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Resumo

A identificagdo e a concep¢do da diversidade de fungos liquenizados tém sido
modificadas nas ultimas décadas, principalmente com a evolugdo das técnicas de
biologia molecular e de bioinformatica. Nesse sentido, o DNA barcoding tem ganhado
destaque na area de identificagdo de fungos liquenizados por ser uma técnica de facil
execucdo em laboratorio, todavia trazendo como primeiro desafio a montagem de um
banco de sequéncias de referéncia para sua utilizagdo. Com relacdo a fungos
liquenizados, Parmeliaceae, maior familia desse grupo de organismos, possui uma
enorme diversidade no estado do Rio Grande do Sul. Neste Estado, dentre os diferentes
tipos de vegetagdes presentes, encontram-se grandes areas de restingas ao longo de toda
a faixa litordnea. Esse tipo de vegetacdo pertence ao bioma Mata Atlantica e ¢
considerado um hotspot de biodiversidade. A partir disso, esse trabalho visa realizar
uma abordagem integrativa, ou seja, utilizar dados taxondmicos (baseados em
caracteristicas morfologicas e quimicas diagnosticas) e genéticas (monofilia e distancias
genéticas) para discriminar as espécies de liquens parmelioides nas restingas do extremo
sul do Brasil. Espécimes selecionados ap6s a identificagdo passaram pelos processos de
extracdo de DNA, amplificagdo e sequenciamento da regido ITS (DNA barcode
universal dos fungos). Andlises filogenéticas foram realizadas com sequéncias de DNA
geradas neste estudo e sequéncias obtidas no GenBank. Como resultado, 286 espécimes
foram examinados e 86 sequéncias de ITS foram geradas, sendo representadas nesse
estudo por 45 espécies finais baseadas nos resultados de ambas as andlises. Entre as
espécies inicialmente identificadas, apenas 17 possuiam sequéncias disponiveis no
GenBank. Destas, seis foram consideradas coespecificas com as sequéncias de
referéncia, oito agruparam com sequéncias da mesma espécie, porém apresentaram
divergéncia superior ao padrio intraespecifico, duas agruparam como mesma espécie,
enquanto uma nao agrupou com a sequéncia referéncia. A partir das 45 espécies finais,
foram encontradas 13 novas espécies e 16 novos registros de sequéncias para o
GenBank de espécies ja conhecidas, representando um acréscimo de 60% da
diversidade de liquens parmelioides nas restingas do extremo sul do Brasil. Desta
forma, este trabalho demonstra o quanto a diversidade de fungos liquenizados no Brasil
ainda ¢ pouco conhecida, além de reforgar a necessidade para o aumento da aplicagdo

de analises integrativas para se desvendar a real diversidade de espécies.

Palavras-chaves: ITS, filogenia, taxonomia, divergéncia, delimitacdo especifica.



Abstract

The identification and conception of the diversity of lichenized fungi has been modified
in the last decades, mainly with the evolution of the techniques of molecular biology
and bioinformatics. In this sense, DNA barcoding has gained prominence in the area of
lichenized fungi identification because it is a technique that is easy to perform in the
laboratory, however bringing as a first challenge the assembly of a database of reference
sequences for its use. In relation to lichenized fungi, Parmeliaceae, the largest family of
this group of organisms, has a high diversity in the state of Rio Grande do Sul. In this
state, among the different types of vegetation present, large areas of coastal vegetation
(restingas) are found along the entire coastal strip. This type of vegetation belongs to the
Atlantic Forest biome and is considered a biodiversity hotspot. From this, this work
aims at an integrative approach, that is, to use taxonomic data (based on morphological
and chemical diagnostic characteristics) and genetic (monophyly and genetic distances)
to discriminate the parmelioid lichen species in the restingas of the extreme south of
Brazil. Specimens selected after identification underwent the processes of DNA
extraction, amplification and sequencing of the ITS (universal barcode DNA of fungi)
region. Phylogenetic analyzes were performed with DNA sequences generated in this
study and sequences obtained from GenBank. As a result, 286 specimens were
examined and 86 ITS sequences were generated, represented in this study by 45 final
species based on the results of both analyzes. Among the species initially identified,
only 17 had sequences available from GenBank. Of these, six were considered to be co-
specific with the reference sequences, eight grouped with sequences of the same
species, but presented divergence higher than the intraspecific pattern, two grouped as
the same species, while one did not cluster with the reference sequence. From the 45
final species, we found 13 new species and 16 new sequence records for GenBank of
known species, representing a 60% increase in the diversity of parmelioid lichens in the
restingas of the extreme south of Brazil. Thus, this work demonstrates how much the
diversity of lichenized fungi in Brazil is still little known, besides reinforcing the need
to increase the application of integrative analyzes to unravel the real diversity of

species.

Keywords: ITS, phylogeny, taxonomy, divergence, specific delimitation.
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Introducao

Parmeliaceae: diversidade, breve historico e filogenia

Os fungos liquenizados, popularmente chamados de liquens, sdo associagdes
simbioticas entre fungos e algas verdes e/ou cianobactérias (Spribille ef al., 2016). A
diversidade desse grupo atualmente conhecida ¢ de aproximadamente 115 familias, 995
géneros e mais de 19.000 espécies (Liicking et al., 2017), sendo Parmeliaceae a maior
familia, contando com 77 géneros e aproximadamente 2.700 espécies (Liicking et al.,
2017). Com base na abordagem evolutiva temporal, ou seja, considerando o tempo de
diversificagdo dos clados como critério para delimitar os niveis taxonomicos,
Parmeliaceae ¢ dividida em duas subfamilias: Protoparmelioideae, incluindo os
géneros Protoparmelia M. Choisy e Maronina Hafellner & R.W. Rogers, enquanto os
demais géneros da familia estdo inclusos na subfamilia Parmelioideae (Divakar et al.,

2017).

Do ponto de vista taxonomico, Parmeliaceae foi circunscrita por Eschweiler
(1824), englobando seis géneros, dos quais apenas Parmelia Ach. e Cornicularia
(Schreb.) Hoffm. se mantém atualmente na familia. Os demais, entretanto, foram
segregados em outras familias, como Collema Weber ex F.H. Wigg. em Collemataceae,
Hagenia Eschw. sinonimizado dentro de géneros de Physciaceae e Caliciaceae,
Lecanora Ach. em Lecanoraceae e Sticta (Schreb.) Ach. na familia Lobariaceae (Thell

et al. 2012; Liickinget al., 2017).

