritmos para as análises 

de homologia de caracteres em um volume de dados desta magnitude ainda não são satisfatórios 

para a obtenção de topologias confiáveis, tendo em vista que a amostragem de espécies tende a 

ser consideravelmente menor (ver JEFFROY et al., 2008; YANG et al., 2013; HENRIQUEZ et 

al., 2014) 

 

2.3 O uso da citogenética na sistemática vegetal 

 

A citogenética é a ciência responsável pelo estudo dos cromossomos em um sentido 

amplo, envolvendo desde análises de microscopia (óptica e eletrônica) até a caracterização 

molecular da cromatina. O comportamento cromossômico durante todo o ciclo celular, a sua 

correta segregação durante a formação de células somáticas e gaméticas bem como a função e 

variação de suas características são aspectos importantes nos estudos citogenéticos 

(SYBENGA, 1992; SUMNER, 2003). 

Entende-se por cariótipo o conjunto das características apresentadas pelos cromossomos 

de uma espécie, como número do complemento diploide (2n), morfologia cromossômica, 

organização longitudinal das diferentes classes de cromatina, localização de sequências (sejam 

elas repetitivas ou de cópias únicas), entre outras (SYBENGA, 1992; GUERRA, 2008). Além 

disso, apesar de ser mais uma característica fenotípica de um organismo, o cariótipo é o próprio 

material genético mostrando a organização global do genoma (GUERRA, 2008). Apesar da 

grande valia dos estudos citogenéticos para a elucidação de diversos problemas na biologia 
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evolutiva, no melhoramento genético e na sistemática, muitos grupos vegetais sequer possuem 

número diploide conhecido (GUERRA, 2008, 2012). 

A forma mais simples, rápida e barata para a visualização dos cromossomos é a análise 

baseada em coloração convencional, sendo bastante atrativa para muitos citotaxonomistas 

(GUERRA, 2012). Tal metodologia fornece os parâmetros cariotípicos mais básicos (número 

diploide, tamanho, morfologia e padrão de condensação cromossômica, localização das 

constrições primária e secundária e tipo de núcleo interfásico), os quais são suficientes para 

resolver muitas das questões sobre as relações evolutivas dentro de diversos grupos 

taxonômicos vegetais (BENKO-ISEPPON e MORAWETZ, 2000; GUERRA, 2008; PERUZZI 

e EROGLU, 2013). Informações geradas acerca dos números cromossômicos a partir das 

pesquisas em espécies vegetais encontram-se compiladas em diferentes índices cromossômicos 

(e.g. FEDOROV, 1969; GOLDBLATT e JOHNSON, 1979-2014). 

O número básico (representado pela letra ‘x’), um dos parâmetros cariológicos mais 

relevantes para o entendimento de mecanismos evolutivos, é o número haploide presente na 

população inicial de um táxon monofilético (GUERRA, 2008). Possivelmente, o número básico 

do ancestral comum das angiospermas é x = 7, ocorrendo este com certa frequência não só nos 

clados mais basais, mas também nos mais derivados (RAVEN, 1975; GRANT, 1982). Desvios 

no número básico são atribuídos principalmente a disploidias, as quais consistem de alterações 

no número de cromossomos sem haver perda ou ganho de material genético (GUERRA, 2008). 

 

2.4 Estimativas do conteúdo de DNA de células vegetais 

 

Além do número cromossômico, outra característica de um cariótipo tão informativa 

quanto importante evolutivamente pode ser facilmente acessada por metodologias muito bem 

estabelecidas, como estimativas do tamanho do genoma, ou do conteúdo de DNA presente no 

núcleo (LEVIN, 2002; DOLEZEL et al., 2007; BENNETT e LEICTH, 2011). Atualmente, a 

citometria de fluxo vem sendo amplamente empregada nas análises de estimativas do conteúdo 

de DNA nos núcleos diploides (representado pelo valor 2C), principalmente com os mais 

diversos grupos de plantas vasculares (DOLEZEL et al., 2007; LEITCH e BENNETT, 2007; 

BENNETT e LEITCH, 2011; GARCIA et al., 2014). Levando em consideração os mais de 

15.000 eucariotos com tamanho do genoma conhecido, pode-se notar a importância das análises 

em plantas, tendo em vista que quase 60% desse total (ca. 9.000 spp.) corresponde aos valores 

disponibilizados nas bases de dados do conteúdo de DNA das espécies vegetais 

(http://data.kew.org/cvalues e http://www.asteraceaegenomesize.com) (GARCIA et al., 2014).  
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Apesar das angiospermas serem, de longe, o grupo de eucariotos mais bem estudado 

(GARCIA et al., 2014), a proporção de espécies com conteúdo de DNA descrito está longe do 

ideal para conhecermos a real variabilidade existente (BENNETT e LEITCH, 2011), havendo 

apenas aproximadamente 2% das 352.000 espécies reconhecidas atualmente (PATON et al., 

2008). O cenário é ainda pior com relação às plantas endêmicas das regiões tropicais 

megadiversas, como América do Sul e sudeste da Ásia, bem como das grandes ilhas como 

Austrália, Bornéu e Madagascar (BENNET e LEITCH, 2011). 

Há uma diversidade enorme no tamanho dos genomas das angiospermas, com os valores 

de 2C variando entre 0,13 pg em Genlisea margaretae Hutch. (Lentibulariaceae) e 304,46 pg 

em Paris japonica (Franch. & Sav.) Franch. (Melanthiaceae) (GREILHUBER et al., 2006; 

PELLICER et al., 2010), embora a ocorrência de genomas maiores que 10 pg seja relativamente 

incomum (LEVIN, 2012). A diferença nos conteúdos de DNA pode ser grande, mesmo entre 

espécies de um mesmo gênero, principalmente associada à ocorrência de séries poliploides, 

como no caso de Nymphaea L. com uma variação chegando a mais de 5× entre espécies 

diploides e 16-ploides (PELLICER et al., 2013). No entanto, a importância das análises 

comparativas de conteúdo de DNA é ainda maior quando se leva em consideração a diversidade 

entre espécies homoploides, ou seja, com o mesmo nível de ploidia (LOUREIRO et al., 2010), 

uma vez que vários mecanismos de amplificação e a eliminação de DNA repetitivo atuam 

durante a evolução dos cariótipos (HESLOP-HARRISON, 2012). Adicionalmente, ao contrário 

do que se pensava anteriormente, várias evidências vêm apontando uma maior importância das 

alterações nos cariótipos que não envolvem duplicações (totais ou parciais) do genoma, 

principalmente após observações de reduções nas taxas de diversificação em táxons com maior 

ocorrência de poliploidia (MADLUNG, 2013; ESCUDERO et al., 2014). 

 

2.5 A família Araceae Juss. 

 

Araceae é um dos grupos de monocotiledôneas mais bem representados nas florestas 

úmidas da América tropical (CROAT, 1998), sendo considerada a família mais basal da ordem 

Alismatales (APGIII, 2009; STEVENS, 2012). A família consiste em mais de 3.300 espécies 

distribuídas em 118 gêneros, tendo os trópicos úmidos a maior diversidade de formas de vida 

(BOYCE e CROAT, 2013). Após a inclusão dos membros da antiga família Lemnaceae como 

uma subfamília de Araceae (Lemnoideae), a distribuição geográfica do grupo, que já se estendia 

por todas as regiões tropicais e subtropicais do planeta, passou a ser cosmopolita, estando 
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ausente basicamente nas regiões desérticas e no continente antártico (ver MAYO et al., 1997; 

CABRERA et al., 2008; NAUHEIMER et al., 2012). 

Os membros deste grupo são facilmente reconhecidos principalmente pela 

inflorescência bastante conspícua em espádice protegida por uma bráctea, a espata, muitas 

vezes de coloração forte. Na família há uma grande diversidade de hábitos, com espécies 

variando desde o porte arbustivo (e.g. várias espécies do gênero Philodendron), até as 

minúsculas ervas flutuantes da subfamília Lemnoideae (MAYO et al., 1997; CABRERA et al., 

2008; CUSIMANO et al., 2011). Várias espécies são de grande valor econômico, mais 

notadamente para fins de ornamentação (ver LORENZI e SOUZA, 2001; SANTOS, 2011). No 

entanto, também há espécies importantes utilizadas na alimentação humana como o inhame dos 

Açores (Colocasia esculenta Schott), além de espécies de Alocasia (Schott) G.Don, 

Amorphophallus Blume ex Decne., Arisaema Mart., Monstera Adans., entre outras (MAYO et 

al., 1997). 

A sistemática de Araceae nos níveis taxonômicos mais altos está bem definida, onde a 

família pode ser dividida em oito subfamílias monofiléticas e muito bem suportadas por vários 

caracteres morfológicos e moleculares (FRENCH et al., 1995; CUSIMANO et al., 2011): as 

proto-Araceae Gymnostachyoideae e Orontioideae; as aquáticas Lemnoideae; as subfamílias 

com flores bissexuadas Pothoideae, Monsteroideae e Lasioideae; e as plantas com flores 

unissexuadas Zamioculcadoideae e Aroideae. Mais recentemente, na primeira abordagem 

filogenômica entre os principais grupos de Araceae, Henriquez et al. (2014) observaram 

agrupamentos bastante congruentes com a classificação de Cusimano et al. (2011), utilizando 

o transcriptoma plastidial completo de amostras de 39 gêneros, embora as análises com as 

sequências mitocondriais tenham gerado topologias divergentes e com baixo suporte estatístico. 

A maior parte da diversidade ecológica e numérica está em Aroideae, a subfamília mais 

derivada, a qual abrange a maior parte dos gêneros com maior número de espécies da família, 

como Alocasia (ca. 80 spp.), Arisaema (ca. 210 spp.), Homalomena Schott (ca. 80 spp.) e 

Philodendron (ca. 500 spp.), embora Anthurium Schott (ca. 900 spp.; Pothoideae) seja o grupo 

mais numeroso de Araceae (BOYCE e CROAT, 2011).  

Com relação aos dados cariológicos básicos, os membros de Araceae vêm sendo 

relativamente bem estudados, principalmente levando em consideração que a maior parte do 

grupo está distribuída pelas regiões tropicais, havendo números diploides disponíveis para 

todos os gêneros e contando com aproximadamente 26% das espécies da família, variando entre 

2n = 10 e 168 cromossomos (BOGNER e PETERSEN, 2007; CUSIMANO et al., 2012). No 

entanto, a proporção de espécies com valores de conteúdo de DNA disponíveis é 
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consideravelmente mais baixa (3,9%), havendo ainda uma completa ausência de dados para 

69,5% dos gêneros. Apesar disso, onde os valores 2C disponíveis apresentam uma ampla 

variação (mais de 160×), estando entre 0,30-48,10 pg (ver BENNET e LEITCH, 2012). 

 

2.6 O gênero Philodendron Schott 

 

Philodendron é o segundo gênero mais representativo da família, contando com 

aproximadamente 500 espécies descritas, sendo de grande importância nos ecossistemas das 

florestas úmidas americanas (MAYO et al., 1997; BOYCE e CROAT, 2011; SAKURAGUI et 

al., 2011; IRUME et al., 2013). O grupo é membro da subfamília Aroideae e, atualmente, é um 

dos cinco gêneros que fazem parte do clado Homalomena (sensu CUSIMANO et al., 2011), 

juntamente com Homalomena (com aproximadamente 69 espécies asiáticas e 13 sul-

americanas), Furtadoa M.Hotta (com apenas duas espécies asiáticas), e os dois gêneros 

africanos Cercestis Schott (10 spp.) e Culcasia P.Beauv. (28 spp.) (Figura 1). 

 

 

Figura 1. Distribuição geográfica dos cinco gêneros membros do clado Homalomena sensu Cusimano 

et al. (2011), baseado em Mayo et al. (1997). 

 

A maior parte do gênero é lianescente, apesar de haver uma grande diversidade de 

hábitos nas espécies de Philodendron (MAYO, 1991; GRAYUM, 1996; CROAT, 1997; 

MAYO et al., 1997). As espécies que compõem o gênero possuem grande potencial econômico, 

tendo em vista sua utilização tradicional como alimento (e.g. P. bipinnatifidum Schott ex Endl.), 
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fibras para artesanato (e.g. P. goeldii G.M.Barroso, P. solimoesense A.C.Sm. e P. venezuelense 

G.S.Bunting), óleos essenciais (P. fragrantissimum (Hook.) G.Don) e principalmente no âmbito 

ornamental, por apresentarem folhas conspícuas e de morfologia variada (OLIVEIRA, 2011; 

CASTELLAR et al., 2013). Atualmente são reconhecidos três subgêneros distintos para o 

grupo: Meconostigma (21 spp.), Pteromischum (78 spp.) e Philodendron (ca. 400 spp.), sendo 

este último subdividido em 10 seções (CROAT, 1997; SAKURAGUI et al. 2005; KÖSTER e 

CROAT, 2011) (Figura 2).  

Contudo, há indicativos de que a divisão do subgênero Philodendron em seções, as quais 

são delimitadas a partir de alguns poucos caracteres morfológicos (ver CROAT, 1997; 

SAKURAGUI et al., 2005), não seja suportada filogeneticamente (GAUTHIER et al., 2008), o 

que pode ocorrer devido à homoplasia de tais caracteres, similarmente ao observado para outros 

grupos de Araceae, como Arum L., por exemplo (ver BOYCE, 2006; ESPÍNDOLA et al., 2010; 

LINZ et al., 2010). As primeiras análises envolvendo metodologias cladísticas de agrupamento 

com espécies de Philodendron foram realizadas por Mayo (1986), onde caracteres 

morfológicos e anatômicos das inflorescências foram empregados. No entanto, por utilizar uma 

amostragem consideravelmente limitada, principalmente com relação ao subg. Pteromischum 

(uma espécie apenas), várias incongruências foram observadas. Posteriormente, Calazans et al. 

(2014) apresentaram uma análise completa dos caracteres florais das espécies do subg. 

Meconostigma, ainda observando inconsistências topológicas entre os cladogramas gerados. 

Gauthier et al. (2008) sugeriram que o gênero Homalomena fosse adicionado a 

Philodendron, levando-se em consideração uma filogenia preliminar baseada em sequências de 

duas regiões nucleares (ITS e ETS) e uma plastidial (rpl16). Os citados autores constataram 

que as espécies americanas de Homalomena agrupavam com o subgênero Pteromischum, 

formando um grupo irmão em relação aos outros dois subgêneros de Philodendron, 

Meconostigma e Philodendron, embora sem obter suporte estatístico relevante dos 

agrupamentos. Adicionalmente, Gauthier et al. (2008) sugeriram a incorporação de uma matriz 

de caracteres morfológicos em análises futuras com Philodendron e Homalomena, juntamente 

com outras abordagens que venham a melhorar a resolução da árvore filogenética, bem como a 

ampliação do número de espécies amostradas, visto que apenas duas espécies de Pteromischum 

foram utilizadas nas análises. No entanto, mais de duas décadas antes, Mayo (1986) já indicava 

problemas na escolha e utilização de dados morfológicos nas reconstruções filogenéticas com 

Philodendron devido aos altos índices de homoplasia e à enorme plasticidade dos caracteres 

reprodutivos e vegetativos, respectivamente. 
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Figura 2. Representantes dos três subgêneros de Philodendron em seus respectivos hábitats. 

