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Estrutura filogenética em diferentes fitofisionomias do Cerrado em lItirapina, SP

Bruno Almozara Aranha

Resumo - (Estrutura filogenética em diferentes fitofisionomias do Cerrado em ltirapina, SP).
O bioma Cerrado é composto por diferentes fitofisionomias: campo sujo, cerrado sensu
stricto, cerrado denso e cerraddo. Essas fitofisionomias podem ser consideradas como um
gradiente sucessional que vai do campo sujo até uma fitofisionomia florestal, o cerradao.
Como cada uma dessas fisionomias é regida por diferentes condicionantes ambientais,
esperamos que o pool de espécies em cada fisionomia apresente caracteristicas ecoldgicas
similares e, dada a conservacdo filogenética das caracteristicas ecologicas, esperamos que
a estrutura filogenética em cada fisionomia seja agregada e que a distancia filogenética seja
menor dentro do que entre as fisionomias. Procuraremos responder as seguintes perguntas:
As diferentes fisionomias do bioma Cerrado atuam como filtros ambientais? No Cerrado
predominou entre as espécies um processo de adaptacao in situ ou as espécies imigraram
de outras floras? Por meio de aleatoriza¢cbes avaliamos a estrutura filogenética inter e intra
fragmentos utilizando o indice PSV. A estrutura filogenética nao foi diferente do acaso. Esse
resultado pode ser devido a problemas metodoldgicos ou de escala. Entretanto, podemos
creditar esses resultados a atuacdo de filtros ambientais sutis que ndo sao fortes o suficiente
para imprimir um padréo filogenético na comunidade. A flora do bioma Cerrado pode ter ao
longo de sua evolucao ter recebido a contribuicdo de espécies tanto de floras de florestas
tropicais quanto de floras de vegeta¢Bes semi-aridas ou aridas.

Palavras-chave: Estrutura filogenética, bioma Cerrado, filtros ambientas, conservatismo de
nicho filogenético.
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Introducéo proximas filogenéticamente podem ser

O recente acumulo de informacdes consideradas semelhantes.

filogenéticas  baseadas em  técnicas A conservagdo do nicho filogenético

moleculares tem possibilitado uma nova
abordagem no estudo de comunidades,
unificando de maneira mais acurada o
estudo de processos ecolégicos e
evolutivos. Como tantas espécies podem
coexistir num mesmo local ainda é um
mistério desafiador. A co-existéncia €
determinada tanto pela inter-relacdo das
espécies entre si e com 0 meio quanto por
fatores historicos. Essa integragdo entre a
relacdo das espécies com fatores bioticos e
abidticos, de um lado, e o passado evolutivo,
de outro lado, é a chave para o estudo da
estrutura filogenética de comunidades
(Webb et al. 2002).

Embora as novas ferramentas de
analise da estrutura filogenética produzam
apenas uma aproximacao, elas representam
um conjunto poderoso de instrumentos de
investigacdo na reconstrugdo da historia de
biomas muito ricos em espécies, como o
Cerrado (Pennington et al. 2006).

Ha4 dois tipos de estrutura
filogenética: agregada e dispersa (Webb
2000, Webb et al. 2002). Na estrutura
filogenética agregada, espécies
filogeneticamente relacionadas co-ocorrem
no mesmo habitat, indicando que para a
sobrevivéncia nesse local sdo necessarias
certas caracteristicas que foram
conservadas das linhagens ancestrais. Por
outro lado, quando a estrutura filogenética é
dispersa, as espécies que co-ocorrem no
mesmo habitat sdo menos relacionadas
filogeneticamente. Isso pode indicar tanto
gue espécies similares se excluem
localmente quanto que existe pouca
sobreposicdo de nichos, implicando em que
espécies pouco relacionadas
filogeneticamente tenham convergido no uso
do mesmo habitat (Webb et al. 2002).

A base tedrica para a classificacdo
da estrutura filogenética é dada pela teoria
da limitagdo por semelhanca, onde
individuos semelhantes apresentariam uma
maior sobreposicdo de recursos o0 que
limitaria a co-ocorréncia dos mesmos
(Diamond 1975). Dado a teoria de
conservacao de nicho filogenético (Harvey &
Pagel 1991, Ricklefs & Latham 1992, Webb
et al. 2002, Donoghue 2008), espécies

se refere a expectativa de que espécies
relacionadas filogeneticamente tendem a
ocupar o mesmo tipo ambiente, porque é
mais facil para uma espécie migrar para um
ambiente favoravel do que evoluir e mudar o
seu requerimento de nicho (Donoghue
2008).

