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RESUMO

Cucurbitales Juss. Ex Bercht. & J. Presl. ¢ uma ordem de angiospermas circunscrita em
oito familias que apresenta grande heterogeneidade morfologica e ampla faixa de distribuicao
geografica. Suas principais familias (Cucurbitaceae, Begoniaceae, Datiscaceae e
Tetramelaceae) sdo unidas por varios caracteres morfoldgicos (principalmente florais) e
formam um grupo bem definido denominado core Cucurbitales. No entanto, as relagGes entre
essas familias ndo estdo totalmente compreendidas. O presente estudo consistiu numa analise
Bayesiana do core Cucurbitales, obtida através da concatenacdo de oito regifes génicas
plastidiais analisadas no MrBayes (v.3.2.6), portal CIPRES Science Gateway Vv.3.3. O objetivo
foi fornecer resolugéo para o core e solucionar relagdes entre as familias. A filogenia in silico
utilizou dados disponiveis no Genbank para as 154 espécies estudadas, incluindo o grupo
externo. Obtivemos uma topologia robusta para as quatro familias, com elevados indices de
probabilidades posteriores (pp = 1.00). O core Cucurbitales também constituiu um clado
suportado (pp = 1.00). Além disso, foi observado alto suporte estatistico para um subclado
formado por Tetramelaceae+Datiscaceae+Begoniaceae (pp = 1.00), sendo Cucurbitaceae o seu
grupo irméo (pp = 1.00). Os dados filogenéticos mostram a provavel relacéo para o core: (C (T
(D; B))). Além de serem congruentes com estudos anteriores, nossos resultados fornecem
suporte para as relagdes internas do core Curcubitales e uma maior resolucéo filogenética do
grupo. (CAPES)

PALAVRAS-CHAVE: Cucurbitaceae, Evolugéo, Topologia.
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INTRODUCAO

Cucurbitales Juss. Ex Bercht. & J. Presl. € uma ordem de angiospermas, constituida por
mais 2.800 espécies que exibe morfologia externa diversa e esta amplamente distribuida no
globo terrestre (Matthews & Endress 2004; Zhang et al. 2006). Suas familias foram
equivocadamente posicionadas em até 17 ordens de eudicotiledneas, incluindo Malpighiales,
Ranunculales, Rafflesiales e Violales (Matthews & Endress 2004; Zhang et al. 2006; Schaefer
& Renner 2011). Atualmente, Cucurbitales é circunscrita em oito familias — Anisophylleaceae
Ridl., Apodanthaceae Tiegh. Ex Takht., Begoniaceae C. Agardh, Coriariaceae DC.,
Corynocarpaceae Engl., Cucurbitaceae Juss., Datiscaceae Dumort. e Tetramelaceae Airy Shaw
— com morfologia, tamanho (numero de taxons) e ecologia distintas (Zhang et al. 2006;
Schaefer & Renner 2011; APG IV 2016).

Begoniaceae, Cucurbitaceae, Datiscaceae e Tetramelaceae formam um subclado bem
definido morfologicamente denominado core Cucurbitales, devido ao compartilhamento de
varias caracteristicas, incluindo fruto com numerosas sementes, gineceu trimero, ovario infero
e placentacgéo parietal (Matthews & Endress 2004; Zhang et al. 2006; Renner & Schaefer 2016).
Entretanto, estudos moleculares ndo forneceram apoio estatistico para o core (Matthews &
Endress 2004; Schaefer & Renner 2011; Renner & Schaefer 2016). Além disso, as relagdes
precisas entre as quatro familias ndo estdo totalmente compreendidas, com Begoniaceae
aparecendo ora como irma de Datiscaceae, ora de Tetramelaceae (Zhang et al. 2006; Schaefer
et al. 2009; Schaefer & Renner 2011). Considerando que Datiscaceae e Begoniaceae sdo unidas
por multiplos caracteres anatdmicos do xilema (a exemplo de um parénquima axial vasicéntrico
e raios multisseriados) e compartilnam flores poliandricas com estames de iniciacdo centripeta
(Carlquist 1985; Mathews & Endress 2004), acreditamos numa possivel relacdo de grupo irméo
entre ambos 0s taxons.

No presente estudo, esclarecemos as relacdes entre as principais familias de
Cucurbitales, fornecendo alto suporte para o core, atraves da concatenacdo de oito sequéncias
do genoma plastidial. Decidimos utilizar apenas regides plastidiais, pois, filogenias
mitocondriais e nucleares apresentaram fortes incongruéncias em relagdo as topologias

plastidiais de Begonia L., tanto em trabalhos anteriores, quanto no nosso estudo (Neale et al.
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2006; Hugues et al. 2015). Ademais, a selecdo das sequéncias foi realizada seguindo o critério
de potencial filogenético informativo, excluindo sequéncias que sdo consideradas enganosas

para diferentes épocas da diversificacdo de Cucurbitaceae (Bellot et al. 2020).
MATERIAL E METODOS

A nossa amostragem englobou 154 espécies distribuidas entre as familias Cucurbitaceae
(88 spp.), Begoniaceae (59 spp.), Datiscaceae (duas spp.), Tetramelaceae (duas spp.),
Coriariaceae (duas spp.) e Corynocarpaceae (uma espécie). As duas Ultimas foram escolhidas
para constituir o grupo externo e a arvore foi enraizada com Corynocarpus laevigatus J.R. Forst
&G. Forst. As sequéncias nucleotidicas analisadas consistiram em oito regifes plastidiais
(incluindo genes, introns e espacadores intergénicos) obtidas no Genbank. Adicionalmente,
plotamos arvores combinando os marcadores plastidiais + ITS; plastidiais + matR e plastidiais
+ ITS + matR, as quais foram analisadas separadamente para avaliar a congruéncia entre as
sequéncias. Cada marcador foi alinhado individualmente através do algoritmo Muscle, no
Mega-X (Kumar et al. 2018), seguido de ajuste manual. Posteriormente, os alinhamentos foram
concatenados em uma supermatriz, utilizando o software Mesquite v.3.01 (Maddison &
Maddison 2018), cujo modelo de substituicdo de nucleotideos selecionado pelo jModelTest
0.1.1 (Posada 2008) foi 0 GTR+I+G, com base no critério de informagéo de Akaike (AIC).