O género Parmelia englobou grande parte da diversidade de géneros atuais,
visto que a descricdo para o género feita por Acharius (1803) foi baseada em
caracteristicas muito amplas, como caracteristicas baseadas na posi¢do e a forma dos
apotécios, podendo incluir desta forma, inimeras espécies ¢ gé€neros de diferentes
familias. Além de Parmelia, Acharius contribuiu com mais trés géneros ainda presentes
na familia — Alectoria Ach. (in Luyken, 1809), Cetraria Ach. (1803) e Evernia Ach.
(1810).

No Brasil, o género Parmelia recebeu grande contribuicdo dos estudos de
Vainio (1890). Nesse trabalho, trés secdes foram separadas: Amphigymnia,
Hypotrachyna e Xanthoparmelia. Outro pesquisador importante para o conhecimento

das espécies brasileiras do género foi Lynge (1914), o qual estudou varios espécimes de



Parmelia coletadas por Malme durante duas expedi¢des Regnellianas, realizadas no

Brasil, e em paises como Argentina, Uruguai e Paraguai (Baptista, 1996).

Entre as inumeras contribui¢cdes de diversos liquendlogos para o conhecimento
de Parmeliaceae, as colaboracdes taxondmicas para a familia feita por Mason E. Hale
colaboraram significativamente para o conhecimento de Parmeliaceae. Desde os anos
60 descreveu varios géneros, diversas espécies, além da escrita de monografias de
deversos géneros da familia (1965, 1975a, 1975b, 1976a e 1976b, 1990) (Canéz, 2005;
Crespo et al. 2011).

Ao longo do tempo, outros pesquisadores também contribuiram para o
conhecimento da diversidade da familia, tais como Motyka (1936), Galloway (1985),
Elix & Hale (1987), Kurokawa (1991a), Sipman (1992), Elix (1993), Louwhoff & Elix
(1999), Hawksworth (2004). Para o Brasil tivemos as contribui¢des de Osoério et al.
(1980), Marcelli (1993), Fleig (1997), Eliasaro & Adler (2000), Benatti (2005),
Jungbluth (2006), Canéz (2007), Spielmann (2009), entre tantos outros.

No final do século XX, os estudos moleculares com fungos liquenizados
comecaram a ganhar destaque na comunidade cientifica, especialmente com
Parmeliaceae. Crespo & Cubero (1998) foram os pioneiros na utilizacdo das analises
filogenéticas para a familia. Nesse trabalho, utilizando a regido ITS (internal
transcribed spacers) foi possivel confirmar que os muitos géneros segregados por Hale,

realmente formavam taxons distintos.

Nos anos seguintes outros trabalhos com a familia contribuiram para o
conhecimento sobre as relagdes entre os tdxons. Trabalhos moleculares expandiram a
visdo sobre as caracteristicas taxondmicas utilizadas para a delimitacdo de géneros e
espécies. Como exemplo, podemos destacar Xanthoparmelia (Vain.) Hale, género que
atualmente engloba outros géneros até entdo identificados como diferentes por
apresentar morfologia, quimica e ecologia distintas entre si, como Almbornia Essl.,
Chondropsis Nyl. ex Cromb., Karoowia Hale, Namakwa Hale, Neofuscelia Essl.,
Paraparmelia Elix & J. Johnst., Omphalodiella Henssen, Placoparmelia Henssen,

Xanthomaculina Hale (Blanco et al. 2004; Leavitt et al., 2018).

Outro exemplo ¢ o género Pamotrema, que atualmente agrupa os geéneros
Concamerella W. Culb & C. Culb., Canomaculina Elix & Hale, Rimelia Hale &

Fletcher e Rimeliella Kurok. (Blanco et al., 2005). De maneira similar, analises



filogenéticas baseadas em sequéncias de DNA agruparam géneros anteriormente
conhecidos como Cetrariastrum Sipman, Everniastrum Hale ex Sipman e
Parmelinopsis Elix & Hale dentro do género Hypotrachyna (Vain.) Hale (Divakar et al.,
2013). Seguindo a mesma linha de pesquisa, também Relicinopsis Elix & Verdon foi

reconhecido como subgénero de Relicina (Hale & Kurok.) Hale (Kirika et al. 2017).

Ainda de acordo com estudos filogenéticos, Parmeliaceae ¢ dividida em sete
clados e um grupo com relagdes incertas, sendo eles: usneoide, hipogmnioide,
alectoroide, letrarioide, psiloparmelioide, cetrarioide e parmelioide (Figura 1) (Thell et

al., 2012; Pizarro et al., 2018).
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Figura 1. Representacdo filogenética dos clados pertencentes a Parmeliaceae: Géneros com
afinidades incertas, clado usneoide, clado hipogmnioide, clado alectoroide, clado letrarioide,
clado psiloparmelioide, clado cetrarioide e clado parmelioide (reproduzido a partir de Thell et
al., 2012). O namero entre parénteses ao lado de cada género corresponde ao numero de
espécies conhecidas até o ano de estudo.



Entre os clados de Parmeliaceae, aquele com maior diversidade ¢ o clado
parmelioide (Pizarro ef al., 2018). Dados mais recentes incluem 25 géneros pertencentes
ao clado parmelioide (Divakar ef al., 2017), nao sendo utilizado nas analises de dados
representantes do género Pleurosticta Petr., género que Crespo et al. (2010) inclui
dentro do clado Melanohalea, somando assim 26 géneros . Desta forma, abaixo estdo
descritos os clados incluidos dentro do clado parmelioide segundo Crespo et al. (2010),
contando o acréscimo do clado Montanelia de acordo com Divakar et al. (2012); Leavitt
et al. (2014); Divakar et al. (2017). Também estdo descritos os géneros
filogeneticamente mais proximos pertencentes a cada clado com atualizagdes dos

mesmos de acordo com trabalhos posteriores ao de Crespo et al. (2010):

» Clado Parmotrema: Austroparmelina A. Crespo, Divakar & Elix, Canoparmelia
Elix & Hale, Flavoparmelia Hale, Flavopunctelia (Krog) Hale, Parmotrema A.
Massal. (incluindo crespoa como subgénero, proposto por Kirika et al., 2016) e
Punctelia Krog (Nesolechia como sindnimo de Punctelia, segundo Divakar et al.,
2017).

» Clado Xanthoparmelia: Xanthoparmelia.

» Clado Cetrelia: Cetrelia W.L. Culb. & C.F. Culb.

*» Clado Parmelina: Bulbothrix Hale, Parmelinella Elix & Hale, Myelochroa
(Asahina) Elix & Hale, Parmelina Hale e Remototrachyna Divakar & A. Crespo.

» Clado Hypotrachyna: Hypotrachyna (englobando Cetrariastrum, Everniastrum e
Parmelinopsis como subgéneros, segundo Divakar ef al., 2013).

» Clado Parmeliopsis: Parmeliopsis (Nyl. ex Stizenb.) Nyl.