O bioma Cerrado é composto por
diferentes fitofisionomias: campo limpo,
campo sujo, cerrado sensu stricto, cerrado
denso e cerraddo (Coutinho 1978). Campo
limpo (formac@o campestre) e o cerraddo
(formacédo florestal) estariam nos extremos
de um gradiente estrutural (Ribeiro & Walter
1998). As diferengcas estruturais entre as
fitofisionomias podem estar condicionando
diferentes caracteristicas ambientais,
principalmente quando nos referimos a
cobertura do dossel. O dossel condiciona o
regime de luz (Chazdon & Fetcher 1984),
gue por sua vez condiciona a temperatura e

umidade dentro de um estande de
vegetacao.

O nosso objetivo foi investigar se as
diferengas ambientais entre as

fitofisionomias estavam de alguma forma
influenciando na estrutura filogenética das
comunidades. Para guiar o nosso objetivo,
procuramos  responder as  seguintes
guestdes: 1) As diferentes fisionomias do
bioma Cerrado atuam como filtros
ambientais? 2) No Cerrado predominou
entre as espécies um processo de
adaptacédo in situ ou as espécies imigraram
de outras floras?

Métodos

Em cinco fragmentos de Cerrado no
municipio de lItirapina, SP, amostramos por
meio do método de ponto quadrante
individuos arbustivos-arbéreos e palmeiras
acaules. O critério de inclusdo foi todos os
individuos arbustivos-arbéreos com didmetro
no nivel do solo (DAS) > 10 cm e todas as
palmeiras com folhas maiores do que 30 cm.

Os fragmentos representaram um
gradiente de fitofisionomias que vai do
campo sujo (Estacdo Ecoldgica), cerrado
sensu stricto (Gralna e Estrela), cerrado
denso (Valério) e cerraddao (Pedregulho).
Nessas areas foram tracados 10 transectos
com 10 pontos quadrantes cada, em
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intervalos de 10 metros. Num total de 100
pontos ou 400 individuos por area.
Tomamos as medidas de altura, DAS e
distancia até o ponto de todos os individuos
amostrados.

Todos os individuos coletados foram
identificados até espécie, e aqueles os quais
a identificagdo nado foi possivel foram
assinados até familia ou, se possivel, até
género. O sistema de classificacdo utilizado
foi o APG Il (Angiosperm Phylogeny Group
2003).

Com os dados dos levantamentos
floristicos desse e de outros anos e em
outros fragmentos de Cerrado no municipio
de ltirapina, construimos uma lista com o
pool regional de espécies. Com essa lista
floristica construimos uma arvore
filogenética das espécies de ltirapina.

Construimos a arvore filogenética
hipotética por meio do software Phylomatic
(Webb & Dounghue 2005). Esse programa
consta de uma base de dados filogenéticos
e de um conjunto de ferramentas para
construir uma arvore filogenética baseada
no sistema de classificagdo APG I
(Angiosperm  Phylogeny Group 2003).
Quando nédo houver informagédo sobre a
relacdo filogenética (algumas familias,
diversos géneros, e praticamente todas as
espécies), as familias e os géneros serédo
considerados monofiléticos e politomos. Os
calculos da distancia filogenética (em
milhées de anos) entre os taxons sdo
baseados na idade estimada dos clados
pelo trabalho de Wikistrom et al. (2001).
Quando nao ha informacdo para um clado,
sua idade ¢é estimada de maneira a
minimizar a variacdo entre as divisées (nos)
pelo modulo BLADJ (Branch Length
Adjuster). Fizemos todos esses
procedimentos on-line na pagina
www.phylodiversity.net/phylomatic/, na qual
estdo disponiveis as ferramentas e diversas
formas de saida dos resultados.

Calculamos o indice de variabilidade
filogenética das espécies, PSV na sigla em
inglés. Esse indice varia de 0 a 1, onde O
significa a méaxima agregacéo filogenética e
1 a maxima dispersao filogenética (Helmus
et al. 2007). Testamos se o indice difere do
acaso por meio de aleatorizacbes de dois
modelos nulos. Em uma matriz de presenca
e auséncia onde as linhas séo os
fragmentos e as colunas as espécies, o
primeiro modelo nulo permuta

aleatoriamente as linhas dentro de cada
fragmento mantendo assim a riqueza
constante. O segundo modelo nulo permuta
as colunas mantendo constante a frequéncia
das espécies. Para testarmos a significancia
da estrutura filogenética dentro de cada
fragmento criamos uma distribuicdo por
meio de 1.000 aleatorizacdes com modelo
nulo 1 e comparamos com o Vvalor
observado. Consideramos diferente do
acaso os valores gque estivessem dentro dos
quantis 2,5% ou 97,5% da distribuicdo
gerada. Para testarmos se os indices
diferiam significativamente entre as areas,
construimos uma distribuicdo de diferenga
com 1.000 aleatorizac8es e verificamos se a
probabilidade de encontrarmos um valor
maior do que a diferenca observada foi de
5%. Para toda a regidao executamos 1.000
aleatorizacgbes, tanto com o modelo nulo 1
quanto com o modelo nulo 2 e verificamos
se o valor observado era menor ou maior do
que os guantis 2,5% ou 97,5% da
distribuicdo gerada. Para verificar a
influéncia de cada espécie no PSV
utilizamos a funcdo “psv.spp” do pacote
“Picante” do programa estatistico R (R
Project 2005). Todos os procedimentos de
analises descritos foram executados no
programa R (R Project 2005) utilizando o
pacote “Picante”.