Philodendron subg. Meconostigma: P. corcovadense Kunth (A), P. goeldii (B) e P. solimoesense (C); 

P. subg. Philodendron: P. bipennifolium Schott (D), P. callosum K.Krause (E), P. distantilobum 

K.Krause (F), P. linnaei Kunth (G) e P. megalophyllum Schott (H); e P. subg. Pteromischum: P. 

rudgeanum Schott (I). 

 

Philodendron é um grupo relativamente mal estudado cariotipicamente, apesar da 

facilidade de obtenção de preparações cromossômicas para a grande maioria das espécies do 

gênero, assim como para tantos outros grupos de Araceae (ver MARCHANT, 1971; 

PETERSEN, 1989). Do total de espécies do gênero, são conhecidos números diploides para 

apenas 6% (variando entre 2n = 26 e 54 cromossomos), uma proporção muito abaixo da média 

observada para a família de 26% (PETERSEN, 1989; BOGNER e PETERSEN, 2007). 

Adicionalmente, há um indicativo de grande variabilidade no DNA repetitivo em Philodendron, 
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visto que as 12 espécies analisadas por Correia-da-Silva (2007) puderam ser diferenciadas pelos 

padrões de distribuição e constituição de bandas heterocromáticas visualizadas por meio de 

fluorocromos base-específicos CMA e DAPI (cromomicina A3 para regiões ricas em G-C e 4’-

6-diamidino-2-fenilindol para regiões ricas em A-T), além da grande diferença observada no 

tamanho dos genomas das cinco espécies disponíveis nas bases de dados de conteúdo de DNA 

(2C = 2,4-10,56 pg; BENNETT e LEITCH, 2012). 
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Philodendron (Araceae) é um dos maiores gêneros endêmicos dos Neotrópicos, contando com 

aproximadamente 500 espécies. Há uma grande diversidade ecológica no grupo, embora a 

grande maioria das espécies ocupe as florestas úmidas da América do Sul. Apesar de 

Philodendron ser relativamente bem estudado taxonomicamente, as relações entre os grupos 

morfológicos ainda não estão bem estabelecidas, principalmente no que concerne às relações 

entre os três subgêneros (Meconostigma, Philodendron e Pteromischum), bem como sua 

relação com a parte sul-americana do gênero irmão Homalomena, da seção Curmeria. Desta 

forma, por meio de abordagens filogenéticas baseadas em marcadores plastidiais (rpl32-trnL, 

trnQ-5’-rps16 e trnV-ndhC) e nucleares (ITS), o presente trabalho avalia o posicionamento dos 

três subgêneros de Philodendron e de H. seção Curmeria sob uma nova perspectiva, discutindo 

também a integridade de outros grupos morfológicos como naturais ou não. Adicionalmente, 

além da confirmação do monofiletismo de Philodendron, dados prévios indicando o 

polifiletismo de Homalomena e a separação das espécies americanas em um novo gênero 

(Adelonema) são corroborados no presente estudo. 

 

PALAVRAS-CHAVE ADICIONAIS: clado Homalomena – Pteromischum – Meconostigma – 

Adelonema – Aroideae. 
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INTRODUÇÃO 

 

Philodendron Schott é um dos maiores gêneros vegetais exclusivamente neotropicais, 

figurando como o segundo em número de espécies na família Araceae, com aproximadamente 

500 espécies aceitas, sendo superado apenas por Anthurium Schott, o qual conta com cerca de 

900 espécies descritas (Boyce & Croat, 2011; The Plant List, 2013). O gênero apresenta uma 

grande diversidade ecológica, ocupando geralmente as florestas úmidas da América tropical 

(Mayo, 1988; Mayo, 1991; Mayo et al., 1997).  

Os membros do gênero ocupam atualmente uma extensa área de distribuição, 

estendendo-se desde o México ao Uruguai (Mayo et al., 1997), com possível origem na bacia 

Amazônica (Calazans et al., 2014). No entanto, a história biogeográfica do grupo ao qual 

Philodendron faz parte, o clado Homalomena sensu Cusimano et al. (2011), ainda não está 

muito bem esclarecida, tendo em vista a distribuição dos membros do grupo. O clado em 

questão é composto por cinco gêneros ao todo. Além de Philodendron, compreende 

Homalomena Schott, de ocorrência disjunta entre a América tropical e sudeste asiático, 

Furtadoa M.Hotta, exclusivamente do sudeste asiático, Cercestis Schott e Culcasia P.Beauv., 

estando estes dois últimos presentes apenas na África central.  

Além de algumas revisões taxonômicas relativamente recentes de grupos de espécies de 

Philodendron (Mayo, 1991; Grayum, 1996; Croat, 1997; Sakuragui et al., 2005; Sakuragui et 

al., 2012), algumas análises de sistemática molecular vêm sendo publicadas (Gauthier et al., 

2008; Oliveira et al., 2014). No entanto, ainda há dúvidas em relação ao monofiletismo da 

grande maioria dos subgrupos propostos, como seções e subseções, as quais foram agrupadas 

baseando-se em dados de morfologia floral e vegetativa. 

As espécies de Philodendron são divididas em três grandes grupos morfológicos 

principais, os quais são facilmente reconhecíveis: (1) Philodendron subgênero Meconostigma 

(21 spp.), constituído por plantas arborescentes predominantemente heliófilas, com algumas 
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espécies adaptadas a ambientes sombreados, endêmicas da América do Sul; (2) P. subg. 

Pteromischum (78 spp.), com epífitas escandentes que ocorrem, em sua grande maioria, na 

América Central e norte da América do Sul; e (3) P. subg. Philodendron (ca. 400 spp.), um 

grupo composto predominantemente por epífitas ombrófilas com enorme diversidade 

morfológica, ocorrendo em toda a extensão da distribuição do gênero. 

Diferentemente do que ocorre com os subgêneros Philodendron e Pteromischum, os 

quais apresentam maior riqueza de espécies na bacia amazônica, a maior parte da diversidade 

de Meconostigma (18 das 21 espécies) encontra-se no leste e no sudeste da América do Sul 

(porção oriental da distribuição do gênero). Consequentemente, Mayo (1988) sugeriu que 

padrões diferenciados de origem, diversificação e dispersão teriam ocorrido para 

Meconostigma, propondo sua origem na porção oriental e dispersão em direção ao norte. No 

entanto, as análises filogenéticas e de evolução de caracteres florais em Meconostigma 

publicadas recentemente (Calazans et al., 2014; Oliveira et al., 2014) indicam que a origem 

deste grupo pode ter ocorrido de forma similar aos outros dois subgêneros, havendo uma 

posterior dispersão e diversificação nos outros biomas brasileiros. 

De acordo com resultados moleculares publicados por Gauthier et al. (2008) e Yeng et 

al. (2013), há o indicativo de que tanto o gênero Philodendron quanto Homalomena não sejam 

monofiléticos, levando-se em consideração a atual circunscrição de ambos os grupos. Em 

ambos os estudos citados, o grupo das espécies americanas de Homalomena, H. seção 

Curmeria, apresentou maior afinidade com membros de P. subg. Pteromischum, embora apenas 

a topologia da árvore filogenética baseada em marcadores ITS obtida por Yeng et al. (2013) 

tenha apresentado valores relevantes de suporte estatístico para os clados obtidos. Contudo, a 

baixa amostragem em Philodendron neste último trabalho, bem como o fraco suporte e a 

incongruência entre topologias obtidas por Gauthier et al. (2008), utilizando dois marcadores 

nucleares (ETS e ITS) e um plastidial (rpl16), deixam dúvidas a respeito das relações 

filogenéticas entre os subgêneros de Philodendron e H. seção Curmeria. 
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Desta forma, o presente trabalho tem como objetivo fornecer um melhor esclarecimento 

da sistemática filogenética do gênero Philodendron, bem como o entendimento dos padrões de 

diversificação entre as espécies do grupo, levando em consideração uma análise de filogenia 

molecular baseada em três marcadores plastidiais (rpl32-trnL, trnQ-5’-rps16 e trnV-ndhC) e marcadores 

nucleares de ITS, abrangendo as regiões de ITS1 e ITS2 e a sequência codificadora do DNAr 

5,8S. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

 

MATERIAL VEGETAL E EXTRAÇÃO DE DNA 

Folhas frescas de 151 amostras de 120 espécies foram coletadas no presente estudo, 

contando com 107 espécies de Philodendron (ca. 21% do gênero), seis de Homalomena e uma 

de Furtadoa. Adicionalmente, para grupo externo, foram amostradas cinco outras espécies de 

Araceae: Cercestis mirabilis (N.E.Br.) Bogner, Culcasia angolensis Welw. ex Schott, Culcasia 

mannii (Hook.f.) Engl., Culcasia striolata Engl. e Montrichardia linifera (Arruda) Schott. 

Tanto indivíduos provenientes de populações naturais quanto materiais cultivados no 

Departamento de Genética da Universidade Federal de Pernambuco – UFPE (Recife – PE), na 

Fundação Zoobotânica de Belo Horizonte (Belo Horizonte – MG), no Instituto Nacional de 

Pesquisas da Amazônia – INPA (Manaus – AM), no Jardim Botânico do Rio de Janeiro (Rio 

de Janeiro – RJ), no Missouri Botanical Garden (Saint Louis, EUA), no Royal Botanic Gardens, 

Kew (Richmond, Reino Unido) e no Palmengarten (Frankfurt, Alemanha) foram utilizados 

(Tabela 1). 

O material proveniente das coletas foi mantido a 8-10 °C em solução salina saturada de 

CTAB 2% (Rogstad, 1992) até o processamento para a extração de DNA seguindo o protocolo 

CTAB I descrito por Weising et al. (2005). Adicionalmente, foi realizada uma etapa de 

precipitação de polissacarídeos contaminantes, de acordo com Michaels et al. (1994).  
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AMPLIFICAÇÃO E SEQUENCIAMENTO DE DNA 

Para a análise de sequenciamento das regiões plastidiais (rpl32-trnL, trnV-ndhC e trnQ-

5’-rps16) e nucleares (ITS1-DNAr 5,8S-ITS2) foram utilizados os primers descritos por Shaw 

et al. (2007) e Gauthier et al. (2008), respectivamente. As PCRs foram realizadas em um 

termociclador Techne TC-412, contendo ~10-100 ng de DNA genômico, 1× de tampão de 

reação 10× (Thermo Scientific), 3 mol/mL de MgCl2 (Thermo Scientific), 0,2 mol/mL de 

cada dNTP, 0,1 nmol/mL de cada primer e 1 unidade de enzima Taq polimerase (Thermo 

Scientific) num volume total 25 L. Adicionalmente, 2 L de DMSO foram utilizados nas 

reações de ITS. As condições de temperatura seguiram o utilizado por Shaw et al. (2007), 

havendo apenas adequações nas temperaturas de anelamento utilizadas nas amplificações de 

ITS, as quais variaram entre 48-60 °C, dependendo da espécie. 

As reações de sequenciamento foram realizadas utilizando o kit BigDye Terminator 

v3.1 Cycle Sequencing da Applied Biosystems, sendo analisadas por meio de um sequenciador 

ABI PRISM 3500 Genetic Analyzer (Applied Biosystems) na Plataforma de Sequenciamento 

LABCEN/CCB da Universidade Federal de Pernambuco. As sequências resultantes foram 

montadas tanto no programa Geneious 7.1.7 (Biomatters Ltd.) quanto no Unipro UGENE 1.12 

(Okonechnikov et al., 2012) e então alinhadas separadamente para cada região por meio do 

pacote MAFFT 7.017 (Katoh & Standley, 2013) utilizando o algoritmo Auto, havendo 

posteriormente menores ajustes manuais. Para as análises da região de ITS também foram 

obtidas sequências previamente publicadas de Philodendron e Homalomena (Gauthier et al., 

2008; Yeng et al., 2013) disponíveis na base de dados do NCBI (Tabela S1). 

 

ANÁLISES FILOGENÉTICAS 

Foram gerados dendrogramas para cada uma das quatro regiões separadamente, bem 

como uma análise concatenada com as três regiões de cloroplasto, utilizando os métodos de 

máxima parcimônia (MP), máxima verossimilhança (MV) e inferência bayesiana (IB). As 
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análises de MP foram conduzidas no programa PAUP* 4.0b.10 (Swofford, 2002), por meio da 

busca heurística das árvores e bootstrap de 1.000 réplicas. Para a MV foi utilizado o RAxML 

7.2.8 (Stamatakis, 2006) implementado no portal CIPRES (Miller et al., 2010), utilizando o 

modelo de substituição GTR+Γ+I, como indicado pelo jModelTest 2 (Darriba et al., 2012) para 

todas as regiões aqui utilizadas, com rapid bootstraping e busca da árvore de maior 

probabilidade por meio de 1.000 réplicas. As análises bayesianas foram rodadas no programa 

MrBayes 3.2 (Ronquist et al., 2012) no CIPRES, também utilizando o modelo GTR+Γ+I com 

quatro categorias gama (Yang, 1993). As corridas foram iniciadas a partir de árvores aleatórias, 

sendo utilizadas quatro cadeias quentes (T = 0,2) e uma fria, estendendo-se por 10.000.000 

gerações, com burn-in de 20%. 
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Tabela 1. Lista de acessos utilizados nas análises filogenéticas entre espécies de Philodendron e grupos relacionados baseadas em regiões de DNA plastidial 

(rpl32-trnL, trnQ-5’-rps16 e trnV-ndhC) e DNA nuclear (ITS1-DNAr 5,8S-ITS2). 

Táxon  Amostra Localidade/Procedênciaa 

Philodendron subg. Meconostigma (Schott) Engl.   

Philodendron bipinnatifidum Schott SV183JB Material cultivado no JBRJ 

Philodendron brasiliense Engl. SV214FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron brasiliense Engl. SV277RJ Material cultivado no JBP 

Philodendron corcovadense Kunth SV314TN Material cultivado no LGBV/Brasil (Taquaritinga do Norte – PE) 

Philodendron corcovadense Kunth SV520IC Material cultivado no LGBV/Brasil (Cananéia – SP) 

Philodendron goeldii G.M.Barroso SV063UC Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron leal-costae Mayo & G.M.Barroso SV313TN1 Brasil (Taquaritinga do Norte – PE) 

Philodendron leal-costae Mayo & G.M.Barroso SV313TN2 Brasil (Taquaritinga do Norte – PE) 

Philodendron lundii Warm. SV089MC2 Brasil (Morro do Chapéu – BA) 

Philodendron lundii Warm. SV089MC5 Brasil (Morro do Chapéu – BA) 

Philodendron lundii Warm. SV191FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron mello-barretoanum Burle-Marx ex G.M.Barroso SV526RJ Material cultivado na UFRJ 

Philodendron mello-barretoanum Burle-Marx ex G.M.Barroso SV534PE Material cultivado no LGBV 

Philodendron petraeum Chodat & Vischer SV225FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron saxicola K.Krause SV539CV Material cultivado no LGBV/Brasil (Mucugê – BA) 

Philodendron solimoesense A.C.Sm. SV050UC1 Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron solimoesense A.C.Sm. SV070VR16 Brasil (PARNA Viruá, Caracaraí – RR) 

Philodendron solimoesense A.C.Sm. SV070VR17 Brasil (PARNA Viruá, Caracaraí – RR) 

Philodendron solimoesense A.C.Sm. SV070VR18 Brasil (PARNA Viruá, Caracaraí – RR) 

Philodendron speciosum Schott ex Endl. SV535RJ Material cultivado no Kew 

Philodendron uliginosum Mayo SV213FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron undulatum Engl. SV245JB Material cultivado no JBRJ 

Philodendron undulatum Engl. SV519IC Material cultivado no LGBV/Brasil (Cananéia – SP) 

Philodendron venezuelense G.S.Bunting SV447UC1 Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron venezuelense G.S.Bunting SV447UC2 Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron venezuelense G.S.Bunting SV447UC3 Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron williamsii Hook.f. SV276RJ Material cultivado no JBP 

Philodendron xanadu Croat et al. SV570KG Material cultivado no Kew 
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Tabela 1. (continuação)   

P. subg. Philodendron Engler   

seção Baursia Reichb.   