» Clado Nipponoparmelia: Nipponoparmelia (Kurok.) K.H. Moon, Y. Ohmura &
Kashiw.

* Clado Parmelia: Parmelia, Notoparmelia A. Crespo, Ferencova & Divakar
(Ferencova et al., 2014) Relicina (Hale & Kurok.) Hale (contendo Relicinopsis
subgénero de Relicina segundo Kirika et al, 2017) e Pseudoparmelia Lynge
(Buaruang et al., 2015; Divakar et al., 2017).

* Clado Melanohalea: Austromelanelixia Divakar, A. Crespo & Lumbsch (Divakar
et al. 2017), Emodomelanelia Divakar & A. Crespo, Melanelixia O. Blanco, A.
Crespo, Divakar, Essl., D. Hawksw. & Lumbsch, Melanohalea O. Blanco, A.
Crespo, Divakar, Essl., D. Hawksw. & Lumbsch e Pleurosticta.



» Clado Montanelia: Montanelia Divakar, A. Crespo, Wedin & Essl. (Divakar et al.,
2012; Leavitt et al., 2014; Divakar et al., 2017).

DNA barcode: uma ferramenta para a identificacio de espécies

Um termo comumente usado na comunidade cientifica, porém com diferentes
concepgdes, sdo os conceitos de espécie e deliminatacdo de espécie. Desta forma, neste
estudo seguiremos a definicdo proposta por De Queiroz (2007), compreendendo que
membros da mesma espécie devem compartilhar um ancestral comum mais recente do
que quando comparados com membros de outras espécies. Ao mesmo passo que
delimitacdo de espécie sdo critérios utilizados que fornecem evidéncias da separagdo

dessas linhagens em espécie distintas (De Queiroz, 2007).

As técnicas e abordagens para a identificagdo de espécies de fungos
liquenizados tém evoluido continuamente ao longo do tempo (Crespo et al. 2011). Com
os avang¢os da biologia molecular e da bioinformatica, surge no inicio dos anos 2000 a
proposta da utilizagdo de uma regido curta (cerca de 500-800pb) e especifica do DNA
para a identificacao especifica dos seres vivos, técnica denominada de DNA barcoding
(Hebert et al., 2003; Hebert & Gregory, 2005). Para fungos e fungos liquenizados o
marcador universal (DNA Barcode) corresponde aos espacadores intergénicos ITSI e
ITS2, denominados como Espacadores Internos Transcritos do DNA ribossomal nuclear
(ITS), ja que suas taxas evolutivas sdo adequadas para a delimitacdo de um percentual

consideravel espécies (Schoch et al. 2012).

Nesse sentido, o estudo pioneiro utilizando a abordagem barcoding para
discriminacdo de fungos liquenizados em um contexto floristico foi de Kelly et al.
(2011). Trabalho realizado no Reino Unido, regido com uma longa historia de estudos
liquenologicos. Nesse estudo, os autores obtiveram taxas de identificagdes corretas de
aproximadamente 96% das espécies encontradas. Semelhante, na Groelandia o DNA
barcoding identificou as 13 espécies de Parmeliae marrons conhecidas para a area,
apresentando 100% de sucesso (Leavitt et al. 2014). Por outro lado, em Camardes
(Africa), pais onde a diversidade de liquens ¢ pouco conhecida, a abordagem de DNA
barcoding utilizando como referéncia sequéncias disponiveis no GenBank foi eficiente
apenas para nove das 38 espécies encontradas. Equivalendo a 15,5% de sucesso para a

identificacao das espécies (Orock et al. 2012).



Diante do cenario retratado por Orock et al., (2012), no qual fica evidente que a
falta de banco de dados ITS ¢ igualmente proporcional ao sucesso do DNA barcoding,
critérios de delimitacdo de espécies sao fundamentais para a confirmagdo das espécies
encontradas em locais com baixo conhecimento da flora liquénica. Nesse sentido, a
abordagem integrativa busca vincular diferente tipos de dados e métodos quanto forem
possiveis com o intuito de obter maior resolugdo e confiabilidade nos dados gerados
(Fujia et al., 2012; Leavitt et al., 2015a; Alors et al., 2016). Trabalhos com fungos
liquenizados  utilizando abordagens integrativas sdo comumente utilizados
principalmente para a melhor compreensao da diversidade de espécies ou em grupos de
espécies ainda pouco esclarecidos (caso de complexos ou espécies cripticas), sendo
esses normalmente baseados em dados taxondmicos classicos (morfolégico, anatdomico
e quimico) e genéticos (Miadlikowska & Lutzoni, 2000; Sérusiaux et al., 2009; Alors et
al., 2016).

As andlises de sequéncias de DNA barcoding incluem normalmente testes de
monofilia e célculos dos valores de distancias genéticas como principais ferramentas
para a delimitacao das espécies (Puillandre et al. 2012; Del-Prado et al., 2010; Leavitt et
al., 2014). Entre os fungos liquenizados, a familia Parmeliaceae é a mais estudada sob

este ponto de vista (Del-Prado et al., 2010; Leavitt et al., 2014).

A delimitagdo de espécies utilizando valores de distancias genéticas ocorre
quando essas convertem em valores as diferengas nucleotidicas entre as sequéncias
(Nilsson et al. 2008). Desta forma, os valores encontrados podem ficar dentro da
variagdo intraespecifica, valores de distancia esperados para membros da mesma
espécie, ou interespecifica, distdncias entre espécies distintas (Nilsson et al. 2008;
Meyer & Paulay, 2005). Tendo delimitado os valores intraespecificos e interespecifico ¢
possivel identificar o chamado barcode gap. Este corresponde ao intervalo entre as
variagdes intraespecifica e interespecifica, sendo fundamental para classificar o valor
encontrado dentro de uma variagdo ou outra (Meyer & Paulay, 2005). Caso contrario, as
distancias tornam-se sobrepostas, dificultando a utilizacao das distancias genéticas para

a delimitagdo de espécies (Meyer & Paulay, 2005).

Para Parmeliaceae, utilizando linhagens monofiléticas correspondentes a sete
géneros, tais como Flavoparmelia, Melanelixia, Parmelia, Parmelina, Parmotrema,
Punctelia e Xanthoparmelia o valor limiar das distdncias intra e interespecificas

encontrado foi de 0,015 a 0,017 substituigdes/sitio (Del-Prado et al., 2010). O barcode



gap € encontrado em praticamente todos os géneros do estudo pertencentes a esta
familia, com exce¢do de Xanthoparmelia, no qual as distdncias intraespecificas

mostraram-se sobrepostas as interespecificas (Del-Prado et al., 2010).