Resultados
Nos cinco fragmentos visitados amostramos
131 espécies de arvores e palmeiras,
pertencentes a 88 géneros e 45 familias. A
arvore filogenética construida a partir dos
dados floristicos dos Cerrados de ltirapina
apresentou 280 extremidades, onde cada
extremidade representa uma espécie do
pool regional, 121 nds e distdncia média
entre os ramos de 30.99 Milhdes de anos
(Figura 1). Os principais grupos presentes

na arvore filogenética sdo os clados
Asterideas, Rosideas e Magnoliideas
(Figura 1).

As espécies ubiquas foram Caryocar

brasiliensis, Eriotheca gracilipes, Qualea
grandifolia, Rapanea guianensis e
Stryphnodendron adstringens. No geral,

52,7% das espécies foram amostradas em
apenas um fragmento, 16% em dois, 14,5%
em trés e 13% em quatro fragmentos. O
fragmento que apresentou 0 maior namero
de espécies foi o Grallna e o0 com 0 menor
foi a Estacéo Ecolégica (Tabela 1).
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Os fragmentos apresentaram indices
de variacdo filogenética das espécies com
valores préximos a 1, ou seja, o valor
maximo de disperséo filogenética (Tabela 1).
A Estacdo Ecolégica foi o fragmento que
apresentou o maior indice enquanto que o
menor foi encontrado no Grauna. No
entanto, ndo houve diferenca significativa
entre os indices entre os fragmentos.

A estrutura filogenética em cada
fragmento ndo foi diferente da esperada ao
acaso (p >> 0,05). Quando analisamos os
fragmentos em conjunto, a estrutura
filogenética também né&o diferiu do acaso
(Figura 2). O wvalor médio do PSV
encontrado para os fragmentos foi de
0,734164, para 0 modelo nulo 1 o valor
médio foi de 0,7285575 e para o modelo
nulo 2 o valor foi de 0,7334237. A diferenca
entre o valor médio observado para modelo
nulo 2 € menor do que para o modelo nulo 1,
isso indica que a maior parte da
variabilidade é dada pela diferenca na
frequéncia das  espécies entre 0s
fragmentos. O que quer dizer que entre as
espécies mais frequentes a relagéo
filogenética ndo difere do acaso. As
espécies que mais contribuiram para o PSV
observado em cada fragmento e para o
conjunto total foram as espécies da familia
Arecaceae (Attalea gearensis, Attalea
exigua e Syagrus petraea). As espeécies
Attalea gearensis e Syagrus petraea foram
as que tiveram a maior contribuicdo para a
variagdo filogenética em todos os
fragmentos com excecdo o Pedregulho,
onde a maior contribuicdo foi dada pela
Attalea exigua. Além da alta frequéncia de
Attalea gearensis e Syagrus petraea, essas
espécies sdo as Unicas representantes das
Monocotiledéneas incluidas nas andlises. O
clado das Monocotiledéneas é um dos mais
distantes dos demais clados, onde se
encontram a maioria das espécies (Figura
1). Essa maior distancia filogenética e alta
frequéncia pode ter contribuido com os altos
valores encontrados para o0s indices de
variabilidade filogenética das espécies.

Discussao
N&o encontramos estrutura filogenética
diferente do acaso para as comunidades

analisadas. A estrutura filogenética néao
diferiu do acaso tanto inter e intra
fragmentos. Dessa forma, a nossa
expectativa de que as diferentes

fitofisionomias de cerrado condicionariam a
estrutura filogenética da comunidade néo foi
confirmada. Também nao confirmamos a
expectativa de que as areas mais
contrastantes em estrutura da vegetagdo
como a Estagcdo Ecolégica e o Pedregulho
difeririam quanto a estrutura filogenética.

Os maiores clados presentes na
arvore filogenética foram constituidos por
familias com a origem Gondwanica (Gentry
1982). Essas familias possivelmente
evoluiram em ambientes tropicais e sao bem
representadas em ambientes como florestas
tropicais (Gentry 1982). Apenas cinco
familias amostradas sdo apontadas como
tendo a origem Laurasiana. Essas familias
migraram para a América do Sul vindas de
ambientes temperados e mais secos (Gentry
1982), o que indicaria a contribuicdo para a
flora do Cerrado de espécies que evoluiram
em climas secos é pequena.