P. crassinervium Lindl. SV249FT Material cultivado no LGBV 

Philodendron edmundoi G.M.Barroso SV254RJ Material cultivado no JBP 

Philodendron glaziovii Hook.f. SV346MO Material cultivado no MOBOT (proveniente do Kew) 

Philodendron insigne Schott SV061UC Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron linnaei Kunth SV539RD Material cultivado no LGBV/Brasil (Reserva Ducke, Manaus – AM) 

Philodendron longilaminatum Schott SV553KG Material cultivado no Kew 

Philodendron martianum Engl. SV237JB Material cultivado no JBRJ 

Philodendron micranthum Poepp. ex Schott SV233FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron nullinervium E.G.Gonç. SV288FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron pusillum E.G.Gonç & Bogner SV360MO Material cultivado no MOBOT 

Philodendron renauxii Reitz SV219FZ Material cultivado na FZB-BH 

seção Macrobelium (Schott) Sakur.   

Philodendron acutatum Schott SV087MC1 Brasil (Morro do Chapéu – BA) 

Philodendron acutatum Schott SV087MC7 Brasil (Morro do Chapéu – BA) 

Philodendron acutifolium K.Krause SV322MO Equador/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron annulatum Croat SV552KG Material cultivado no Kew 

Philodendron appendiculatum Nadruz & Mayo SV285FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron auriculatum Standl.& L.O.Williams SV559KG Material cultivado no Kew 

Philodendron biribiriense Sakur. & Mayo SV290FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron campii Croat SV057UC Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron cipoense Sakur. & Mayo SV182FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron conforme G.S.Bunting SV335MO Venezuela/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron cordatum Kunth ex Schott SV283FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron curvilobum Schott SV523CA Material cultivado no LGBV/Brasil (Cananéia – SP) 

Philodendron davidsonii Croat SV336MO Costa Rica/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron erubescens K.Koch & Augustin SV250FT Brasil (Floresta da Tijuca, Rio de Janeiro – RJ) 

Philodendron eximium Schott SV293TN Material cultivado no LGBV/Brasil (Taquaritinga do Norte – PE) 

Philodendron eximium Schott SV522IC Material cultivado no LGBV/Brasil (Ilha Comprida, Cananéia – SP) 

Philodendron inops Schott SV280RJ Material cultivado no JBP 

Philodendron laticiferum Croat & M.M.Mora SV352MO Colômbia/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron microstictum Standl. & L.O.Williams SV583KG Material cultivado no Kew 
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Tabela 1. (continuação)   

Philodendron minarum Engl. SV291FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron ruizii Schott SV362MO Equador/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron sagittifolium Liebm. SV223FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron simmondsii Mayo SV563KG Material cultivado no Kew 

Philodendron vargealtense Sakur. SV211FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron wittianum Engl. SV040RD Brasil (Reserva Ducke, Manaus – AM) 

Philodendron wittianum Engl. SV058UC Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron sphalerum Schott SV053UC1 Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron sphalerum Schott SV053UC2 Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron sphalerum Schott SV053UC3 Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron spiritus-sancti G.S.Bunting SV222FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron uleanum Engl. SV287FZ Material cultivado na FZB-BH 

seção Philodendron (Jacq.) Schott   

Philodendron billietiae Croat SV011VR Brasil (PARNA Viruá, Caracaraí – RR) 

Philodendron billietiae Croat SV038RD Brasil (Reserva Ducke, Manaus – AM) 

Philodendron blanchetianum Schott SV200FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron ernestii Engl. SV576KG Material cultivado no Kew 

Philodendron fragrantissimum (Hook.) G.Don SV295IG Brasil (Usina São José, Igarassu – PE) 

Philodendron giganteum Schott SV239JB Material cultivado no JBRJ 

Philodendron giganteum Schott SV345MO República Dominicana/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron glanduliferum Matuda SV575KG Material cultivado no Kew 

Philodendron grandifolium (Jacq.) Schott SV348UC Guiana Francesa/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron grandipes K.Krause SV349UC Panamá/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron grandipes K.Krause SV446FF Material cultivado no Palmgarten 

Philodendron hopkinsianum M.L.Soares & Mayo SV035RD Brasil (Reserva Ducke, Manaus – AM) 

Philodendron lupinum E.G.Gonç. & J.B.Carvalho SV230FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron maximum K.Krause SV578KG Material cultivado no Kew 

Philodendron megalophyllum Schott SV043UC Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron megalophyllum Schott SV320UT Brasil (Rebio Uatumã, Presidente Figueiredo – AM) 

Philodendron melinonii Brongn.ex Regel SV594RD Material cultivado no LGBV (Reserva Ducke, Manaus – AM) 

Philodendron ornatum Schott SV059UC Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron schottianum H.Wendl. ex Schott SV209FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron tenue K.Koch & Augustin SV573KG Material cultivado no Kew 
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Tabela 1. (continuação)   

Philodendron toshibai M.L.Soares & Mayo SV034RD Brasil (Reserva Ducke, Manaus – AM) 

seção Philopsammos G.S.Bunting   

Philodendron callosum K.Krause SV022PF Material cultivado no LGBV (Presidente Figueiredo – AM) 

Philodendron dunstervilleorum G.S.Bunting SV577KG Material cultivado no Kew 

Philodendron pulchrum G.M.Barroso SV025PF Brasil (Presidente Figueiredo – AM) 

seção Polytomium (Schott) Engler   

Philodendron cardosoi E.G.Gonç. SV220FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron distantilobum K.Krause SV212FT Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron distantilobum K.Krause SV318UT Brasil (Rebio Uatumã, Presidente Figueiredo – AM) 

Philodendron fendleri K.Krause SV343MO Trinidade e Tobago/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron lacerum (Jacq.) Schott SV574KG Material cultivado no Kew 

Philodendron radiatum Schott SV565KG Material cultivado no Kew 

Philodendron tortum M.L.Soares & Mayo SV032RD Brasil (Reserva Ducke, Manaus – AM) 

Philodendron warszewiczii K.Koch & C.D.Bouché SV376MO Material cultivado no MOBOT 

seção Schizophyllum (Schott) Engler   

Philodendron bipennifolium Schott SV284FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron bipennifolium Schott SV307IP Material cultivado no INPA 

Philodendron bipennifolium Schott SV524SP Material cultivado no IBT-SP 

Philodendron nadruzianum Sakur. SV247FT Brasil (Floresta da Tijuca, Rio de Janeiro – RJ) 

Philodendron nadruzianum Sakur. SV253RJ Brasil (Floresta da Tijuca, Rio de Janeiro – RJ) 

Philodendron pedatum (Hook.) Kunth SV029RD Brasil (Reserva Ducke, Manaus – AM) 

Philodendron pinnatilobum Engl. SV582KG Material cultivado no Kew 

Philodendron quinquelobum K.Krause SV595UC Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron ruthianum Nadruz SV189FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron ruthianum Nadruz SV203JB Material cultivado no JBRJ 

Philodendron sp.nov. aff. squamiferum SV529CV Brasil (Caxiuanã – PA)/Material cultivado no LGBV 

seção Tritomophyllum Schott   

Philodendron anisotomum Schott SV327MO Material cultivado no MOBOT 

Philodendron hylaeae G.S.Bunting SV001VR Brasil (PARNA Viruá, Caracaraí – RR) 

Sem seção   

Philodendron attenuatum Croat SV321MO Equador/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron deflexum Poepp. ex Schott SV337MO Venezuela/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron ecordatum Schott SV572KG Material cultivado no Kew 
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Tabela 1. (continuação)   

Philodendron gloriosum André SV347MO Material cultivado no MOBOT 

Philodendron humile E.G.Gonç. SV241JB Material cultivado no JBRJ 

Philodendron mamei André SV571KG Material cultivado no Kew 

Philodendron sodiroi N.E.Br. SV221FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron werkhoveniae Croat SV196FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron wullschlaegelii Schott SV286FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron sp.nov. Espada SV530UC Brasil (Urucu, Coari – AM) 

P. subg. Pteromischum (Schott) Mayo   

Philodendron acreanum K.Krause SV215FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron flumineum E.G.Gonç. SV198FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron ichthyoderma Croat & Grayum SV350MO Panamá/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron inaequilaterum Liebm. SV208FZ Material cultivado na FZB-BH 

Philodendron ligulatum Schott SV354MO Panamá/Material cultivado no MOBOT 

Philodendron platypodum Gleason SV004VR Brasil (PARNA Viruá, Caracaraí – RR) 

Philodendron platypodum Gleason SV033RD Brasil (Reserva Ducke, Manaus – AM) 

Philodendron platypodum Gleason SV055UC Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron propinquum Schott SV252FT Brasil (Floresta da Tijuca, Rio de Janeiro – RJ) 

Philodendron rudgeanum Schott SV056UC Brasil (Urucu, Coari – AM) 

Philodendron rudgeanum Schott SV540PE Brasil (Bonito – PE) 

Philodendron sonderianum Schott SV586KG Material cultivado no Kew 

Philodendron aff. propinquum Schott SV586KG  Material cultivado no Kew 

Cercestis Schott   

Cercestis mirabilis (N.E.Br.) Bogner SV393MO Material cultivado no MOBOT 

Cercestis mirabilis (N.E.Br.) Bogner SV581KG Material cultivado no Kew 

Culcasia P.Beauv.   

Culcasia angolensis Welw. ex. Schott SV591KG Material cultivado no Kew 

Culcasia mannii (Hook.f.) Engl. SV394MO Serra Leoa/Material cultivado no MOBOT 

Culcasia striolata Engl. SV592KG Material cultivado no Kew 

Furtadoa M.Hotta   

Furtadoa mixta (Ridl.) M.Hotta SV561KG Material proveniente do banco de DNA do Kew 

Homalomena Schott   

Homalomena crinipes Engl. SV392MO Peru/Material cultivado no MOBOT 

Homalomena deltoidea Hook.f. SV548KG Material cultivado no Kew 
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Tabela 1. (continuação)   

Homalomena magna A.Hay SV551KG Material proveniente do banco de DNA do Kew 

Homalomena rubescens (Roxb.) Kunth SV232FZ Material cultivado na FZB-BH 

Homalomena sp. SV389MO Equador/Material cultivado no MOBOT 

Montrichardia Crueg.   

Montrichardia linifera (Arruda) Schott SV542PE Brasil (Ipojuca – PE) 
a FZB-BH – Fundação Zoobotânica de Belo Horizonte (Belo Horizonte, MG, Brasil); IBT-SP – Instituto de Botânica de São Paulo (São Paulo, SP, 

Brasil); INPA – Instituto Nacional de Pesquisas da Amazônia (Manaus, AM, Brasil); JBP – Jardim Botânico Plantarum (Nova Odessa, SP, Brasil); 

JBRJ – Jardim Botânico do Rio de Janeiro (Rio de Janeiro, RJ, Brasil); Kew – Royal Botanic Gardens, Kew (Richmond, Reino Unido); LGBV – 

Laboratório de Genética e Biotecnologia Vegetal, Departamento de Genética, Universidade Federal de Pernambuco (Recife, PE, Brasil); MOBOT 

– Missouri Botanical Garden (Saint Louis, Estados Unidos da América); UFRJ – Centro de Ciências da Saúde, Universidade Federal do Rio de 

Janeiro (Rio de Janeiro, RJ, Brasil).  
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RESULTADOS 

 

As sequências das três regiões de cpDNA obtidas de 151 acessos resultaram em um 

alinhamento de 3.886 bases de comprimento, após a exclusão das extremidades não alinhadas, 

onde as sequências dos acessos variaram entre 2.559 e 3.373 bases (Tabela 2). Levando em 

consideração o alinhamento das regiões separadamente, a rpl32-trnL resultou em uma matriz 

com 934 caracteres (variando entre 364 e 739 bases), a trnV-ndhC com 1.142 (de 634 a 896 

bases) e a trnQ-5’-rps16 perfazendo 1.810 (entre 1.114 e 1.457 bases) (Tabela 2). No total, o 

número de caracteres variáveis e informativos para parcimônia observados entre as sequências 

de Philodendron, Homalomena e Furtadoa (ingroup) foram, respectivamente: 162 (17,4%) e 

100 (10,7%) para a rpl32-trnL; 316 (27,7%) e 121 (10,6%) para a trnV-ndhC; e 380 (21,0%) e 

209 (11,6%) para trnQ-5’-rps16 (Tabela 2).  

 

Tabela 2. Informações sobre o alinhamento das sequências das quatro regiões analisadas. 

Região NCG (pb)a VCS (pb)b NCPc CIPd ICe IRf 

ITS 1138 620-849 707 574 0,539 0,903 

rpl32-trnL  934 364-739 162 100 0,724 0,914 

trnQ-5’-rps16 1810 1114-1457 380 209 0,649 0,887 

trnV-ndhC 1142 634-896 316 121 0,776 0,907 

Total cpDNA 3886 2559-3373 858 430 0,676 0,883 
a Número de caracteres gerados em pares de base (pb); b variação no número dos caracteres das 

sequências; c número de caracteres polimórficos no ingroup; d caracteres informativos para parcimônia 

no ingroup; e índice de consistência; f índice de retenção. 

 

Com relação à região de ITS, a análise a partir dos 144 acessos utilizados resultou em 

um alinhamento com 1.138 bases, com as sequências individuais variando entre 620 e 849. A 

região apresentou uma altíssima proporção de caracteres variáveis e informativos para 

parcimônia, os quais somaram 707 (63,8%) e 574 (51,8%), respectivamente (Tabela 2). 

Os três diferentes métodos de reconstrução filogenética, em geral, resultaram em árvores 

com topologias similares tanto para os marcadores plastidiais quanto para os nucleares, 

principalmente no que diz respeito aos grandes grupos de espécies (nós mais basais). No 
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entanto, os valores de suporte obtidos com a MP foram consideravelmente mais baixos, além 

de haver várias politomias espalhadas pelo dendrograma (dados não mostrados), diferentemente 

do que aconteceu com as análises de MV e IB. Com relação aos índices de consistência (IC) e 

de retenção (IR) calculados durante a MP, as regiões de cpDNA apresentaram valores de IC 

moderados (entre 0,649 e 0,776; Tabela 2), indicando proporções relativamente baixas de 

homoplasia. Por outro lado, os altos valores de IR obtidos (entre 0,887 e 0,914) indicam que as 

homoplasias não impactaram excessivamente durante a geração dos agrupamentos. Tal padrão 

de compensação entre homoplasias e sinapomorfias foi mais perceptível nas análises baseadas 

na região de ITS, onde houve um alto índice de homoplasia as quais apresentaram (IC = 0,539), 

embora apresentando um alto índice de retenção (IR = 0,903) (Tabela 2). 