Diante disso, considerando o conceito filogenético de espécie, a utilizacdo de
ferramentas moleculares tem se mostrado fundamental para a distingdo dos taxons,
auxiliando assim na melhor resolu¢do da diversidade dos fungos liquenizados,
principalmente nos casos de espécies cripticas, complexos ou com grande plasticidade
fenotipica (Crespo & Pérez Ortega, 2009; Crespo & Lumbsch, 2010; Divakar et al.
2010, Pino-Bodas et al. 2011; Leavitt et al. 2016).



Diversidade de fungos liquenizados nas restingas brasileiras

Pertencentes ao dominio da Mata Atlantica (Figura 2) e localizadas ao longo da
linha costeira do Brasil (Marcuzzo et al., 1998), as restingas sdo depositos arenosos
produzidos pelo processo de sedimentacdo. Nesses ambientes, concentra-se grande

diversidade bioldgica, que sofre influéncia marinha e fluviomarinha (CONAMA, 2002).

Mata Atlantica

A 0 287.5 575 1,150 Kilometers

Figura 2. Mapa do Brasil com os limites atuais do dominio Mata Atlantica. Dados obtidos por
Muylaert et al., 2018. Os quadrados pretos representam os estados brasileiros com estudos de
fungos liquenizados em restingas (Tabela 1).



No estado do Rio Grande do Sul sdo encontradas as maiores restingas do
Brasil, concentrando-se entre a Lagoa dos Patos, a Lagoa Mirim e o Oceano Atlantico
(Waechter, 1985), correspondendo geomorfologicamente a Planicie Costeira (Delaney,
1962). Esta ¢ encontrada entre as latitudes 29°S e 34°S, entre os municipios de Torres e
Chui, compreendendo uma faixa praticamente continua ao longo de 620 Km (Tomazelli

et al., 2000).

A Planicie Costeira (PC) ¢ uma formagao recente cujos depdsitos mais antigos
datam do periodo Quaternério (Rambo, 1954). Varia¢des do nivel do mar, associadas
aos ciclos glaciais e interglaciais, resultaram na formagado da PC (Weschenfelder et al.,
2010) por meio de dois tipos de processos deposicionais de sedimentos arenosos: um
Sistema Deposicional de Leques Aluviais e quatro Sistemas Deposicionais Laguna-
Barreira (Figura 3), formados ao longo dos tltimos 400 mil anos (Vilwock & Tomazelli

1995).

Sistera Laguna-Barreira Pleistocénicos Sistema Laguna-Barreira Holocénico

B ssvemaoe oues Auvias
J ST Lo
PLESTOCEMCOS § HOLOCEMCOS
,N(RMEP(GH Do BARREIAAS PLEISTOCENICAS
DARREIRAS | 1| € )
ol BARRE IRA 0L OCENCA
BARRA DO CHUl e —

Figura 3. Estrutura geologica da Planicie Costeira do Rio Grande do Sul (retirado de Villwock
& Tomazelli, 2007).

A vegetacdo encontrada em 4reas de restingas encontra-se disposta em
mosaicos nas praias, dunas, cordoes arenosos e depressdes, podendo ocorrer diversos

estagios sucessionais, como estratos herbaceo, arbustivo ou arbéreo (CONAMA, 2002).



No contexto da composicdo e diversidade liquénica, a vegetacdo de restinga do Brasil

apresenta grande riqueza (Marcelli, 1998). Embora ndo exista um checklist das espécies

de fungos liquenizados encontrados nessas formagdes, alguns trabalhos pontuais

indicam a diversidade dos fungos liquenizados nas restingas brasileiras, como ilustrados

na Figura 2 e Tabela 1.

Tabela 1. Estudos sobre a diversidade de fungos liquenizados realizados nas restingas do Brasil.
Na coluna “Familia” foi indicado como “Diversas*” aqueles trabalhos cujo nimero de familias

ultrapassava duas.

Trabalho Estado Familia N° spp
Benatti (2005) Sao Paulo Parmeliaceae 66
Rio Grande do Norte
(RN)
Caceres (2007) e
Pernambuco (PE) Diversas* 334
Caceres et al. (2008)
Alagoas (AL)
Sergipe (SE)
Dal-Forno & Eliasaro (2009) Parana (PR) Graphidaceae 4
Rio Grande do Sul
Fleig (1988) Diversas* 64
(RS)
Parana (PR) e Santa
Gumboski & Eliasaro (2012) ) Cladoniaceae 11
Catarina (SC)
Lima et al. (2016) Paraiba (PB) Graphidaceae 3
Marcelli (1990) Sao Paulo (SP) Diversas* 159
Rio Grande do Sul )
Martins & Marcelli (2011) Diversas* 126

(RS)

Spp.: espécies.

Diante dos trabalhos realizados nas restingas brasileiras, a diversidade de

Parmeliaceae nesses ambientes ainda permanece obscura devido a escassez de trabalhos

(Tabela 1). Sdo Paulo ¢ o estado que possui maior nimero de dados sobre Parmeliaceae

nesse ambiente, sendo este conhecimento oriundo dos trabalhos de Marcelli (1990) e

Benatti (2005).
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Enquanto isso, os estudos desenvolvidos nos estados da regido nordeste
tiveram como enfoque liquens com formas de crescimento crostosas e microfoliosas,
nao englobando representantes de Parmeliaceae (Caceres, 2007; Céceres et al., 2008;
Lima et al., 2016). O mesmo também ocorreu nos estudos em restingas dos estados do
Parand com fungos liquenizados crostoso pertencentes a Graphidaceae (Dal-Forno &
Eliasaro, 2009) e Santa Catarina com liquens dimorficos da familia Cladoniaceae
(Gumboski & Eliasaro, 2012). J4 no Rio Grande do Sul, em um levantamento floristico
feito nos ambientes de restinga da Esta¢do Ecoldgica do Taim foram encontradas 64
espécies de liquens, sendo 16 delas pertencentes a Parmeliaceae (Fleig, 1988). Em
Viamao, também no RS, entre as 126 espécies encontradas, 56 pertenciam a essa familia

(Martins & Marcelli, 2011).