As espécies mais ubiquas foram
pertencentes cada uma a uma familia e
representaram o0s clados Rosideas (4
espécies) e Magnoliideas (1 espécie). Esse
resultado contribui para a tendéncia de
dispersdo filogenética encontrada nos
dados. Os indices foram menores onde
houve o maior nimero de espécies e maior
onde encontramos o0 menor ndmero de
espécies. No entanto, Helmus et al. (2007)
afirmaram que o PSV néo € influenciado
pela riqgueza, o que foi confirmado pela
auséncia de significancia estatistica dos
indices.

A auséncia de significancia da
estrutura filogenética pode ser devido a
escala em que analisamos os dados.
Quanto menor a escala analisada maior é a
dispersdo filogenética e quanto maior a
escala maior a agregacado (Cavender-Bares
et al. 2006). Isso ocorre devido a repulsédo
em pequena escala que espécies
relacionadas filogenéticamente tendem a ter.
Por outro lado, quando analisamos escalas
maiores essas diferencas de nicho tornam-
se irrelevantes para as condicdes
ambientais regionais e, conjuntamente com
0s padrBes biogeograficos e de especiagcdo
resultam em uma estrutura filogenética
agregada (Cavender-Bares et al. 2006). O
método de coleta pode ter adicionado um
ruido na estrutura filogenética das
comunidades amostradas, pois
desconsideramos a heterogeneidade
ambiental existente dentro dos fragmentos.
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Por outro lado, nossa escala de estudo ndo
foi abrangente o] suficiente para
encontrarmos uma estrutura filogenética
agregada. Outro fator que pode ter
comprometido a significAncia das analises
foi 0 uso de dados de presenca e auséncia.
Provavelmente se tivéssemos analisados os
dados de abundancia, obteriamos uma
melhor resolucdo para a estrutura
filogenética das espécies. Outro possivel
problema foi que os nossos dados foram
enviesados em apenas uma taxocenose, a
arbustiva arbérea. A nado inclusdo dos
demais grupos de angiospermas presentes
na comunidade, também pode obscurecer
determinados padrdes filogenéticos
(Cavender-Bares et al. 2006).

Contudo, apesar do problema de
escala, ndo conseguimos ter estruturas
filogenéticas significativamente diferentes
mesmo entre o0s fragmentos menos
semelhantes estruturalmente, o Pedregulho
e a Estacdo Ecolégica. Se considerarmos
gque o0s nossos dados e escala foram
adequados para detectar alguma estrutura
filogenética, podemos creditar a auséncia de
estrutura significativa a inexisténcia ou
menor atuacao de filtros ambientais entre as
diferentes fisionomias de Cerrado. De
acordo com 0s nossos resultados € possivel
supor que os atributos ecoldgicos
necessarios para o estabelecimento das
plantas no Cerrado sdo compartilhados por
diversos grupos filogenéticos. Para o
estabelecimento em diferentes fisionomias
os atributos séo praticamente os mesmos ou
sdo de facil evolugcdo, como por exemplo, o
deslocamento de caracteres (Schluter et al.
2000).

Levantamos evidéncias de que a
flora do Cerrado pode ter tido, durante a sua
evolucao, contribuicdo de diferentes biomas,
como florestas tropicais e vegetacdo de
areas aridas e dado a sua peculiaridade de
apresentar diferentes fitofisionomias, que
pode ter propiciado uma radiacdo adaptativa
de diferentes clados que podem ter gerado o
padrdo encontrado nesse estudo.
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Figura 1. Arvore filogenética com as espécies que represantam o pool regional dos
Cerrados de lItirapina, SP. O nés destacados indicam os principais clados que compdem a
arvore filogenética hipotética.
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Figura 2. Distribuicbes do indice de variagdo filogenética das espécies geradas por
aleatorizaces. (a) Distribuicdo gerada pelo modelo nulo 1 (riqueza). (b) Distribuicdo gerada
pelo modelo nulo 2 (frequéncia). A linha indica onde a média observada para a comunidade
do Cerrado de Itirapina se encontra na distribuig&o.
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Tabela 1. Resultados da andlise da estrutura filogenética da comunidade dos Cerrados de
Itirapina, SP. Indice de variacao filogenética das espécies (PSV), a variancia associada ao
indice (Var.) e rigueza de espécies em cada fragmento (S).

Fragmento PSV Var. S
Estacdo Ecolégica 0,7430326 0,0000317 34
Estrela 0,7408771 0,0000118 49
Grauna 0,7138678 0,0000055 63
Valério 0,7429574 0,0000112 50
Pedregulho 0,7308469 0,0000064 60