As análises de MV e IB apresentaram topologias idênticas para as regiões de cpDNA 

concatenadas, havendo diferenças no posicionamento de algumas espécies em ramos com 

suporte estatístico muito baixo (Figura 1). No geral, os nós basais, os quais representam os 

grandes grupos dentro de Philodendron (subgêneros), foram recuperados com valores elevados 

de suporte estatístico tanto na MV quanto na IB (Figura 1). Mesmo quando uma das análises 

não resultou em um agrupamento confiável para um ramo específico da árvore, como no caso 

do posicionamento do subgênero Meconostigma como grupo irmão das demais espécies do 

gênero, a outra abordagem apresentou suportes entre moderado e alto (Figura 1). No entanto, 

quando analisadas separadamente, nenhuma das três sequências de cpDNA foi suficientemente 

eficiente para determinar as relações de parentesco entre os grandes grupos, os quais ainda 

puderam ser recuperados com suporte moderado, havendo sempre uma grande politomia na 

base da árvore e na maioria dos ramos terminais (Figuras Suplementares S1, S2 e S3). Os 

menores valores de suporte e a presença de politomias na maior parte dos grupos foram 

apresentados pela região com o maior índice de consistência, a rpl32-trnL (IR = 0,914), e 

consequentemente com a menor proporção de caracteres homoplásicos afetando diretamente o 

agrupamento (Tabela 2; Figuras Suplementares S1, S2 e S3). 
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Com relação à região de ITS, a grande maioria dos grupos observados nas análises com 

as regiões foi recuperada, embora com algumas diferenças no suporte dos clados. O grupo das 

espécies asiáticas de Homalomena foi recuperado como monofilético, embora sem suporte 

relevante (BS = 31 e PP = 0,52; Figura S4). Já o conjunto das espécies sul-americanas de 

Homalomena, a seção Curmeria, e os três subgêneros de Philodendron formaram um grupo 

monofilético com suporte apenas na MV, com BS de 87 (Figura S4). Da mesma forma que 

observado para as regiões plastidiais, as espécies de H. seção Curmeria formaram um clado 

bem suportado (BS = 98, PP = 1), o qual se posicionou como irmão do gênero Philodendron 

(Figura S4). No entanto, o subgênero Pteromischum apareceu como o grupo que divergiu 

primeiro no gênero, diferentemente das regiões plastidiais, embora esta diferença topológica 

tenha apresentado baixo suporte estatístico (BS = 58, PP = 0,87; Figura S4). 

Como anteriormente mencionado, as reconstruções filogenéticas baseadas nas 

sequências de cpDNA concatenadas tanto na MV quanto na IB apresentaram o ingroup com 

valor máximo de suporte, tendo o clado formado por F. mixta (Ridl.) M.Hotta e as espécies 

asiáticas de Homalomena como grupo irmão do grande clado formado por H. seção Curmeria, 

P. subg. Meconostigma, P. subg. Pteromischum e P. subg. Philodendron. Com exceção de 

apenas algumas espécies com agrupamento inesperado, as quais serão mencionadas adiante, os 

três subgêneros baseados em caracteres morfológicos foram recuperados com alto suporte 

(Figura 1), sendo que a IB se mostrou mais eficiente do que a MV na geração do agrupamento 

de P. subg. Philodendron, com bootstrap (BS) de 77 e probabilidade posterior (PP) igual a 1. 

A posição de Meconostigma como grupo irmão dos outros dois subgêneros também apresentou 

diferenças no suporte obtido, com o valor máximo da PP e BS de 43 (Figura 1). 

Levando em consideração as relações dentro do clado Meconostigma (representado em 

verde na Figura 1), P. venezuelense se posicionou como espécie irmã do restante do grupo 

(Figura 1). As outras duas espécies amazônicas (P. goeldii G.M.Barroso e P. solimoesense 

A.C.Sm.) formaram um grupo irmão das espécies heliófilas, as quais ocorrem na porção leste 
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da distribuição do gênero (Figura 1). Adicionalmente, a maior parte dos outros agrupamentos 

obtidos no clado das heliófilas arborescentes não apresentou valores de suporte significativos, 

além de não haver coesão entre os diferentes acessos de algumas espécies (e mesmo de uma 

única população, como foi o caso de P. lundii Warm. com SV089MC2 e SV089MC5) (Figura 

1). 

Dentro do clado Pteromischum, o qual está representado em azul na Figura 1, apenas o 

grupo formado pelas espécies P. acreanum K.Krause, P. flumineum E.G.Gonç., P. propinquum 

Schott, P. sonderianum Schott e pelo acesso amazônico de P. rudgeanum Schott apresentou 

suporte moderado na MV (Figura 1), enquanto em todos os outros grupos foram observados 

valores altos de BS e PP (Figura 1). Entretanto, uma inconsistência foi observada com relação 

à classificação baseada nos caracteres morfológicos e às reconstruções filogenéticas aqui 

realizadas, onde dois membros de P. subg. Pteromischum, P. ichthyoderma Croat & Grayum e 

P. ligulatum Schott apareceram dentro de um dos grupos terminais do clado referente ao 

subgênero Philodendron (com P. annulatum Croat e P. laticiferum Croat & M.M.Mora) 

apresentando alto suporte estatístico (BS = 96 e PP = 1; Figura 1). 

O clado referente ao subgênero Philodendron, o qual corresponde ao grupo marcado em 

cinza na árvore filogenética apresentada na Figura 1, apresentou três grandes agrupamentos de 

espécies com valores altos de suporte: o clado A, apresentando o maior número de espécies 

(incluindo P. ichthyoderma e P. ligulatum, como citado anteriormente) (BS = 100 e PP = 1); 

clado B, composto por P. fragrantissimum, P. hopkinsianum M.L.Soares & Mayo, P. 

werkhoveniae Croat, P. wittianum Engl., P. ecordatum Schott e P. sp.nov. Espada (BS = 100 e 

PP = 1); e clado C, formado basicamente por membros das seções Baursia e Philopsammos e 

apenas dois membros da seção Philodendron (P. ernestii Engl. e P. glanduliferum Matuda) com 

suporte máximo tanto na MV quanto na IB (BS = 100 e PP = 1, respectivamente). Assim como 

observado no clado Meconostigma, grande parte dos nós terminais do clado A não apresentou 

suporte estatístico relevante, diferentemente dos clados B e C, bem como a ocorrência de 
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espécies sem coesão em um nó, com acessos distribuídos por vários grupos diferentes (Figura 

1). Adicionalmente, P. humile E.G.Gonç., uma espécie que supostamente faz parte do 

subgênero Philodendron e que era anteriormente conhecida como H. solimoensis G.M.Barroso, 

foi posicionada com as duas espécies de Homalomena provenientes da América do Sul, 

formando o clado Curmeria (BS = 100 e PP = 1; marcado em roxo na Figura 1). 
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DISCUSSÃO 

 

Apesar da grande representatividade das espécies de Philodendron nas florestas úmidas 

neotropicais, onde, em algumas regiões, podem representar os principais elementos da flora 

epifítica (e.g. Irume et al., 2013), nenhuma análise filogenética envolvendo abordagens 

moleculares havia sido publicada recentemente. Gauthier et al. (2008) foram os primeiros a 

utilizar um número relevante de espécies do gênero, enquanto no trabalho de Barabé et al. 

(2002) apenas seis espécies de Philodendron e duas de Homalomena foram amostradas, 

justamente por não estarem focando na filogenia do grupo. No caso de outros trabalhos com 

enfoque nas relações intergenéricas de Araceae (e.g. French et al., 1995; Cabrera et al., 2008; 

Cusimano et al., 2011; Henriquez et al., 2014), o número de espécies utilizadas foi ainda mais 

reduzido. 

Os dados de Gauthier et al. (2008), no entanto, são contraditórios no que diz respeito à 

resposta gerada pelos diferentes tipos de marcadores (nucleares e plastidiais), bem como pelos 

métodos de reconstrução filogenética utilizados (MP e IB), mostrando topologias divergentes 

e com baixo suporte nos agrupamentos entre e dentro dos subgêneros de Philodendron. 

Comparativamente, os resultados aqui apresentados mostram uma resolução superior, 

principalmente levando em consideração os valores de suporte obtidos para os grandes clados 

do gênero, bem como nas relações entre os subgêneros de Philodendron e H. seção Curmeria. 

Apesar de contarem com representantes de quase todos os grupos taxonômicos baseados em 

caracteres morfológicos (apenas uma das nove seções do subgênero Philodendron que haviam 

sido descritas até o momento não foi amostrada), a maior limitação do trabalho de Gauthier et 

al. (2008) foi a inconsistência no que diz respeito às sequências obtidas para todo o conjunto 

amostral. Ao todo, os autores utilizaram 72 espécies, mas o número de sequências obtidas para 

cada uma das três diferentes regiões foi diferente (64 de ETS, 58 de rpl16 e apenas 45 de ITS). 

Assim, para boa parte das espécies, não estavam disponíveis sequências de todas as três regiões, 



65 
 

o que possivelmente impossibilitou a utilização de um alinhamento concatenado durante as 

análises de reconstrução filogenética sem a exclusão de uma parcela considerável das amostras. 

Da mesma forma, quando as sequências foram analisadas separadamente, nossos resultados 

mostraram baixa resolução e vários grupos com suporte estatístico irrelevante. Apenas a partir 

da junção das regiões de cpDNA que as topologias resultantes das análises de MI e IB 

apresentaram grupos bem definidos. 

Todas as regiões aqui empregadas, tanto as de cpDNA (rpl32-trnL, trnV-ndhC e trnQ-

5’-rps16) quanto as nucleares (ITS1-DNAr 5,8S-ITS2) apresentaram proporções consideráveis 

de caracteres variáveis e informativos para parcimônia, indicando o grande potencial de 

aplicação destas sequências em análises evolutivas envolvendo grupos de Araceae. No entanto, 

levando em consideração as regiões plastidiais, apenas a rpl32-trnL havia sido utilizada 

anteriormente em um estudo envolvendo um grupo de Araceae, o qual abordou as relações 

filogenéticas e evolução de alguns caracteres entre espécies de Arum L. (Espíndola et al., 2010). 

Mesmo assim, a proporção de caracteres polimórficos encontrada por Espíndola et al. (2008) 

foi muito inferior ao aqui observado, sendo 6,0% contra 17,4%. Adicionalmente, buscas 

utilizando a ferramenta BLASTN 2.2.3 (Altschul et al., 1997) na base de dados do NCBI 

(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/) confirmaram a ausência de dados relacionados às regiões trnV-

ndhC e trnQ-5’-rps16, onde os únicos hits para outros táxons da família estavam relacionados 

a sequências completas do genoma plastidial de algumas poucas espécies (Andrey et al., 2008; 

Wang & Messing, 2011; Ahmed et al., 2012). Levando-se em consideração que Gauthier et al. 

(2008) haviam obtido apenas 6,5% de polimorfismo analisando o íntron do gene plastidial 

rpl16, é surpreendente que a região menos informativa no presente trabalho, a rpl32-trnL, tenha 

apresentado 17,4% de caracteres variáveis, indicando o potencial destes marcadores para a 

utilização em reconstruções filogenéticas em grupos de Araceae. 

A confirmação de grandes clados com altos valores de suporte estatístico representando 

os subgêneros de Philodendron corrobora até certo ponto a divisão dos grupos com base em 
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caracteres morfológicos vegetativos e reprodutivos. Com a tentativa de diversos autores de 

classificar e agrupar os membros de P. subg. Philodendron, o qual apresenta um número de 

espécies quase quatro vezes do maior do que a junção de Meconostigma e Pteromischum, foram 

criadas 10 seções (Mayo, 1990; Croat, 1997, Sakuragui et al., 2005; Köster & Croat, 2011), das 

quais as duas maiores (seções Macrobelium e Philodendron) ainda estão subdivididas em 

diversas subseções e séries. Entretanto, nossos resultados mostram o polifiletismo destes 

grupos, principalmente para as duas grandes seções Macrobelium e Philodendron, como 

previamente indicado por Gauthier et al. (2008). A seção Tritomophyllum (aqui representada 

por P. anisotomum Schott e P. hylaeae G.S.Bunting), que já havia sido indicada como um grupo 

possivelmente artificial por Croat (1997), também aparece aqui como polifilética. 

Adicionalmente, as espécies de Schizophyllum formaram um grupo relativamente coeso e bem 

suportado, apesar dos dois acessos de P. ruthianum Nadruz aparecerem fora do agrupamento 

principal, indicando certa robustez da definição da seção. 

As exceções com relação à formação dos grandes clados correspondentes aos três 

subgêneros, sendo as duas espécies de Pteromischum (P ichthyoderma e P. ligulatum) dentro 

do grande clado A do subgênero Philodendron, e P. humile no mesmo clado das espécies de H. 

seção Curmeria, possivelmente ocorreram por diferentes motivos. No caso da primeira, o 

padrão de crescimento monopodial mesmo após a primeira floração, característico das espécies 

do subgênero Pteromischum, teria aparecido de forma independente também em membros do 

subgênero Philodendron, possivelmente sendo o caso do ancestral comum a P. ichthyoderma e 

P. ligulatum, levando-se em consideração o alto suporte estatístico do posicionamento das duas 

espécies no dendrograma. Já a relação de P. humile com as espécies amazônicas de 

Homalomena indica uma interpretação equivocada de Gonçalves (2002) ao incluir no gênero 

Philodendron a espécie terrícola H. solimoensis, a qual havia sido descrita originalmente por 

Barroso (1957). 
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A ideia do posicionamento do clado Meconostigma como irmão do resto do gênero, 

como aqui indicado pelas análises com os marcadores plastidiais, já havia sido apresentada por 

Mayo (1986) a partir de uma análise cladística baseada em caracteres florais. Levando-se em 

consideração a presença de estiletes lobados em todas as espécies de Meconostigma, assim 

como em Homalomena, estando ausentes nos subgêneros Pteromischum e Philodendron (outro 

argumento a favor da inclusão de P. humile como H. solimoensis em H. seção Curmeria), é 

possível considerar a reversão de tal característica como estado derivado dentro do gênero. No 

entanto, ainda há certa dúvida quanto ao primeiro grupo a divergir dentro do gênero, levando 

em consideração tanto os resultados aqui obtidos com a região de ITS quanto os apresentados 

por Gauthier et al. (2008) para os dois marcadores nucleares utilizados (ETS e ITS, que 

indicavam o subgênero Pteromischum como a primeira linhagem divergente em Philodendron), 

embora os valores de suporte não tenham sido satisfatórios nos dois casos citados. 

Com relação aos agrupamentos dentro de P. subg. Meconostigma, o aparecimento de P. 

venezuelense como irmã do resto do subgênero (tanto nas análises das regiões de cpDNA quanto 

para ITS) contrasta com a topologia apresentada por Oliveira et al. (2014) para marcadores 

diferentes (ETS e matK). Os autores encontraram o grupo composto por P. goeldii e P. 

solimoesense como a primeira linhagem divergente em Meconostigma, além de P. venezuelense 

dentro do clado das heliófilas e proximamente relacionada a P. williamsii J.D. Hooker., 

similarmente ao observado por Calazans et al. (2014) em uma análise filogenética baseada na 

morfologia de caracteres florais. Contudo, o alto suporte estatístico para a coesão do grupo das 

heliófilas (BS = 99 e PP = 1, para as regiões de cpDNA, e suporte máximo na MV e na IB para 

o ITS), o qual incluiu P. williamsii, além da utilização de três acessos de P. venezuelense, 

confere a hipótese de uma posição mais basal para P. venezuelense dentro de Meconostigma 

como sendo bastante plausível. Além disso, podemos considerar que a colonização do leste da 

América do Sul pelas espécies do subgênero em questão seja secundária e tenha sido um 

importante fator para o aumento da diversificação do grupo, sem ter havido a volta de uma 
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linhagem para a Amazônia, como sugerido previamente por Calazans et al. (2014) e Oliveira 

et al. (2014). 