A partir disso, levando em consideracao da diversidade de Parmeliaceae no
Brasil, sendo essa ainda pouco representativa no dominio mata atlantica, baseado no
déficit de escassos trabalhos com a familia nesses ambientes, associado aos poucos
trabalhos que utilizam abordagens integrativas com a taxonomia e a biologia molecular
para a identificagdo das espécies, esse trabalho buscou gerar dados que poderdo ser
utilizados nas mais variadas areas de pesquisa, como a biogeografia, ecologia, quimica,
taxonomia etc. Além disso, esse estudo também serd o pioneiro no pais a utilizar o DNA
barcoding para a identificacdo dos taxons e geracdo de um banco de dados com

espécimes de fungos liquenizados.
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Objetivo

Avaliar a diversidade de espécies pertencentes a Parmeliaceae (clado
Parmelioide) das restingas do extremo sul do Brasil através de um estudo integrativo

entre a identificacdo taxondmica e o0 DNA barcoding.
Objetivos Especificos

= Utilizar caracteristicas morfoldgicas e quimicas diagnosticas para a distingdo das
espécies de Parmeliaceae (clado parmelioide) presente em areas de restingas;

* Analisar as sequéncias da regido ITS (DNA barcode universal de fungos) para
auxiliar na delimitagdo especifica;

* Os resultados serdo baseados nos critérios morfolégicos e/ou quimicos diagndsticos

e genéticos (monofilia e distdncias genéticas).
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Material e Métodos

Area de estudo

A area de estudo estd localizada no extremo sul do Brasil, no estado do Rio
Grande do Sul. Expedi¢des para coletas foram realizadas entre os anos de 2017 e 2018,
em seis localidades (Figura 5), englobando os municios de Pelotas, Rio Grande e Chui.
Imagens dos locais das coletas, bem como alguns espécimes do clado parmelioide estao

ilustrados na Figura 6.

A
DA,
csA

r— - - — — — A
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12(‘ Wg—; | A Localidades co]eladas|
[:] Mata Atlantica

S L= — 4

Figura 5. Mapa com os pontos de coletas. Leg.: Praia do Laranjal (PL); Dunas Las Acéicias
(DA); Capao Seco (CS); Praia da Capilha (PC); Estagcdo Ecoldgica do Taim (T); Praia Barra do
Chui (PBC).

13



Figura 6. Fotos de algumas localidades onde foram feitas as coletas de fungos liquenizados. A.
Capao Seco (municipio de Rio Grande). B. Espécimes de Parmotrema e Teloschistes. C. Praia
da Capilha (municipio de Rio Grande). D. Espécime de Punctelia. E. Estacdo Ecologica do
Taim (municipio de Rio Grande). F. Representantes de Parmotrema, Punctelia e Dirinaria.

14



Estudos taxondmicos: coleta, triagem e identificacdo dos espécimes

Nos locais das coletas os fungos liquenizados foram retirados de seus
substratos por meio da utilizagdo de faca e martelo. Apds esse procedimento, cada
amostra foi colocada em um pacote de papel com informagdes sobre o seu habitat, local
(incluindo as coordenadas geograficas por meio do uso de GPS), incluindo também a
data da coleta e do niimero de coletor. Além das amostras coletadas, 40 espécimes
pertencentes ao clado parmelioide foram emprestados pelo Herbario Universidade do

Rio Grande (HURG).

Apds a coleta dos espécimes, no laboratério, as amostras foram secas
naturalmente, ou seja, os pacotes ficaram abertos cerca de cinco dias para a evaporacao
da umidade do talo. Posteriormente as amostras foram triadas e limpas, utilizando para
1sso pincéis, pingas e agulhas histoldgicas, retirando restos de substratos ou outros
organismos associados. Seguindo a limpeza, os espécimes foram condicionados no
freezer por cerca de 10 dias para a elimina¢do de possiveis artropodes que pudessem

danificar as amostras.

A identificacdo taxondmica dos espécimes foi baseada em caracteres
diagnodsticos de cada espécie de acordo com as bibliografias utilizadas dentro de cada
género (Tabela 3), levando em consideracdo caracteristicas de tamanho, formato,
coloragdo, presenca e/ou auséncia de estruturas como: lobos, 16bulos, lacinias, lacinulas,
rizinas, sorédios, isidios, pustulas, maculas, apotécios, além de estruturas anatomicas

como ascosporos e picnidios.

Durante a identificagdo foi utilizado o método de spot tests para a verificagdo
de algumas substincias de valor taxonomico (Orange et al. 2001). Os reagentes
quimicos utilizados para o procedimento de spot tests foram hidroxido de potassio (teste
K), hipoclorito de sodio (teste C) e parafenilenodiamina (teste P). Para a confirmagdo
dos componentes quimicos existentes no talo, foram feitas andlises de todos os
espécimes, utilizando o método de Cromatografia de Camada Delgada (CCD) (Orange

et al.,2001; Orange et al., 2010) e eluentes especificos (Tabela 3).
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Tabela 3. Descricdo dos caracteres diagnosticos morfologicos, bem como os eluentes utilizados para a verificagdo dos compostos quimicos das espécies
pertencentes aos géneros de fungos liquenizados estudados de Parmeliaceae.

Género

Caracteres utilizados para a
identificacao

Referéncias

Cromatografia de Camada

Delgada (CCD)

Bulbothrix

Canoparmelia

Flavoparmelia

Hypotrachyna

Presenga/auséncia de propagulos
vegetativos; Coloragdo da superficie
inferior; Spot tests no cortex superior e
medula (K, C, KC e P), exposicao do talo
aluzUV.
Presencga/auséncia de propagulos
vegetativos; tipo de propagulos e
ontogenia dos mesmos; Spot tests no
cortex superior e medula (K, C, KC ¢ P);
uv;

Presencga/auséncia de propagulos
vegetativos; tipo de propagulos; forma e
tamanho de conidios; tamanho de esporos;
spot tests no cortex superior ¢ medula (K,
C,KCeP); UV

Presenga/auséncia de propagulos
vegetativos; tipo de propagulos; forma e
tamanho de conidios; tamanho de esporos;
spot tests no cortex superior ¢ medula (K,
C,KCeP); UV

Hale (1974 e 1976a), Elix (1994a),
Jungbluth et al. (2008), Bungartz et al.
(2013), Benatti (2014b), Benatti
(2015) e Michlig & Benatti (2015)

Elix et al. (1986), Elix (1994b),
Eliasaro (2001), Nash III, & Elix
(2002a), Spielmann & Marcelli (2008),
Canéz & Marcelli (2009),
Michlig.(2014) e Benatti et al. (2017)

Hale (1976b), Hale (1986), Elix &
Johnston (1988), Elix (1993), Eliasaro
(2001), Nash III, & Elix (2002b)

Hale (1975a), Swinscow & Krog
(1988), Adler (1992), Marcelli (1993),
Marcelli & Ribeiro (2002), Sipmann et

al. (2005) e Benatti (2012)

Eluente C (tolueno e acido acético,

proporgdo 85:15 v/v)

Eluente B (N-hexano/ Eter etilico/
Acido formico 5:4:1 v/v/v)

Eluente contendo Tuloeno/Acetato
de etila/Acido acético com proporgdo

de 6:4:1v/v/v

Eluente C
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Continuacao da Tabela 3.

