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Introdução 

A família Erpodiaceae, de distribuição pantropical, possui 

atualmente cerca de 26 espécies em cinco gêneros 

(Aulacopilum Wils., Erpodium (Brid.)Brid., Solmsiella 

Müll.Hal, Venturiella Müll.Hal e Wildia (Müll.Hal.) Broth. 

No entanto os limites genéricos dentro da família são 

controversos, e como exemplo podemos citar o gênero 

Solmsiella que foi descrito originalmente como uma 

hepática (Lejeuneaceae). Diversos autores  já estudaram 

estes gêneros ora sinonimizando ora separando os 

mesmos [1,2]. 

Até o momento estudos filogenéticos neste grupo são 

inexistentes e podem ajudar a revelar a monofilia da 

família, suas sinapomorfias e quais gêneros realmente 

pertencem a Erpodiaceae. 

Metodologia 

Extração de DNA foi feita a partir de material de herbário. 

Foi escolhido inicialmente o marcador RPS4, que foi 

amplificados por PCR e sequenciado pela Macrogen Inc. 

(Korea). As sequências foram alinhadas com Phy-De [3]. 

As análises foram feitas por máxima parcimônia, máxima 

verossimilhança e análise bayesiana com o uso dos 

seguintes softwares respectivamente: PAUP* v. 4.0b10 

para Macintosh [4] e Mr Bayes v. 3.2.1 [5], suporte para 

os nós foram obtidos por bootstrap não paramétrico para 

parcimônia e verossimilhança e probabilidades 

posteriores para análise bayesiana. Para as análises de 

verossimilhança e bayesiana, os modelos de evolução 

foram obtidos através do software JModeltest 2.1.1. 

Resultados e Discussão 

Dos cinco gêneros, o único do qual não se pôde extrair 

DNA foi Wildia, razão pela qual o mesmo está ausente 

desse estudo. Os gêneros Erpodium, Solmsiella, 

Venturiella e Aulacoplium formam um grupo monofilético 

com alto suporte (fig.1). Embora a família seja 

monofilética, os gêneros Erpodium, Venturiella e 

Aulacoplium não o são. A espécie Erpodium pringlei E. 

Britton não pertence à Erpodiaceae, aparecendo como 

grupo irmão de Hypodontium (Hypodontiaceae), mas sem 

nenhum suporte. A espécie Aulacopilum hodgkinsoniae 

(Hampe & Müll.Hal.) Broth. aparentemente pertence ao 

gênero Venturiella com suporte elevado (Fig.1). 

Estes são resultados preliminares, os marcadores 26S e 

NAD5 estão sendo amplificados para obter uma melhor 

resolução nos clados amostrados. Não há neste 

momento nenhuma sinapomorfia morfológica que 

corrobore os resultados, pelo menos até que se esclareça 

a posição de E.pringlei. 

 

 
Figura1. Cladograma obtido por verossimilhança 
mostrando as relações filogenéticas. Valores acima dos 
ramos são bootstrap para parcimônia, verossimilhança e 
probablilidades posteriores respectivamente. 

Conclusões 

A família Erpodiaceae é monofilética, seus gêneros não o 

são. Aulacoplium hodgkinsoniae pertence ao gênero 

Venturiella,. Outro táxon a ser investigado é Erpodium 

pringlei, cuja posição é intrigante. 
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