Da mesma forma, pode-se sugerir uma origem amazônica para as linhagens do 

subgênero Philodendron, considerando que os primeiros grupos a divergir (clados B e C) são 

compostos majoritariamente por espécies amazônicas. Nesse caso, a colonização de outros 

biomas teria sido secundária, podendo ter ocorrido diversas vezes de forma independente, 

havendo um retorno posterior à Amazônia, como sugerido pelos agrupamentos em vários nós 

do clado A com espécies de distribuição geográfica distinta. Adicionalmente, a ocupação de 

novos hábitats deve ter sido um dos fatores fundamentais para a origem da grande diversidade 

no subgênero Philodendron, levando em consideração a diversidade consideravelmente menor 

encontrada nos grupos irmãos, da mesma forma observada para Anthurium (ver Carlsen & 

Croat, 2013), um dos maiores gêneros de angiospermas (The Plant List, 2013). 

Nas análises filogenéticas baseadas em ITS entre todas as cinco seções reconhecidas de 

Homalomena (Curmeria) conduzidas por Yeng et al. (2013), foi observado o polifiletismo do 

gênero, o qual estava dividido em um clado com todos os grupos asiáticos (Homalomena, 

Cyrtocladon, Chamaecladon e Geniculatae) e Curmeria, a seção neotropical, inserida no 

gênero Philodendron como grupo irmão de Pteromischum. No entanto, a união entre Curmeria 

e Pteromischum apresentou baixo suporte estatístico (BS = 61 e PP = 0,86; Yeng et al., 2013), 

enquanto que o agrupamento deste último com o subgênero Philodendron apareceu com valor 

máximo de suporte estatístico na IB com os marcadores plastidiais utilizados no presente 

trabalho. Desta forma, acreditamos que a medida mais cautelosa, em relação à separação de 

Curmeria e Homalomena sensu stricto, seria remover apenas as espécies neotropicais de 

Homalomena para o antigo gênero Adelonema descrito por Schott (1860), como uma das 

alternativas apresentadas por Yeng et al. (2013). Qualquer uma das outras opções, as quais 

necessariamente estavam associadas com exclusão das espécies de Pteromischum, seja para 

formar um gênero próprio – Elopium (Schott, 1865) – ou fazer parte de Adelonema, acarretaria 
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em um polifiletismo no gênero Philodendron, além de demandar desnecessariamente alterações 

taxonômicas mais profundas. 
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Tabela Suplementar S1. Espécies de Homalomena e Philodendron com sequências da região nuclear 

de ITS disponíveis no GenBank, as quais foram utilizadas no presente trabalho. 
Táxon  Acesso GenBank 

Homalomena asmae Baharuddin & P.C.Boyce  JQ413317.1 

Homalomena asmae Baharuddin & P.C.Boyce  JX076771.1 

Homalomena atrox P.C.Boyce et al.  JQ955571.1 

Homalomena borneensis Ridl.  JQ413327.1 

Homalomena borneensis Ridl.  JQ955573.1 

Homalomena borneensis Ridl.  JQ955578.1 

Homalomena borneensis Ridl.  JX076772.1 

Homalomena clandestina P.C.Boyce et al.  JQ413328.1 

Homalomena clandestina P.C.Boyce et al.  JQ413329.1 

Homalomena clandestina P.C.Boyce et al.  JX076774.1 

Homalomena clandestina P.C.Boyce et al.  JX076775.1 

Homalomena cochinchinensis Engl.  DQ866877.1 

Homalomena crinipes Engl.  DQ866878.1 

Homalomena curvata Engl.  JQ413313.1 

Homalomena curvata Engl.  JQ413314.1 

Homalomena curvata Engl.  JX076776.1 

Homalomena curvata Engl.  JX076777.1 

Homalomena debilicrista Y.C.Hoe  JQ955574.1 

Homalomena erythropus (Mart. ex Schott) Engl.  DQ866879.1 

Homalomena expedita A.Hay & Hersc.  JQ413312.1 

Homalomena expedita A.Hay & Hersc.  JX076778.1 

Homalomena giamensis L.S.Tung, et al.  JQ929129.1 

Homalomena hanneae P.C.Boyce et al.  JQ413318.1 

Homalomena hanneae P.C.Boyce et al.  JQ413339.1 

Homalomena hanneae P.C.Boyce et al.  JX076779.1 

Homalomena hanneae P.C.Boyce et al.  JX076780.1 

Homalomena hanneae P.C.Boyce et al.  JX076801.1 

Homalomena hanneae P.C.Boyce et al.  JX076802.1 

Homalomena hanneae P.C.Boyce et al.  JX076803.1 

Homalomena hanneae P.C.Boyce et al.  JX076804.1 

Homalomena havilandii Ridl.  JQ413332.1 

Homalomena havilandii Ridl.  JX076781.1 

Homalomena humilis (Jack) Hook.f.  JQ413316.1 

Homalomena humilis (Jack) Hook.f.  JX076805.1 

Homalomena humilis (Jack) Hook.f.  JX076806.1 

Homalomena insignis N.E.Br.  JQ413330.1 

Homalomena insignis N.E.Br.  JQ413331.1 

Homalomena insignis N.E.Br.  JX076782.1 

Homalomena insignis N.E.Br.  JX076783.1 

Homalomena josefii P.C.Boyce & S.Y.Wong  JQ413325.1 

Homalomena josefii P.C.Boyce & S.Y.Wong  JX076784.1 

Homalomena matangae Y.C. Hoe et al.  JQ955577.1 
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Tabela Suplementar S1. (continuação)   

Homalomena panamense Croat & Mansell  DQ866880.1 

Homalomena philippinensis Engl.  DQ866881.1 

Homalomena picturata (Linden & André) Regel  DQ866882.1 

Homalomena punctulata Engl.  JQ413337.1 

Homalomena punctulata Engl.  JX076785.1 

Homalomena rostrata Griff.  JX024998.1 

Homalomena rostrata Griff.  JX076786.1 

Homalomena sengkenyang P.C.Boyce et al.  JQ413319.1 

Homalomena sengkenyang P.C.Boyce et al.  JQ413320.1 

Homalomena sengkenyang P.C.Boyce et al.  JQ413321.1 

Homalomena sengkenyang P.C.Boyce et al.  JX076787.1 

Homalomena sengkenyang P.C.Boyce et al.  JX076788.1 

Homalomena sengkenyang P.C.Boyce et al.  JX076789.1 

Homalomena sengkenyang P.C.Boyce et al.  JX076790.1 

Homalomena symplocarpifolia P.C.Boyce et al.  JQ413322.1 

Homalomena symplocarpifolia P.C.Boyce et al.  JX076807.1 

Homalomena symplocarpifolia P.C.Boyce et al.  JX076808.1 

Homalomena vagans P.C.Boyce  JQ413333.1 

Homalomena vagans P.C.Boyce  JX076809.1 

Homalomena vivens P.C.Boyce et al.  JQ413323.1 

Homalomena vivens P.C.Boyce et al.  JQ413324.1 

Homalomena vivens P.C.Boyce et al.  JX076796.1 

Homalomena vivens P.C.Boyce et al.  JX076797.1 

Homalomena wallisii Regel  JQ413335.1 

Homalomena wallisii Regel  JX076798.1 

Homalomena wendlandii Schott  DQ866883.1 

Homalomena sp.Ar3065  JX076794.1 

Homalomena sp.Batang  JX076791.1 

Homalomena sp.BatangAi  JQ413334.1 

Homalomena sp.Melaka  JQ413315.1 

Homalomena sp.Melaka  JX076792.1 

Homalomena sp.Pahang  JQ413326.1 

Homalomena sp.Pahang  JX076793.1 

Philodendron angustisectum Engl.  DQ866884.1 

Philodendron anisotomum Schott  DQ866885.1 

Philodendron barrosoanum G.S.Bunting  DQ866886.1 

Philodendron bipinnatifidum Schott ex Endl.  JQ413336.1 

Philodendron bipinnatifidum Schott ex Endl.  JX089318.1 

Philodendron brevispathum Schott  DQ866887.1 

Philodendron distantilobum K.Krause  DQ866889.1 

Philodendron ecordatum Schott  DQ866890.1 

Philodendron findens Croat & Grayum  DQ866892.1 

Philodendron fragrantissimum (Hook.) G.Don  DQ866893.1 

Philodendron glaziovii Hook.f.  DQ866894.1 
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Tabela Suplementar S1. (continuação)   

Philodendron goeldii G.M.Barroso  DQ866895.1 

Philodendron grandipes K.Krause  DQ866896.1 

Philodendron hederaceum (Jacq.) Schott  DQ866910.1 

Philodendron heleniae Croat  DQ866897.1 

Philodendron hylaeae G.S.Bunting  DQ866898.1 

Philodendron insigne Schott  DQ866899.1 

Philodendron lindenii Engl.  DQ866900.1 

Philodendron linnaei Kunth  DQ866901.1 

Philodendron longistilum K.Krause  DQ866902.1 

Philodendron lundii Warm.  DQ866903.1 

Philodendron mamei André  DQ866904.1 

Philodendron martianum Engl.  DQ866888.1 

Philodendron ornatum Schott  DQ866891.1 

Philodendron panamense K.Krause  DQ866905.1 

Philodendron pedatum (Hook.) Kunth  DQ866906.1 

Philodendron pterotum K.Koch & Augustin  DQ866907.1 

Philodendron radiatum Schott  DQ866908.1 

Philodendron radiatum Schott  JX024997.1 

Philodendron radiatum Schott  JX076799.1 

Philodendron sagittifolium Liebm.  DQ866909.1 

Philodendron serpens Hook.f.  DQ866911.1 

Philodendron smithii Engl.  DQ866912.1 

Philodendron sodiroi N.E.Br.  DQ866913.1 

Philodendron solimoesense A.C.Sm.  DQ866914.1 

Philodendron squamiferum Poepp.  DQ866916.1 

Philodendron stenophyllum K.Krause  DQ866917.1 

Philodendron surinamense (Miq.) Engl.  DQ866918.1 

Philodendron undulatum Engl.  DQ866919.1 

Philodendron xanadu Croat et al.  DQ866920.1 

Philodendron sp.Ptero 84914  DQ866915.1 
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6. CAPÍTULO III 

 

Manuscrito em preparação a ser submetido ao periódico Annals of Botany (ISSN: 0305-

7364): 

 

Evolução do tamanho genômico e número diploide no gênero neotropical Philodendron 

(Araceae) 
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 Fundamentação e Objetivos Apesar da grande importância das espécies do gênero 

Philodendron para as florestas úmidas tropicais, ainda pouco se sabe a respeito da 

evolução cariotípica do grupo, principalmente com relação à evolução do conteúdo de 

DNA e dos números diploides entre as espécies. Desta forma, por meio de estimativas 

de conteúdo de DNA e análise de dados de contagens cromossômicas, a história 

evolutiva de tais caracteres dentro do gênero foi traçada por meio de mapeamento de 

estado ancestral utilizando dados prévios da filogenia molecular do grupo. 

 Métodos Estimativas de conteúdo de DNA foram realizadas por meio de citometria de 

fluxo utilizando 125 espécies de Philodendron e grupos irmãos. Além disso, foram 

realizadas contagens cromossômicas de cinco espécies, em adição aos números 

diploides previamente descritos. A evolução de ambas as características cariotípicas 

foi mapeada na filogenia do gênero, a qual foi baseada em sequências de três regiões 

de cpDNA (rpl32-trnL, trnQ-5’-rps16 e trnV-ndhC) previamente descritas.  

 Resultados-chave As espécies de Philodendron apresentaram uma grande variação no 

conteúdo de DNA, estando entre 2,48-7,52 pg (média de 4,54 pg). Levando em 

consideração os dados de números diploides, não houve correlação dos mesmos com o 

conteúdo de DNA (r = 0,055; p = 0,697). Contudo, tanto o tamanho genômico quanto 

o número diploide apresentaram forte sinal filogenético, havendo uma tendência dos 

nós ancestrais da grande maioria dos grupos estar associada ao valor médio de 

conteúdo de DNA do gênero e número cromossômico de 2n = 32. 

 Conclusões Nossos resultados a partir das análises de evolução de caracteres 

citológicos de grande importância para as células eucarióticas, como o conteúdo de 

DNA e número cromossômico, indicam uma enorme relevância dos mecanismos 

acúmulo/eliminação de DNA repetitivo para a evolução cariotípica de Philodendron, 
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dada a grande variabilidade entre as espécies do gênero, a qual contrasta com a 

relativa estabilidade dos números diploides entre diferentes linhagens. 

 

Palavras-chave: conteúdo de DNA, disploidia, DNA repetitivo, evolução cariotípica, 

Meconostigma, Pteromischum. 

 

INTRODUÇÃO 

 

O gênero Philodendron Schott (Araceae) é um importante componente da flora dos 

neotrópicos, contando com aproximadamente 500 espécies amplamente distribuídas, em sua 

grande maioria, pelas florestas tropicais úmidas das Américas Central e do Sul, embora 

também ocorra em ambientes mais secos como a Caatinga e o Cerrado (Boyce e Croat, 2011; 

The Plant List, 2013; Calazans et al., 2014). Há uma grande diversidade ecológica no grupo, 

com uma predominância de hemiepífitas (hábito lianescente) altamente adaptadas a ambientes 

sombreados, havendo também espécies heliófilas de hábito arborescente (Mayo et al., 1997).  

Além de ser um gênero relativamente bem estudado taxonomicamente (Mayo, 1991; 

Grayum, 1996; Croat, 1997; Sakuragui et al., 2005), há alguns estudos recentes abordando as 

relações filogenéticas dentro do grupo (Gauthier et al., 2008; Oliveira et al., 2014; 

Vasconcelos et al., in prep.). Philodendron vem sendo dividido em três subgêneros distintos 

(Mayo, 1990), os quais foram definidos com base em caracteres morfológicos e confirmados 

em análises de filogenia molecular posteriores (Gauthier et al., 2008; Vasconcelos et al., in 

prep.): P. subg. Meconostigma (21 spp.), P. subg. Pteromischum (78 spp.) e P. subg. 

Philodendron (ca. 400 spp.). O gênero faz parte da subfamília Aroideae e, atualmente, é um 

dos cinco grupos que fazem parte do clado Homalomena sensu Cusimano et al. (2011), 

juntamente com Homalomena Schott (ca. 69 spp. asiáticas e 13 sul-americanas), Furtadoa 
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M.Hotta (2 spp. asiáticas), Cercestis Schott (10 spp. africanas) e Culcasia P.Beauv. (28 spp. 

africanas) (Boyce e Croat, 2011; The Plant List, 2013). 

Os estudos direcionados à evolução cariotípica e à organização do genoma das 

espécies de Philodendron ainda são escassos, bem como para a família como um todo, onde a 

grande maioria das análises citogenéticas com os grupos de Araceae abordam apenas 

descrições de números cromossômicos (e.g. Marchant, 1971; Petersen, 1989; Bogner e 

Petersen, 2007; Correira-da-Silva et al., 2014). De acordo com a base de dados de valores C 

de DNA (Bennet e Leitch, 2012), há informações sobre o tamanho genômico de 

aproximadamente 150 espécies, número consideravelmente baixo, levando em consideração a 

grande diversidade numérica da família (ca. 3.300 spp.). Anthurium Schott (ca. 900 spp.) é o 

gênero mais representativo de Araceae em termos de espécies com conteúdo de DNA 

publicado, com 34 medições no total (3,8% do gênero) (Bliss e Suzuki, 2012), apresentando 

uma proporção um pouco abaixo do total da família (4,4%). 