Género

Caracteres utilizados para a
identificacao

Referéncias

Cromatografia de Camada
Delgada (CCD)

Parmelinella

Parmotrema

Punctelia

Colorag@o da medula; presenca/auséncia
de cilios; Presenga/auséncia de propagulos
vegetativos; tipo de propagulos; forma e
tamanho de conidios; tamanho de esporos;
spot tests no cortex superior ¢ medula (K,
C,KCeP); UV

Colorag@o da medula; presenca/auséncia
de cilios; zona das margens dos lobos
rizanada/errizinada; presenca/auséncia de
maculas; Presenga/auséncia de propagulos
vegetativos; tipo de propagulos; forma e
tamanho de conidios; tamanho de esporos;
spot tests no cortex superior, medula e
cilios (K, C, KC ¢ P); UV

Presencga/auséncia de propagulos
vegetativos; tipo e ontogenia do
propagulo; forma e tamanho de conidios;
tamanho de esporos; spot tests no cortex
superior ¢ medula (K, C, KC ¢ P); UV

Hale (1976c¢), Marcelli (1993),
Eliasaro & Adler (2000) e Benatti
(2014a)

Hale (1959), Hale (1960), Hale (1965),
Swinscow & Krog (1988), Kurokawa
(1991b), Fleig (1985, 1997, 1999), ,
Louwhoff & Elix (1999), Moon et al.
(2001), Eliasaro & Donha (2003),
Marecelli et al. (2007), Benatti &
Marcelli (2008, 2009a, 2009b, 2010),
Spielmann (2009), Spielmann &
Marcelli (2009), Marcelli & Benatti
(2011), Hawksworth (2011), Lendemer
& Howksworth (2012)e Ahn & Moon
(2016).

Swinscow & Krog (1988), Canéz
(2009), Marcelli et al. (2009) e Canéz
& Marcelli (2010)

Eluente' contendo Tuloeno/Acetato
de etila/Acido acético com proporcao
de 6:4:1v/v/v e eluente C.

Eluente contendo Tuloeno/Acetato
de etila/Acido acético, proporgdo de
6:4:1v/v/v; eluente contendo Eter
etilico/Acido acético, proporgdo de
100:1 v/v (ideal para separar os
acidos giroforico e lecanorico);
eluente A; eluente B; eluente C

Eluente contendo Eter etilico/Acido
acético, proporg¢do de 100:1 v/v;
eluente B (espécies com acido graxo)
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Continuacao da Tabela 3.

Caracteres utilizados para a

Género . . ~
identificacao

Referéncias

Cromatografia de Camada
Delgada (CCD)

Presenca/auséncia de propagulos
Relicina vegetativos; forma e tamanho de conidios;
tamanho de esporos; spot fests; UV

Presencga/auséncia de propagulos
vegetativos; tipo de propagulo; forma e
tamanho de conidios; spot tests no cortex
superior e medula (K, C, KC ¢ P); UV

Xanthoparmelia

Hale (1975b) e Fleig (1985)

Hale (1990), Nahh III ef al. (1995),
Elix & Johnston (1988) ¢ Elix (1999)

Eluente contendo Tuloeno/Acetato
de etila/Acido acético, proporcao de
6:4:1v/v/v

Eluente ’contendo Tuloeno/Acetato
de etila/Acido acético, proporcao de
6:4:1v/v/v e eluente C.
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Identificacio com o DNA Barcoding

Para as andlises genéticas, devido a limitagdes financeiras, trés espécimes de
cada espécie identificada foram separados para o procedimento de extracdo de DNA,
enquanto para os processos de amplificagdo por reacdo em cadeia da polimerase (PCR)
e sequenciamento, dois desses foram escolhidos. As informacdes detalhadas dos
espécimes analisados geneticamente, contendo localidade e outras informagdes estdo

descritas na Tabela S1 do Material suplementar.

Para execucdo das andlises filogenéticas foram utilizadas sequéncias
referéncias da regido ITS provenientes do GenBank
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/). Para a montagem do banco de dados das
sequéncias referéncias foi gerado uma planilha de dados com as sequéncias oriundas do
GenBank (Tabela S2, Material Suplementar). Entre as sequéncias disponiveis,
incluimos em nossas analises apenas aquelas procedentes de trabalhos ja publicados, e
também que fossem mais completas possiveis (minima utilizada com 340pb) (Tabela

S3, Material Suplementar).

Extracao de DNA, amplificacio e sequenciamento

Para a extragdo do DNA gendmico das amostras selecionadas foi retirado um
pequeno fragmento do talo liquénico. Nesse procedimento, foi tomado o cuidado de ndo
retirar pedacos de outros espécimes crescendo proximo e de ndo utilizar areas
visivelmente contaminadas por outros fungos e/ou degradadas. Para a remog¢do ou
diminui¢do da concentragdo dos metabolitos secundarios dos espécimes, buscando
produzir uma extra¢do mais limpa, os espécimes foram colocados em acetona P.A.
(utilizando uma quantidade até cobrir o fragmento do talo) por cerca de 20 antes da
extragdo do DNA. Posteriormente, as amostras secaram naturalmente até a evaporagao
completa da acetona. Para o processo de extragio foi utilizado o Kit Wizard® Genomic

DNA Purification (Promega), seguindo o protocolo do fabricante.

A regido dos espacgadores internos transcritos do DNA ribossomal nuclear
(ITS) foi obtida por meio da amplificagao por PCR utilizando os primes ITS1F (Gardes
& Bruns, 1993) e ITS4 (White ef al., 1990). As reacdes para a amplificagdo continham
Buffer (1x), ANTPs (2mM), primer ITS1F (2mM), primer ITS4 2mM), MgCl2 (25mM),
TAQ DNA polimerase ¢ DNA gendmico total ou diluido 10x. As condigdes de

amplificagdo foram: desnaturacdo inicial por 2 minutos a 95°C, 30 ciclos de
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desnaturacdo a 95°C por 30 segundos, anelamento entre 52° ¢ 56°C durante 30
segundos, extensdo a 72° por 1 minuto e 10 segundos e extensao final a 72°C durante 5
minutos no termociclador Mastercycler® Gradient. Os produtos finais da amplificagdo
foram visualizados em gel de agarose 1% corados com GelRed®. Os procedimentos de
purificagdo enzimatica e de sequenciamento pelo método de Sanger foram realizados

pela empresa Macrogen (Coréia do Sul).