A andlise Bayesiana foi processada no pacote MrBayes (v.3.2.6), através do portal
CIPRES Science Gateway v.3.3 (Miller et al. 2010). Foram realizadas duas corridas, com
quatro cadeias de Markov e 10.000.000 geracGes de amostragem, a cada 1.000 arvores. A
convergéncia das cadeias foi verificada através do Tracer v.1.7 (Rambaut et al. 2018). 25% das
arvores amostradas foram descartadas e foram calculadas as probabilidades posteriores (pp) das
arvores restantes para a construgdo de uma arvore de consenso. A posteriori, as arvores foram
visualizadas no FigTree v1.3.1 (Rambaut 2009) e editadas no Adobe Photoshop CC 2020
21.2.3.

RESULTADOS E DISCUSSAO
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Para as regides génicas matK, ndhA (intron), ndhF-rpL32, rbcL, rps20-rpl12, rpl32-trnL
trnL e trnL-F, obtivemos dados para 102, 73, 59, 112, 84, 57, 50 e 102 espécies, com
comprimentos de 1589, 2505, 1256, 1433, 957, 1715, 679 e 1345 pares de bases,

respectivamente. A matriz concatenada contém 11479 pb. As arvores baseadas numa

combinacdo de regides plastidiais + nucleares e/ou mitocondriais apresentaram valores de
suporte muito baixos e topologias incongruentes. Essas observagdes corroboram os resultados
de um estudo filogenético em Cucurbitaceae, no qual foi revelado que a maioria das regides
plastidiais sdo classificadas como ndo enganosas para diferentes épocas de diversificacdo da
familia, enquanto grande parte das sequéncias nucleares sdo consideradas enganosas para
divergéncias antigas (Bellot et al., 2020).

A topologia da arvore consiste em quatro clados principais com altos valores de
probabilidade posterior, correspondendo a cada uma das familias analisadas (Figura 1). O core
Cucurbitales também constituiu um clado suportado (pp = 1.00). Além disso, foi observado alto
suporte estatistico para um subclado formado por Tetramelaceae+Datiscaceae+Begoniaceae
(pp = 1.00), sendo Cucurbitaceae o seu grupo irméo (pp = 1.00). Por sua vez, Datiscaceae
aparece como irma de Begoniaceae, com apoio estatistico (pp = 0,98). De acordo com nossos
dados, foi possivel inferir a seguinte relacdo para as quatro familias: (Cucurbitaceae
(Tetramelaceae (Datiscaceae; Begoniaceae))).

Estudos filogenéticos anteriores da ordem Cucurbitales, baseados numa combinacéo de
regides plastidiais, mitocondriais e nucleares mostram hipéteses de relacionamentos incertos
entre as 4 familias (Zhang et al. 2006; Schaefer & Renner 2011; Renner & Schaefer 2016).
Uma abordagem de méxima parciménia inferida por nove regides génicas associadas a
caracteres morfoldgicos identificaram Cucurbitaceae como irm& de um subclado formado por
Begoniaceae+Datiscaceae+Tetramelaceae (Zhang et al. 2006). Posteriormente, uma arvore de
méxima verossimilhanca obtida de 14 marcadores, sugere outro subclado maior — contendo
Begoniaceae+Datiscaceae+Tetramelaceae+Coriariaceae+Corynocarpaceae — CoOmo 0 grupo
irmao de Cucurbitaceae, porém, sem suporte estatistico (Schaefer & Renner 2011). Além disso,
topologias ambiguas foram observadas, com Begoniaceae sendo irma de Tetramelaceae; ou
Begoniaceae como irmé de Datiscaceae. Todavia, os valores de bootstraps eram baixos ou
moderados (Zhang et al. 2006; Schaefer et al. 2009; Schaefer & Renner 2011). Nosso estudo
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sustenta a hipdtese de que Datiscaceae e Begoniaceae estdo mais intimamente relacionadas,

corroborando estudos comparativos de morfologia floral e anatomia do xilema entre as referidas
familias (Carlquist 1985; Matthews & Endress, 2004).

CONCLUSAO

Obtivemos uma topologia bem apoiada para as familias centrais de Cucurbitales,
fornecendo uma maior resolucdo filogenética para o grupo. Os dados mostram a provavel
relacdo para o core: (C (T (D; B))), indicando que provavelmente Cucurbitaceae precedeu a
diversificagdo das demais familias. Dentre as trés restantes, Tetramelaceae foi a primeira
familia a divergir; e Datiscaceae é suportada como irma de Begoniaceae.
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Figura 1: Arvore Bayesiana do core Cucurbitales inferida através de uma combinagio de oito
marcadores plastidiais. Os valores de probabilidades posteriores (pp) encontram-se proximos
aos nos. Em Cinza: o clado core Cucurbitales; Laranja: Cucurbitaceae; Verde: Begoniaceae;

Roxo: Datiscaceae; Amarelo: Tetramelaceae.
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