Em um estudo recente, Correia-da-Silva et al. (2014) revisaram os números diploides 

publicados previamente para Philodendron, além de realizarem 35 novas contagens, 

totalizando 66 espécies com números cromossômicos disponíveis no gênero. Apesar de haver 

uma variação de 2n = 28 a 40 cromossomos (Correia-da-Silva et al., 2014), a maioria das 

espécies apresenta 2n = 32 (45,4%) ou 34 (27,3%) e os poucos dados de tamanhos genômicos 

publicados até o momento sugerem uma grande diversidade cariotípica intragenérica, com 

valores de 2C variando entre 2,4 e 10,56 pg (ver Bennett e Leitch, 2012). No entanto, tal 

variação no conteúdo de DNA está associada a análises com apenas cinco táxons (Olszewska 

e Osiecka, 1982; Ghosh et al., 2001; Zonneveld et al., 2005).  

Desta forma, no presente trabalho foi realizada uma análise da evolução dos tamanhos 

genômicos em Philodendron, levando em consideração dados prévios de filogenia molecular 

(Vasconcelos et al., in prep.), acrescentando dados de medições do conteúdo de DNA para 



86 
 

108 espécies do gênero, bem como para espécies de outros três membros do clado 

Homalomena sensu Cusimano et al. (2011), sendo seis de Culcasia P.Beauv., quatro de 

Homalomena Schott e duas de Cercestis Schott, cinco de Schismatoglottis Zollinger & 

Moritzi. Além disso, cinco espécies de Schismatoglottis Zollinger & Moritzi, outro gênero da 

subfamília Aroideae com padrão disjunto de distribuição entre a América tropical e o sudeste 

asiático, também foram analisadas. Adicionalmente, levamos em consideração os dados 

prévios de contagens cromossômicas, além de dados inéditos para quatro espécies, dos grupos 

analisados para auxiliar na elucidação da evolução dos números diploides em Philodendron. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

 

Material vegetal 

Para as estimativas do conteúdo de DNA foram obtidas amostras de plantas cultivadas 

nas coleções do Departamento de Genética da Universidade Federal de Pernambuco (Recife, 

Pernambuco, Brasil), da Fundação Zoo-Botânica de Belo Horizonte (Belo Horizonte, Brasil), 

do Jardim Botânico do Rio de Janeiro (Rio de Janeiro, Brasil) e do Royal Botanic Gardens, 

Kew (Richmond, Reino Unido). No total, foram analisados 163 acessos, incluindo 108 

espécies de Philodendron, seis de Culcasia, cinco de Schismatoglottis, quatro de 

Homalomena e duas de Cercestis (Tabela 1). 

 

Contagens cromossômicas 

O material utilizado consistiu de pontas de raízes de indivíduos de cinco espécies do 

gênero Philodendron da coleção viva do Royal Botanic Gardens, Kew: P. giganteum Schott, 

P. lacerum (Jacq.) Schott, P. renauxii Reitz, P. schmidtiae Croat & C.E.Ceron e P. tenue 

K.Koch & Augustin. As preparações cromossômicas, passando por coleta de pontas de raízes, 
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pré-tratamento com 8-HQ (8-hidroxiquinoleína 2 mM), fixação com Carnoy (etanol: ácido 

acético, 3:1, v/v) e preparação de lâminas por esmagamento por coloração convencional com 

Giemsa 2%, seguiram o protocolo utilizado por Correia-da-Silva et al. (2014). 

 

Medição do conteúdo 2C de DNA 

As estimativas de tamanho genômico foram obtidas por meio de citometria de fluxo 

com preparações de núcleos diploides como descrito por Pellicer et al. (2013), com algumas 

modificações. Cerca de 1 cm2 de tecido foliar de cada amostra foi cortado juntamente ao 

padrão de calibração, conforme indicado na Tabela 1, em 1 mL do tampão de isolamento 

(Tabela 1). Posteriormente, 1 mL do tampão foi adicionado e a amostra foi filtrada com uma 

malha de nylon de 30 m. Os núcleos foram corados com 60 L de iodeto de propídeo a 1 

mg/mL e então incubados em gelo por pelo menos 15 min. As corridas das amostras foram 

realizadas em quatro citômetros de fluxo diferentes: Partec CyFlow SL13, Partec CyFlow 

Space, Partec PAII e Becton-Dickinson FACSCalibur. Para cada amostra foram preparadas 

pelo menos três corridas independentes em dias diferentes, sendo coletadas 5.000 partículas 

por corrida, totalizando o mínimo de 3.000 núcleos analisados por acesso. 

Os programas FlowMax v.2.7 e Cell Quest foram utilizados para calcular o número 

médio do canal para cada pico nos histogramas do fluxo de partículas, para os citômetros da 

Partec e Becton-Dickinson, respectivamente. Posteriormente, os histogramas foram 

analisados e montados com o programa WinMDI 2.8. O valor 2C para cada acesso foi 

calculado de acordo com a média das razões entre os valores de intensidade de fluorescência 

dos picos das amostras e dos padrões de referência, de acordo com a Tabela 1. 
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Tabela 1. Conteúdo de DNA de espécies de Philodendron, Homalomena, Cercestis, Culcasia e Schismatoglottis analisadas por meio de citometria de fluxo, 

com os respectivos números cromossômicos, quando disponíveis. 

Táxon Procedência/Acessob 2C (pg) Padrãoc Tampãod 2ne 

Philodendron subg. Meconostigma (Schott) Engl.      

P. adamantinum Schott Kew/1987-232 4,50 ± 0,02 E GPB - 

P. adamantinum Schott JBRJ/A2001213 5,26 ± 0,05 T LB01 - 

P. bipinnatifidum Schott ex Endl. JBRJ/A201201 6,67 ± 0,02 T LB01 36 

P. brasiliense Engl. FZBBH/ARA2000038 3,93 ± 0,05 T MgSO4 - 

P. corcovadense Kunth FZBBH/ARA2001167 3,93 ± 0,04 T LB01 36 

P. corcovadense Kunth JBRJ/A201215 4,20 ± 0,04 T LB01 36 

P. goeldii G.M.Barroso LGBV/MC098RD 4,03 ± 0,02 T WPB 32 

P. lundii Warm. JBRJ/A201205 5,85 ± 0,03 T Tris.MgCl2 36 

P. mello-barretoanum Burle-Marx ex G.M.Barroso LGBV/SV534PE 6,30 ± 0,09 E GPB - 

P. saxicola K.Krause LGBV/SV538CV 4,65 ± 0,03 E GPB 36 

P. solimoesense A.C.Smith Kew/2008-755 4,44 ± 0,07 E GPB 32 

P. solimoesense A.C.Smith LGBV/SV070VR 4,23 ± 0,05 E GPB 32 

P. solimoesense A.C.Smith FZBBH/JBI1817 4,36 ± 0,05 T MgSO4 32 

P. speciosum Schott ex Endl. Kew/1983-8066 7,43 ± 0,01 E GPB 36 

P. uliginosum Mayo FZBBH/ARA2010053 7,46 ± 0,02 T MgSO4 28 

P. xanadu Croat et al. Kew s/n 7,58 ± 0,06 E GPB - 

P. subg. Philodendron Engler      

seção Baursia Reichb.      

P. crassinervium Lindl. Kew/1983-2057 5,66 ± 0,09 E GPB 32 

P. crassinervium Lindl. Kew/2001-322 5,62 ± 0,16 E GPB 32 

P. crassinervium Lindl. LGBV/SV249FT 5,56 ± 0,04 T WPB 32 

P. deltoideum Poepp. JBB/031357483-2 4,72 ± 0,02 E GPB - 

P. glaziovii Hook.f. Kew/1979-2436 5,38 ± 0,08 E GPB - 

P. glaziovii Hook.f. Kew/1979-2441 5,24 ± 0,07 E GPB - 

P. insigne Schott Kew/1978-1647 4,70 ± 0,05 E GPB 32 

P. linnaei Kunth Kew/1975-96 5,42 ± 0,06 E GPB 32 

P. longilaminatum Schott Kew/1977-767 6,43 ± 0,06 E GPB - 

P. martianum Engl. FZBBH/ARA1999092 4,19 ± 0,03 T MgSO4 34 

P. micranthum Poepp. ex Schott FZBBH/ARA2001096 4,13 ± 0,03 T LB01 - 

P. renauxii Reitz Kew/1983-1988 3,92 ± 0,06 E GPB 34* 
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Tabela 1. (continuação)      

P. sp. aff. glaziovii Hook.f. Kew/1983-2011 3,85 ± 0,06 E GPB - 

seção Camptogynium K.Krause      

P. longistilum K.Krause FZBBH/ARA2001093 3,48 ± 0,03 T LB01 - 

seção Macrobelium (Schott) Sakur.      

P. acutatum Schott Kew/1979-3174 4,66 ± 0,14 E GPB 32 

P. acutatum Schott Kew/1980-1637 4,92 ± 0,06 E GPB 32 

P. acutatum Schott LGBV/SV076VR 4,26 ± 0,09 T WPB 32 

P. acutatum Schott FZBBH/ARA2001067 4,17 ± 0,02 T MgSO4 32 

P. annulatum Croat Kew/1996-4421 3,61 ± 0,02 E GPB - 

P. auriculatum Standl.& L.O.Williams Kew/1959-43410 3,15 ± 0,03 E GPB - 

P. biribiriense Sakuragui & Mayo FZBBH/ARA1999134 4,44 ± 0,02 T MgSO4 - 

P. burle-marxii G.M.Barroso Kew/1960-42503 5,08 ± 0,06 E GPB - 

P. burle-marxii G.M.Barroso Kew/1975-98 5,09 ± 0,08 E GPB - 

P. campii Croat Kew/1982-1538 5,22 ± 0,08 E GPB - 

P. carinatum E.G.Gonç. FZBBH/ARA2000046 4,89 ± 0,03 T Tris.MgCl2 - 

P. cipoense Sakuragui & Mayo FZBBH/SPI2009096 5,38 ± 0,05 T LB01 32 

P. cordatum (Vell.) Kunth Kew/1996-2103 4,04 ± 0,05 E GPB 34 

P. curvilobum Schott LGBV/SV523CA 3,94 ± 0,09 T WPB - 

P. erubescens K.Koch & Augustin Kew/2000-787 3,63 ± 0,01 E GPB 32 

P. eximium Schott Kew/1983-2000 4,34 ± 0,04 E GPB 32 

P. eximium Schott LGBV/SV522IC 4,43 ± 0,04 T WPB 32 

P. eximium Schott LGBV/SV293TN 5,35 ± 0,01 T WPB 32 

P. grazielae G.S.Bunting JBB/031537483-2 4,87 ± 0,03 E GPB - 

P. hastatum K.Koch & Sello LGBV/SV251FT 4,13 ± 0,04 T LB01 30 

P. microstictum Standl. & L.O.Williams Kew/1979-3224 3,63 ± 0,07 E GPB 34 

P. minarum Engl. FZBBH/ARA2010010 4,26 ± 0,07 T LB01 - 

P. pastazanum K.Krause JBRJ/A201211 4,22 ± 0,06 T LB01 - 

P. pseudoauriculatum Croat Kew/1996-4423 3,27 ± 0,03 E GPB - 

P. ricardoi E.G.Gonç. FZBBH/JBI1830 4,56 ± 0,04 T LB01 - 

P. scherberichii Croat & M.M.Mora Kew/2008-1088 2,97 ± 0,06 E GPB - 

P. simmondsii Mayo Kew/1985-1963 4,86 ± 0,05 E GPB - 

P. smithii Engl. Kew/1980-1583 3,86 ± 0,05 E GPB - 

P. spiritus-sancti G.S.Bunting FZBBH/ARA2009002 4,45 ± 0,04 T Tris.MgCl2 - 
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Tabela 1. (continuação)      

P. uleanum Engl. Kew/1982-1568 5,41 ± 0,07 E GPB - 

P. vargealtense Sakuragui FZBBH/MAT306 4,43 ± 0,04 T LB01 - 

seção Macrogynium Engl.      

P. jacquinii Schott Kew/1980-1634 3,17 ± 0,04 E GPB - 

seção Philodendron (Jacq.) Schott      

P. asplundii Croat & M.L.Soares FZBBH/ARA2001043 7,07 ± 0,02 T LB01 34 

P. billietiae Croat Kew/1975-1460 4,88 ± 0,10 E GPB 32 

P. billietiae Croat Kew/2005-2363 4,86 ± 0,01 T GPB 32 

P. blanchetianum Schott Kew/1977-581 4,29 ± 0,07 E GPB 34 

P. blanchetianum Schott FZBBH/JBI1769 4,27 ± 0,05 T LB01 34 

P. brevispathum Schott Kew/2005-1225 5,20 ± 0,14 E GPB 40 

P. ernestii Engl. Kew/1982-5234 3,69 ± 0,04 T GPB - 

P. ernestii Engl. FZBBH/ARA1999032 3,83 ± 0,07 T LB01 - 

P. fragrantissimum (Hook.) G.Don Kew/1977-705 4,74 ± 0,01 E GPB 32 

P. fragrantissimum (Hook.) G.Don JBRJ/A201209 4,76 ± 0,07 T LB01 32 

P. fragrantissimum (Hook.) G.Don LGBV/SV295IG 4,70 ± 0,03 E GPB 32 

P. geniculatum Bogner& Croat JBB/053139983-1 4,01 ± 0,05 E GPB - 

P. giganteum Schott Kew/2011-1735 4,29 ± 0,05 T GPB 30 

P. giganteum Schott JBRJ/A201208 4,20 ± 0,06 T LB01 30 

P. glanduliferum Matuda Kew/1981-3727 5,31 ± 0,07 T GPB - 

P. grandifolium (Jacq.) Schott Kew/2005-1223 4,19 ± 0,04 T GPB 34 

P. hederaceum (Jacq.) Schott Kew/1974-1427 3,80 ± 0,05 E GPB 32 

P. hederaceum (Jacq.) Schott Kew/1975-1916 3,65 ± 0,04 E GPB 32 

P. hederaceum (Jacq.) Schott Kew/1994-1145 3,78 ± 0,09 E GPB 32 

P. hederaceum (Jacq.) Schott LGBV/SV248FT 3,01 ± 0,04 T Tris.MgCl2 32 

P. hederaceum (Jacq.) Schott LGBV/MC337LE 4,43 ± 0,05 T WPB 32 

P. hederaceum (Jacq.) Schott Kew/1968-38203 3,66 ± 0,08 E GPB 32 

P. hederaceum (Jacq.) Schott JBRJ/A201214 4,33 ± 0,09 T LB01 32 

P. hopkinsianum M.L.Soares & Mayo LGBV/SV035RD 5,11 ± 0,02 E GPB 32 

P. lupinum E.G.Gonç. & J.B.Carvalho FZBBH/ARA2001097 7,51 ± 0,05 T MgSO4 - 

P. maximum K.Krause Kew/1973-381 4,30 ± 0,05 E GPB 34 

P. megalophyllum Schott Kew/2005-1226 4,94 ± 0,04 E GPB 34 

P. megalophyllum Schott LGBV/SV320UT 5,08 ± 0,06 T WPB 34 
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Tabela 1. (continuação).      