Montagem e alinhamento das sequéncias

Por meio da ferramenta BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) foram
realizadas comparagdes iniciais entre as sequéncias obtidas neste estudo e aquelas ja
depositadas no GenBank com o objetivo de identificar possiveis contaminagdes. As
analises moleculares foram feitas através do programa Geneious® 9.1.6 (Kearse et al
2012). Os alinhamentos foram realizados por género, utilizando-se para isso o pacote
MAFFT v7 (Katho et al. 2002). Para os alinhamentos foram utilizandos os paramentros
indicados para o célculo das distancias genéticas: algoritmo G-INS-i, 1PAM/K=2
scoring matrix, 1.53 gap penalty, 0.1 offset value e demais parametros default (Katho et
al. 2002; Leavitt et al., 2014; Leavitt et al., 2015b).

Para eliminar possiveis homoplasias e aumentar a confianca da matriz de dados
utilizados nas analises filogenéticas foi utilizado o programa online GBlocks 0.91b
(Castresana 2000; Talavera & Castresana 2007). Estas analises foram feitas no modo
less stringent, selecionando-se as seguintes opcdes: Allow smaller final blocks, Allow
gap positions within the final blocks e Allow less strict flanking positions

(http://molevol.cmima.csic.es/castresana/Gblocks_server.html).

Analises filogenéticas

Para verificar a posicdo filogenética dos espécimes avaliados neste estudo,
foram construidas arvores filogenéticas por meio de Inferéncia Bayesiana (B/MCMC) e
Maxima Verossimilhanga (ML). Para estas analises, escolhemos como grupos externos
espécies de géneros que fossem proximamente relacionados com cada género estudado,

buscando essas informagdes em artigo filogenético da familia de Crespo et al. (2010).

A andlise bayesiana foi gerada por meio do programa MrBayes 3.2.6
(Huelsenbeck & Ronquist, 2001). Para a verificacdo do melhor modelo de substitui¢ao
nucleotidica utilizamos o programa JModelTest 2.1.7 (Darriba ef al., 2012), utilizando o

critério de informacdo Akaike — AIC (Akaike, 1974). As andlises bayesianas foram
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feitas com Markov Chain Monte Carlo (MCMC) entre um a trés milhdes de geragdes,
amostradas a cada 1.000 geracdes, com um burn-in de 10%. Para a verificacdo da
convergéncia das cadeias da analise bayesiana foi utilizado o programa Tracer 1.7
(Rambaut et al., 2018), considerando o tamanho da amostragem (ESS) > 200, caso

algum parametro ficasse abaixo desse valor o numerode geracdes foi aumentado.

As arvores filogenéticas baseadas em maxima verossimilhanga foram
construidas com o uso do programa RAxXxML v8 (Stamatakis, 2014) com o modelo
“GTRGAMMA”, o qual inclui um parametro para taxas de heterogeneidade entre os
sitios, porém ndo inclui a estimativa de sitios invariaveis (Stamatakis 2006; Stamatakis
et al. 2008). Para calcular os valores de suporte dos ramos foram geradas 1.000 réplicas
de bootstrap. Os agrupamentos gerados nas inferéncias filogenéticas foram
considerados suportados quando os valores de probabilidade posterior (PP) das analises
bayesianas > 0,95 e os valores de bootstrap das analises de méxima verossimilhanga >

70 (Kelly et al., 2011).

Calculo das distancias genéticas

Matrizes de distancias genéticas foram geradas a partir do programa PAUP*
4.0 (Swofford, 2002), utilizando distancias por meio de ML (méxima verossimilhanca).
Essas distdncias foram calculadas tanto para avaliar a distribuicdo das variacdes
intraespecificas, aquelas encontradas entre espécimes da mesma espécie, quanto das

variagOes interespecificas, ou seja, entre espécies diferentes.

A partir de apenas espécies recuperadas como monofiléticas nas inferéncias
filogenéticas as matrizes foram calculadas com base nos valores médios com o desvio
padrdo, além das variagdes minima e maxima das distdncias entre as sequéncias obtidas
neste trabalho e as sequéncias mais proximamente relacionadas a elas. Estes calculos
foram feitos para cada género considerando o barcode gap estimado para membros da
familia Parmeliaceae: valores abaixo de 0,015 substituicdes/sitio (s/s) foram
considerados como variagdo intraespecifica e acima de 0,017 s/s como variagdo

interespecifica (Del-Prado ef al., 2010).
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Analise dos dados

Os resultados foram analisados a partir de ambos os métodos de delimitagao de
espécie (morfologia/quimica e genética). Na presenca de conflito de dados, ou seja,
situacdo em que os resultados morfoldgicos e genéticos mostraram-se incongruentes,
sendo dessa forma necessario aumentar o numero de amostras, acrescentar mais
marcadores e/ou necessite de uma revisdo taxonomica mais detalhada do taxon, nesses
casos foi mantido o nome existente da espécie anteriormente identificada, ou a mesma

foi designada como sp., sendo indicado a necessidade de estudos mais detalhados.

Espécies novas para a ciéncia somente foram aceitas quando preencheram os
trés critérios de delimitacdo de espécie, ou seja, quando apresentaram diferencas
morfologicas e/ou quimicas, ao mesmo tem que mostraram serem linhagens
monofiléticas e exibiram distdncias genéticas dentro da variag¢do interespecifica quando

foram comparadas as espécies mais proximas.
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Resultados

Analises morfoldgicas, quimicas e genéticas

Foram coletados 246 espécimes pertencentes ao clado parmelioide nas seis
localidades amostradas nas restingas do extremo sul do Brasil. Esses espécimes serdo
posteriormente depositados no herbario CGMS. Além disso, foram examinados 40
espécimes emprestados pelo Herbario Universidade do Rio Grande (HURG),

totalizando 286 espécimes estudados.

As caracteristicas diagnosticas morfologicas e quimicas dos espécimes
analisados levaram a identificagdo de 48 espécies de Parmeliaceae. No entanto, as
analises moleculares foram realizadas com 47 espécies reconhecidas por caracteres
morfoldgicos e quimicos, enquanto a espécie identificada como Parmotrema sancti-
angeli, material oriundo do HURG, coletado no ano de 2013 ndo foi utilizado nas
analsies moleculares por ndo haver material fresco. Para espécies com mais de um
espécime foram geradas duas sequéncias ITS de cada, enquanto que em espécies com

um unico exemplar, apenas este foi sequénciado (Tabela S1, Material Suplementar).

As analises das sequéncias de ITS, baseadas na posi¢do filogenética e na
divergéncia genética, discriminaram 41 espécies. Todavia com base em algumas
divergéncias morfoldgicas e genéticas descritas a seguir, consideraremos nesse trabalho
45 espécies pertencentes a nove gé€neros: Bulbothrix (4), Canoparmelia (3),
Flavoparmelia (2), Hypotrachyna (3), Parmelinella (2), Parmotrema s.1 (23), Punctelia
(6), Relicina (1) e Xanthoparmelia (1).