P. melanochrysum Linden & Andre Kew/1960-31804 4,79 ± 0,05 E GPB 32 

P. melinonii Brongn.ex Regel Kew/1984-1079 4,20 ± 0,06 E GPB 30 

P. melinonii Brongn.ex Regel Kew/1993-2030 4,26 ± 0,10 E GPB 30 

P. ornatum Schott Kew/1979-2482 4,05 ± 0,05 E GPB 34 

P. ornatum Schott Kew/1982-1581 4,15 ± 0,02 E GPB 34 

P. ornatum Schott JBRJ/A201210 4,13 ± 0,06 T LB01 34 

P. schotianum H.Wendl. ex Schott FZBBH/JBI1737 3,95 ± 0,05 T LB01 - 

P. tenue K.Koch & Augustin Kew/1984-612 3,76 ± 0,07 E GPB 34* 

P. verrucosum L.Mathieu ex Schott Kew/2002-1549 3,47 ± 0,02 E GPB 34 

seção Philopsammos G.S.Bunting      

P. callosum K.Krause Kew/1978-1657 5,25 ± 0,04 E GPB 28 

P. callosum K.Krause LGBV/SV022PF 5,22 ± 0,04 E GPB 28 

P. dunstervilleorum G.S.Bunting Kew/1996-4422 4,59 ± 0,16 E GPB - 

P. pulchrum G.M.Barroso LGBV/SV596UT 4,45 ± 0,03 E GPB 26-28 

seção Polytomium (Schott) Engler      

P. cardosoi E.G.Gonç. FZBBH/JBI1831 4,94 ± 0,05 T LB01 - 

P. distantilobum K.Krause LGBV/SV318UT 4,89 ± 0,01 E GPB 32 

P. lacerum (Jacq.) Schott Kew/1979-3173 4,92 ± 0,04 E GPB 32* 

P. radiatum Schott Kew/1984-2092 4,98 ± 0,03 E GPB 32 

P. tortum M.L.Soares & Mayo Kew/1975-1459 4,77 ± 0,08 E GPB 32 

seção Schizophyllum (Schott) Engler      

P. bipennifolium Schott Kew/1979-2484 4,29 ± 0,03 E GPB 32 

P. bipennifolium Schott FZBBH/ARA2000069 4,15 ± 0,04 T LB01 32 

P. nadruzianum Sakur. LGBV/SV247FT 4,52 ± 0,02 E GPB 32 

P. pedatum (Hook.) Kunth Kew/1976-6148 4,76 ± 0,03 E GPB 32 

P. pedatum (Hook.) Kunth Kew/1979-2476 4,74 ± 0,09 E GPB 32 

P. pedatum (Hook.) Kunth Kew/1979-4381 4,77 ± 0,10 E GPB 32 

P. pedatum (Hook.) Kunth Kew/2005-2361 4,46 ± 0,03 E GPB 32 

P. pedatum (Hook.) Kunth LGBV/MC081RD 4,39 ± 0,12 T WPB 32 

P. pinnatilobum Engl. Kew/1977-5364 4,38 ± 0,01 E GPB - 

P. quinquelobum K.Krause FZBBH/ARA2000060 4,60 ± 0,04 T MgSO4 32 

P. ruthianum Nadruz JBRJ/A201204 4,38 ± 0,05 T MgSO4  

P. ruthianum Nadruz FZBBH/MAT173 4,40 ± 0,03 T LB01 - 
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Tabela 1. (continuação)      

P. squamiferum Poepp.  Kew/2005-1222 4,66 ± 0,03 T GPB 32 

P. sp.nov. aff. squamiferum Poepp. LGBV/MC529CV 4,21 ± 0,11 T WPB - 

seção Tritomophyllum Schott      

P. hylaeae G.S.Bunting Kew/1970-528 5,47 ± 0,08 E GPB 32 

P. hylaeae G.S.Bunting LGBV/SV319UT 5,37 ± 0,02 E GPB 32 

P. tripartitum (Jacq.) Schott Kew/1980-1524 3,53 ± 0,04 E GPB - 

P. sp.nov. 2 Kew/1979-2467 3,55 ± 0,04 E GPB - 

Sem seção      

P. camposportoanum G.M.Barroso FZBBH/ARA1999105 3,88 ± 0,02 T Tris.MgCl2 - 

P. ecordatum Schott Kew/2005-1224 3,95 ± 0,09 E GPB - 

P. elaphoglossoides Schott LGBV/MC175RD 4,04 ± 0,04 T WPB 32 

P. inconcinnum Schott Kew/1981-3728 3,44 ± 0,06 E GPB - 

P. krugii Engl. Kew/1985-1961 3,61 ± 0,04 E GPB - 

P. mamei André Kew/2004-2611 4,73 ± 0,06 E GPB - 

P. schmidtiae Croat & C.E.Ceron Kew/1982-1573 3,82 ± 0,10 E GPB 32* 

P. sodiroi N.E.Br. FZBBH/ARA0000008 4,60 ± 0,02 T LB01 34 

P. wullschlaegelii Schott FZBBH/ARA1999167 4,42 ± 0,04 T LB01 - 

P. subg. Pteromischum (Schott) Mayo      

P. flumineum E.G.Gonç. FZBBH/ARA1999177 4,60 ± 0,04 E LB01 - 

P. inaequilaterum Liebm. FZBBH/ARA2001106 3,87 ± 0,03 T LB01 - 

P. obliquifolium Engl. FZBBH/ARA2001004 4,99 ± 0,05 T LB01 - 

P. propinquum Schott LGBV/SV252FT 2,48 ± 0,03 E LB01 - 

P. aff. propinquum Schott Kew/1983-1993 2,75 ± 0,05 E GPB - 

P. sonderianum Schott Kew/1995-4070 3,15 ± 0,02 E GPB - 

Cercestis Schott      

Cercestis camerunensis (Ntepe-Nyame) Bogner Kew/1982-4606 9,72 ± 0,01 E Ebihara 42 

Cercestis mirabilis (N.E.Br.) Bogner Kew/1990-1932 9,48 ± 0,11 F GPB 42 

Culcasia P.Beauv.      

Culcasia angolensis Welw. ex. Schott Kew/1982-4602 9,43 ± 0,09 F GPB - 

Culcasia liberica N.E.Br. Kew/1982-4601 8,11 ± 0,05 F GPB 42 

Culcasia parviflora N.E.Br. JBB/193017983-2 8,50 ± 0,11 S GPB - 

Culcasia mannii (Hook.f.) Engl. Kew/1990-1434 10,77 ± 0,09 F GPB - 

Culcasia scandens Beauvis. Kew/1968-30108 7,45 ± 0,03 F GPB - 
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Tabela 1. (continuação)      

Culcasia striolata Engl. Kew/1982-4609 10,76 ± 0,09 F GPB - 

Homalomena Schott      

H. deltoidea Hook.f. Kew/1993-1686 4,74 ± 0,03 E GPB 40 

H. picturata (Linden & André) Regel FZBBBH/JBI1304 7,88 ± 0,06 T Tris.MgCl2 - 

H. rubescens (Roxb.) Kunth FZBBBH/JBI1307 4,42 ± 0,05 T Tris.MgCl2 40 

H. sp. nov. Kew/1999-3061 3,80 ± 0,05 E GPB - 

Schismatoglottis Zollinger & Moritzi      

S. calyptrata (Roxb.) Zoll.& Moritzi Kew/1999-3075 4,29 ± 0,08 E GPB 26 

S. unifolia A.Hay & P.C.Boyce Kew/1999-3065 5,96 ± 0,03 E GPB - 

S. viridissima A. Hay Kew/1999-3054 3,79 ± 0,03 E GPB - 

S. wallichii Hook.f. Kew/1982-4988 7,36 ± 0,07 E GPB 26 

S. wongii A.Hay Kew/1999-3080 3,98 ± 0,02 E GPB - 
aAfiliação taxonômica infragenérica do gênero Philodendron baseada em Mayo (1991), Grayum (1996), Croat (1997) e Sakuragui et al. (2005). bNúmero dos 

acessos e suas respectivas procedências: FZBBH – Fundação Zoobotânica de Belo Horizonte; JBB – Jardim Botânico de Berlim; JBRJ – Jardim Botânico do 

Rio de Janeiro; Kew – Jardim Botânico Real, Kew; e LGBV – Laboratório de Genética e Biologia Vegetal, UFPE. cPadrão interno de referência: ervilha (E – 

Pisum sativum L.), 2C = 9,09 pg; fava (F – Vicia faba L.), 2C =  26,66 pg; salsa (S – Petroselinum crispum (Mill.) Fuss), 2C = 4,50; e tomate (T – Solanum 

lycopersicum L.), 2C = 2,06 pg. dTampões utilizados na preparação dos núcleos interfásicos: Ebihara (Ebihara et al., 2005); GPB – general purpose buffer 

(Loureiro et al., 2007) + PVP 3% + Triton 8%; LB01 – lysis buffer 01 (Dolezel et al., 1989); MgSO4 (Arumuganathan e Earle, 1991); Tris.MgCl2 (Pfosser et 

al., 1995); e WPB – woody plant buffer (Loureiro et al., 2007). eNúmeros cromossômicos das espécies de Philodendron publicados e/ou revisados por Correia-

da-Silva et al. (2014); números cromossômicos de Cercestis, Culcasia, Homalomena e Schismatoglottis publicados e/ou revisados por Petersen (1989); números 

novos indicados por um asterisco.  
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Análise de evolução do tamanho genômico e número cromossômico 

Os dendrogramas utilizados para as reconstruções de estado ancestral de tamanho 

genômico e número cromossômico foram baseados nos dados de filogenia molecular com três 

regiões plastidiais concatenadas (rpl32-trnL, trnQ-5’-rpl16 e trnV-ndhC; Vasconcelos et al., in 

prep.). O número de terminais utilizados nas análises foi adequado à quantidade de espécies 

com tamanho genômico e número diploide disponíveis para cada uma das duas análises 

separadamente, sendo 93 e 54, respectivamente. Para a construção das árvores filogenéticas 

foram inferidas tanto pela máxima verossimilhança (MV) quanto pela inferência bayesiana 

(IB), utilizando o RAxML 7.2.8 (Stamatakis, 2006) e o MrBayes 3.2 (Ronquist et al., 2012), 

respectivamente, implementados no portal CIPRES (Miller et al., 2010), com os mesmos 

parâmetros descritos por Vasconcelos et al. (in prep.).  

O sinal filogenético do conteúdo de DNA foi testado por meio do cálculo do valor- 

descrito por Pagel (1999), com otimização pela função ‘phylosig’ do pacote Phytools (Revell, 

2012), utilizando as médias dos conteúdos de DNA das espécies, nos casos em que mais de um 

acesso foi analisado. Os estados ancestrais de tamanho genômico foram calculados por meio da 

função ‘ace’ com otimização da máxima verossimilhança com o pacote Ape (Paradis et al., 

2004). No caso das inferências de número cromossômico ancestral, foi utilizado o modelo ER 

de reenraizamento descrito por Yang et al. (1995), também implementado no pacote Phytools. 

Todos os cálculos foram realizados no programa R, v. 3.1.1. 

 

RESULTADOS 

 

Para as contagens cromossômicas aqui realizadas foram observados os seguintes 

números diploides: 2n = 30 para P. giganteum; 2n = 32 para P. lacerum e P. schmidtiae; e 2n 

= 34 para P. renauxii e P. tenue. Tanto para P. giganteum quanto para P. lacerum já haviam 
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números cromossômicos disponíveis, embora a confirmação de contagem prévia tenha ocorrido 

apenas para a primeira, visto que o número 2n = 36 para a última não foi aqui observado. Desta 

forma, o número de espécies de Philodendron com números diploides disponíveis passou de 66 

para 69, havendo agora 32 espécies com 2n = 32 e 20 com 2n = 34, os principais números no 

gênero. 

O conteúdo de DNA nos núcleos interfásicos (2C) em Philodendron apresentou uma 

variação de 3,1 vezes entre as espécies, estando entre 2,48 pg em P. propinquum Schott e 7,58 

pg em P. xanadu Croat et al., com uma média de 4,54 pg (Tabela 1, Figura 1). Levando em 

consideração apenas as 52 espécies tanto com contagens cromossômicas quanto com conteúdo 

de DNA disponíveis, o tamanho dos genomas variou entre 3,47 pg em P. verrucosum L.Mathieu 

ex Schott (2n = 34) e 7,46 pg em P. uliginosum Mayo (2n = 28), sem correlação entre os 

números diploides e os conteúdos de DNA (r = 0,055; p = 0,697) (Tabela 1). Entre as medições 

dos tamanhos dos genomas para os outros gêneros aqui analisados, também foi observada uma 

variação interespecífica considerável, mesmo havendo um número reduzido de espécies 

amostradas: entre 7,45-10,77 pg para Culcasia; entre 3,79-7,39 pg para Schismatoglottis; entre 

3,80-7,88 pg para Homalomena; e 9,48 e 9,72 pg para Cercestis (Tabela 1). 

Com relação à distribuição dos valores de 2C entre os subgêneros de Philodendron, 

houve uma tendência para a ocorrência de genomas menores no subgênero Pteromischum, do 

qual P. propinquum (2C = 2,48 pg) e P. sonderianum Schott (2C = 2,75 pg) fazem parte, e 

maiores em Meconostigma, como observado para P. mello-barretoanum (2C = 6,30 pg) e P. 

xanadu Croat et al. (2C = 7,58 pg) (Tabela 1). No entanto, também ocorreram espécies com 

valores de conteúdo de DNA próximos à média observada para o gênero em ambos, como nas 

espécies amazônicas P. acreanum K.Krause (2C = 3,92; Pteromischum) e P. goeldii A.C.Sm. 

(2C = 4,03 pg; Meconostigma) (Tabela 1).  
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A maior diversidade de tamanho genômico foi apresentada pelos membros do subgênero 

Philodendron, havendo uma variação entre 2,97 pg (P. scherberichii Croat & M.M.Mora) e 

7,07 pg (P. asplundii Croat & M.L.Soares) (Tabela 1). Adicionalmente, foram observados 

genomas relativamente maiores entre as espécies que compõem a seção Baursia, como P. 

longilaminatum Schott com 2C = 6,43 pg e P. crassinervium Lindl. com 2C = 5,61 pg, sendo o 

único subgrupo de P. subg. Philodendron a apresentar um certo padrão no tamanho dos 

genomas (Tabela 1). 

 

 

Figura 1. Histogramas representativos das análises de citometria de fluxo apresentando as 

fluorescências relativas obtidas de núcleos interfásicos isolados de Philodendron sonderianum (A; 2C 

= 2,75 pg), P. eximium (B; 2C = 4,34 pg), P. solimoesense (C; 2C = 4,44 pg) e P. xanadu (D; 2C = 7,58 

pg), utilizando ervilha (Pisum sativum; (2C = 9,09 pg) como padrão de calibração. O eixo X representa 

a fluorescência por canal e o eixo Y representa o número de núcleos contados. 
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No geral, para as espécies com mais de um acesso analisado, não houve variação 

significativa de conteúdo de DNA entre os acessos, onde a diferença manteve-se dentro da 

margem de erro indicada pelos valores de desvio padrão, como no caso de P. blanchetianum 

Schott, P. burle-marxii G.M.Barroso e P. fragrantissimum (Hook.) G.Don, por exemplo 

(Tabela1). Entretanto, principalmente no caso de algumas espécies com ampla área de 

distribuição geográfica, houve diferenças nos valores de 2C obtidos entre os diferentes acessos, 

como para P. acutatum Schott (4,26 ± 0,09; 4,66 ± 0,14; e 4,92 ± 0,06 pg), P. eximium Schott 

(4,34 ± 0,04; 4,43 ± 0,04; e 5,35 ± 0,01 pg) e P. hederaceum (Jacq.) Schott (3,01 ± 0,04; 3,65 

± 0,04; 3,66 ± 0,08; 3,78 ± 0,09; 3,80 ± 0,05; 4,33 ± 0,09; e 4,43 ± 0,05 pg) (Tabela 1). Tais 

variações foram observadas mesmo entre amostras que foram analisadas no mesmo 

equipamento, da mesma forma que em vários casos a quantidade de DNA estimada se manteve 

estável entre acessos da mesma espécie que foram analisadas em citômetros diferentes, como 

por exemplo P. blanchetianum e P. fragrantissimum (Tabela 1). 

Apesar da relativa variação no conteúdo de DNA entre espécies próximas, o alto índice 

do valor- de Pagel ( = 0,9949) indicou um forte sinal filogenético do tamanho dos genomas 

no gênero Philodendron. A análise de reconstrução do conteúdo de DNA utilizando a filogenia 

do grupo indicou um valor intermediário como genoma ancestral, bem próximo da média 

observada para o gênero (Figura 2). Como mencionado anteriormente, os menores genomas 

foram mapeados nas espécies de P. subg. Pteromischum, sendo notado um padrão de redução 

gradual nos conteúdos de DNA no clado em questão (Figura 2, clado D). Por outro lado, as 

espécies do heliófilas do subgênero Meconostigma divergiram a partir de um nó associado a 

tamanhos maiores de genoma, havendo ainda uma redução posterior em algumas espécies 

(Figura 2, clado E). No caso do subgênero Philodendron (Figura 2, clados A, B e C), apesar da 

grande diversidade já citada, quase todos os clados estão associados a conteúdos de DNA 
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próximos à média do gênero, havendo derivação no tamanho do genoma nos dois sentidos em 

vários terminais da árvore (Figura 2, clados A, B e C).  

A reconstrução do número cromossômico por máxima verossimilhança ao longo da 

filogenia de Philodendron indicou 2n = 32 como o número diploide ancestral para o grupo, o 

qual apareceu como o mais provável para a grande maioria das linhagens (Figura 3). Mesmo 

no subgênero Meconostigma, no qual a maior parte das espécies apresenta 2n = 36 

cromossomos, o número 2n = 32 aparece como mais provável na origem do grupo (Figura 3, 

clado E). Levando em consideração o subgênero Philodendron, além do número diploide 

principal, o número 2n = 34 surgiu com maior importância em alguns clados, havendo ainda os 

números menos frequentes (2n = 28 e 2n = 30) associados a ramos específicos do dendrograma 

(Figura 3, clados A, B e C). Vale salientar que para a espécie P. pulchrum G.M.Barroso, a qual 

foi descrita por Correia-da-Silva et al. (2014) como apresentando número cromossômico dúbio 

e de difícil determinação (2n = 26-28), o número 2n = 28 foi escolhido para facilitar a análise, 

tendo em vista que o mesmo número diploide foi descrito pelos mesmos autores para outra 

espécie da seção Baursia (P. callosum K.Krause). 
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Figura 2. Reconstrução de estado ancestral dos conteúdos de 
DNA das espécies de Philodendron e grupos irmãos, utilizando 
uma árvore filogenética baseada no método da máxima verossimi-
lhança, de acordo com Vasconcelos et al.(in prep.). O dendrogra-
ma foi dividido em três grupos principais: P. subg. Philodendron 
(clados A, B e C), P. subg. Pteromischum (clado D) e P. subg. 
Meconostigma (clado E), tendo uma variação no gênero entre 
2,48-7,52 pg. 
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Figura 3. Reconstrução de estado ancestral dos números cromossômicos de Philodendron, com Cercestis 
mirabilis (2n = 42) como grupo externo, utilizando uma árvore filogenética baseada no método da máxima 
verossimilhança, de acordo com Vasconcelos et al.(in prep.). O dendrograma foi dividido em três grupos 
principais: P. subg. Philodendron (clados A, B e C), P. subg. Pteromischum (clado D) e P. subg. Meconos-
tigma (clado E). Os gráficos circulares posicionados nos nós representam as probabilidades de ancestrali-
dade dos números cromossômicos em questão.
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DISCUSSÃO 

 

Os eventos de duplicação total do genoma são considerados de extrema importância 

durante a evolução cariotípica em virtualmente todos os grupos de angiospermas, tendo um 

profundo impacto na geração de diversidade e adaptabilidade das populações vegetais (ver 

Soltis et al., 2009; Beest et al., 2012; Madlung, 2013). No entanto, a poliploidização não é o 

único mecanismo de geração de diversidade genética por meio de variação do conteúdo de 

DNA nos genomas, onde os eventos de amplificação e eliminação de DNA repetitivo são 

ubíquos não somente nas células vegetais, mas na maioria dos eucariotos (Schmidt e Heslop-

Harrison, 1998; Kidwell, 2002). De fato, o gradual acúmulo de sequências similares a 

elementos transponíveis, bem como de outras classes de DNA repetitivo, vem sendo reportado 

como o principal fator responsável pela enorme variação no tamanho do genoma das 

angiospermas (ver Grover e Wendel, 2010; Greilhuber e Leitch, 2012; Escudero et al., 2014). 

No caso de Philodendron, para o qual foram aqui descritos os tamanhos dos genomas 

de aproximadamente 20% das espécies do gênero, abrangendo representantes dos três 

subgêneros, podemos ter um bom panorama das principais forças que levaram à evolução 

cariotípica no grupo. Principalmente considerando os dados disponíveis para os números 

diploides do gênero (ver Correia-da-Silva et al., 2014), e o fato de não ter sido reportado um 

único caso de poliploidia até o momento, fica clara a importância da variação do tamanho 

genômico por meio de amplificação/eliminação de DNA repetitivo, bem como da disploidia, 

em menor grau, durante a evolução cariotípica dos grupos de Philodendron. Em Eleocharis 

R.BR., por exemplo, a alteração nos números cromossômicos por meio de disploidia ao longo 

da evolução cariotípica das espécies do grupo foram muito mais relevantes que as 

poliploidizações ao longo da evolução cariotípica das espécies do grupo (Escudero et al., 2014), 
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havendo uma forte correlação entre o acúmulo de elementos retrotransponíveis e o tamanho 

genômico no gênero (Zedek et al., 2010). 

Contudo, a amplitude de variação do tamanho genômico dentro do gênero Anthurium 

reportada por Bliss e Suzuki (2012) foi consideravelmente maior (4,7 vezes) do que a aqui 

observada (3,1 vezes), com os valores de 2C variando entre 4,42 pg em A. obtusum (Engl.) 

Grayum e 20,83 pg em A. roseospadix Croat. No entanto, várias espécies de Anthurium já foram 

reportadas como poliploides, havendo até diferenças nos níveis de ploidia entre populações de 

uma mesma espécie, como é o caso de A. gracile (Rudge) Lindl. com 2n = 20 e 40 (Correia-da-

Silva et al., 2009). Mesmo em Arum L., um gênero consideravelmente menor que Philodendron 

e Anthurium, o qual conta com 40 espécies descritas (Boyce e Croat, 2011), foram observados 

três diferentes níveis de ploidia (diploides, tetraploides e hexaploides) correspondendo à 

variação de quase três vezes no tamanho dos genomas (2C = 4,53-12,63 pg) (Bedalov e Küpfer, 

2006; Veselý et al., 2012). 

Tendo em vista que a maior parte da variação do tamanho do genoma em Philodendron 

esteja presente em P. subg. Philodendron, o qual é consideravelmente superior em número de 

espécies em comparação a Pteromischum e Meconostigma, é possível que as maiores taxas de 

diversificação observadas para o grupo estejam associadas à grande variabilidade no conteúdo 

de DNA nas espécies em questão (ver Kraaijeveld, 2010). Além disso, a maior parte da 

diversidade ecológica do gênero também é encontrada no subgênero Philodendron, o qual 

abrange várias espécies com plasticidade fenotípica notável, como P. acutatum, P. 

fragrantissimum, P. hederaceum e P. melinonii Brongn.ex Regel, por exemplo (Mayo, 1986; 

Croat, 1997). Entretanto, ainda não está claro se há algum tipo de relação de causa e efeito entre 

variação do tamanho genômico e diversidade ecológica, nem mesmo em qual sentido uma 

interação deste tipo poderia ter ocorrido. 
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Similarmente ao observado no presente trabalho, também foram reportadas diferenças 

no conteúdo de DNA entre acessos de algumas espécies de Anthurium, como A. bakeri Hook.f. 

com 2C = 8,71 ± 0,35, 9,24 ± 0,13 e 9,89 ± 0,08 pg, A. clavigerum Poepp. & Endl. com 2C = 

13,27 ± 0,17 e 15,26 ± 0,28 pg e A. schlechtendalii Kunth com 2C = 11,54 ± 0,13, 12,07 ± 0,10, 

12,25 ± 0,18 e 14,33 ± 0,15 pg por Bliss e Suzuki (2012). Desta forma, assim como sugerido 

para Anthurium (Bliss e Suzuki, 2012), é possível que tal variação intraespecífica no tamanho 

do genoma em Philodendron esteja ligada a padrões diferenciados de distribuição e composição 

de regiões de DNA repetitivo, como elementos transponíveis (Schmidt e Heslop-Harrison, 

1998; Kidwell, 2002; Heslop-Harrison, 2012). 

No presente trabalho foram obtidas leituras inequívocas que resultaram em picos bem 

definidos para todas as amostras (e seus respectivos padrões de referência), as quais 

apresentaram coeficientes de variação menores que 4%, como recomendado por Greilhuber et 

al. (2007). Além disso, os cálculos dos valores relativos do conteúdo de DNA dos acessos foram 

realizados por meio da média das razões entre a intensidade de fluorescência de, no mínimo, 

3.000 núcleos da amostra e do padrão utilizado. Desta forma, é provável que os resultados 

obtidos por Ghosh et al. (2001) de 2C = 10,56 para P. erubescens C.Koch & Bousche, 2C = 

10,00 pg para P. selloum K.Koch. (= P. bipinnatifidum Schott ex Endl.) e 2C = 9,30 pg para P. 

squamiferum Poepp. & Endl., para as quais observamos 2C = 3,63, 6,67 e 4,66 pg, 

respectivamente, provavelmente correspondem a superestimativas do conteúdo de DNA real 

das espécies analisadas. Além disso, levando em consideração os outros gêneros inclusos no 

presente trabalho, apenas para Homalomena havia uma medição prévia de conteúdo de DNA, 

de 2C = 9,14 pg para H. rubescens Kunth (Ghosh et al., 2001), a qual também divergiu dos 

resultados aqui obtidos para a mesma espécie (2C = 4,42 pg). Embora a densitometria de 

Feulgen seja um método bastante confiável para a estimativa de tamanhos genômicos, os 

referidos autores empregaram um único comprimento onda para a obtenção das medições, 
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procedimento não recomendado para a geração de bons resultados (ver Greilhuber, 2005, 2008; 

Greilhuber et al., 2007). 

Como sugerido por Correia-da-Silva et al. (2014), o número diploide 2n = 32 foi 

confirmado como ancestral mais provável para o gênero Philodendron, o qual também é o mais 

frequente entre os membros do grupo. Apesar de 2n = 36 aparecer frequentemente em 

Meconostigma, o mesmo foi recuperado como derivado dentro do subgênero, tendo em vista 

que foi associado apenas com o clado das espécies heliófilas. A observação de 2n = 32 como 

número diploide de P. lacerum, em vez de 2n = 36, como descrito anteriormente por Sharma e 

Mukhopadhyay (1965), reforça a ideia deste último ser importante apenas para as espécies de 

Meconostigma. Já o número 2n = 34, tido previamente como o mais frequente no gênero (ver 

Correia-da-Silva et al., 2014) foi mapeado como derivado em alguns clados do subgênero 

Philodendron, podendo ter surgido de forma independente várias vezes, com maior sinal 

filogenético no clado composto por P. gloriosum André, P. ornatum Schott, P. schmiditiae, P. 

sodiroi N.E.Br. e P. toshibai M.L.Soares & Mayo. 

Da mesma forma que as seções morfológicas (e subseções, no caso das seções 

Macrobelium e Philodendron) de P. subg. Philodendron não foram recuperadas como grupos 

monofiléticos nas análises filogenéticas realizadas com o gênero (Gauthier et al., 2008; 

Vasconcelos et al., in prep.), tanto os conteúdos de DNA quanto os números diploides não 

seguiram um padrão de distribuição por tais agrupamentos taxonômicos. No entanto, diversas 

tendências puderam ser observadas dentro e entre os três subgêneros e seus subclados, como a 

derivação de conteúdo de DNA e número diploide em ambos os sentidos a partir do tamanho 

genômico médio no subgênero Philodendron. Já Meconostigma apresentou um padrão único e 

mais definido de variação tanto no tamanho genômico quanto nos números diploides, no qual 

as espécies amazônicas estavam mais próximas do padrão do gênero, havendo um aumento em 

ambos os caracteres no clado das heliófilas. Mesmo com a impossibilidade de maiores 
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inferências a respeito da evolução dos números diploides em Pteromischum devido à baixa 

disponibilidade de espécies do grupo com contagens cromossômicas, a análise dos tamanhos 

genômicos mostrou-se bastante informativa, sendo percebida uma tendência de redução do 

tamanho genômico no grupo. Adicionalmente, nossos resultados indicam uma grande 

importância dos mecanismos de acúmulo/eliminação de DNA repetitivo, bem como da 

disploidia durante a evolução cariotípica de Philodendron, um dos gêneros mais importantes 

da flora neotropical. 
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7. CONCLUSÕES 

 

 Apesar de haver outros números cromossômicos atribuídos às espécies de 

Philodendron, é mais provável que a variação dentro do gênero siga uma série disploide 

de 2n = 26 a 40 cromossomos.  

 O número diploide 2n = 32, além de ser o mais frequente, provavelmente é o número 

cromossômico ancestral em Philodendron, a partir do qual todos os outros divergiram.  

 O gênero Philodendron é um grupo monofilético e bem suportado estatisticamente, 

tendo como grupo irmão H. seção Curmeria, embora haja indicativos de polifiletismo 

na porção asiática do gênero Homalomena. 

 De um modo geral, os únicos grupos morfológicos suportados nas análises de filogenia 

molecular foram os três subgêneros: P. subg. Meconostigma, P. subg. Pteromischum e 

P. subg. Philodendron.  

 Mesmo com uma grande variação no conteúdo de DNA em Philodendron, a maioria 

das espécies apresentou o tamanho do genoma próximo da média do gênero (2C = 4,54 

pg), o qual provavelmente corresponde ao genoma ancestral no grupo, havendo uma 

tendência de genomas menores e maiores em Pteromischum e Meconostigma, 

respectivamente. 

 Eventos de amplificação e eliminação de DNA repetitivo são, possivelmente, as 

principais forças evolutivas atuando nos cariótipos das espécies de Philodendron, tendo 

em vista a relativa estabilidade nos números cromossômicos no gênero. 
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8. ANEXOS 

Outros trabalhos publicados durante a realização do doutorado 
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