Entre as espécies encontradas nas restingas do extremo sul do Brasil,
Parmotrema s.1. e Punctelia foram os géneros com maiores numeros de representantes
nas restingas. Parmotrema contendo 23 espécies, sendo destas sete novas, enquanto
Punctelia foi representada por seis espécies. Os principais resultados baseados nos
caracteres morfoldgicos, quimicos e genéticos dos espécimes examinados estdo

resumidos na Tabela 4.
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Tabela 4. Principais caracteristicas diagnosticas morfolégicas e quimicas das espécies de Parmeliaceae identificadas, assim como os resultados das
analises genéticas. Espécies novas estdo abreviadas como “sp. nov.”, enquanto a nova combina¢ao de espécie esta indicada como “comb. nov.”.

Esbécie Morfologia/Quimica (caracteres Genética (monofilia e distincias Local da Distribuicao
P diagnosticos) genéticas) espécie tipo geografica
Bulbothrix bulbillosa Isidios laminais ornamentados com  Identificagdo confirmada. Primeiras América do Sul
s Qs o . - e A s . . . Equador: (Bungartz et al.,
Benatti, Spielmann & bulbos ciliares; acido giroforico sequéncias desta espécie depositada . .
Galapagos 2013; Benatti ef al.,
Bungartz medular. no GenBank.
2015)
. . Isidios laminais sem Identificagdo confirmada. Primeiras I A,S 13, Africa,
Bulbothrix ventricosa (Hale ~ L i A s L . . Republica América central e
ornamentagao; acido norstictico sequéncias desta espécie depositada .. L
& Kurokawa) Hale Dominicana América do Sul
medular. no GenBank. .
(Benatti, 2010)
Isidios laminais ndo ornamentados.
Diferentemente dos espécimes de
Bulbothrix sp. 1 B. ventricosa que tem acido Nao discriminada de B. ventricosa.
norstictico, ndo foram detectados
compostos quimicos medulares.
Com base nos critérios de monofilia e
distancias genéticas o espécime
Espécime morfologicamente e Bulbothrix sp.2 € uma espécie
Bulbothrix sp. 2 quimicamente semelhante a diferente tanto de B. ventricosa, quanto
Bulbothrix sp.1. de Bulbothrix sp.1. Necessita de uma
revisdo morfologica mais detalhada,
além de mais sequéncias da espécie.
Africa, Américas,
. . . L S 1 E.U.A: Asia, Europa e
Canoparmelia caroliniana Isidios laminais; acidos perlatolico . ~ . . )
. gy Identificagdo confirmada Carolinado  Oceania (Spielmann
(Nylander) Elix & Hale e glomeliférico medulares. .
Sul & Marcelli, 2008;

Michlig, 2014;)
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres

diagnésticos)

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Local da
espécie tipo

Distribuicao
geografica

Canoparmelia globosa

Pustulas laminais ndo soredioides; acido

Brasil: Rio

Africa, América do

Rodrigues, Canéz & Lorenz  divaricatico e nordivaricatico como quimica Identificagdo confirmada. Grande do Norte, América do
(sp. nov.) medular. Sul Sul e Asia.
Africa, Américas,
Canoparmelia texana Sorédios laminais; acidos divaricatico e . ~ E.U.A: ASI?’ Eump ac
. N Identificagdo confirmada Oceania (Spielmann
(Tuckerman) Elix & Hale nordivaricatico como componentes medulares. Texas .
& Marcelli, 2008;
Michlig, 2014;)
Sem propagulos vegetativos; acido Nao discriminada de F. papillosa Uruguai: L
, g . NP América do Sul
Flavoparmelia exornata protocetrarico como componente medular (HM010936, Uruguai). Primeiras Departament R
g . . A . e . (Hale, 1976; Canéz,
(Zahlbruckner) Hale principal. Diferentemente, Flavoparmelia sequéncias desta espécie depositada ode 2005)
papillosa apresenta isidios. no GenBank. Canelones
Diferente das linhagens de F.
. . o o . soredzalgs Qa Europa (local do tipo) e Africa, América do
Flavoparmelia soredians Sorédios laminais; acido tisnico cortical e da Africa. Agrupa com duas
Espanha Sul, Europa e

(Nyl.) Hale

acido salazinico medular.

sequéncias da Africa do Sul,
identificadas como Flavoparmelia aff.
soredians.

Oceania (Hale, 1976)
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagnosticos)

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Local da
espécie tipo

Distribuicao
geografica

Hypotrachyna livida
(Taylor) Hale

Auséncia de propagulos vegetativos; quimica
medular do complexos lividico e colensoico

Identificagdo confirmada

E.U.A:
Louisiana

Asia, América do
Norte e América do
Sul (Sipman et al.,
2005; Spielmann &
Marcelli, 2008)

Hypotrachyna minarum
(Vain.) Krog & Swinscow

Isidios laminais, cilios nas margens dos lobos;
acido giroforico como componente medular.

Identificagdo confirmada.

Brasil:
Minas Gerais

Africa, Américas,
Asia, Europa e
Oceania (Benatti,
2012)

Hypotrachyna spumosa
(Asahina) Krog &
Swinscow

Pustulas laminais a marginais e cilios
escassos nas margens dos lobos; acido
giroférico e um composto desconhecido que
reage UV+ branco azulado em Cromatografia
de Camada Delegada.

Identificagdo confirmada. Primeira
sequéncia desta espécie depositada
no GenBank.

Japao:
Provincia
Musashi

Africa, América do

Norte, América do

Sul, Asia e Oceania
(Benatti, 2012)

Parmelinella lindmanii
(Lynge) Rodrigues, Canéz
& Lorenz, Comb. nov.

Medula amarela, isidios laminais, cilios nas
axilas dos lobos, acido secaldénico como
composto quimico medular.

Identificagdo confirmada.

Brasil: Rio
Grande do
Sul

América do Norte e
América do Sul
(Spielmann &
Marcelli, 2008)
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagndsticos)

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Local da
espécie tipo

Distribuicao
geografica

Parmelinella salacinifera
(Hale) Marcelli & Benatti

Isidios laminais, apotécios com anfitécio
isidiado, cilios escassos e restritos as axilas
dos lobos, coloragdo do cortex inferior
variando de marrom claro a escuro; acido
salazinico e consalazinico como quimica
medular.

Identificagdo confirmada. Primeira
sequéncia desta espécie depositada
no GenBank.

E.U.A:
Florida

Americas e Asia
(Benatti, 2014).

Parmotrema austrosinense
(Zahlbruckner) Hale

Sorédios marginais lineares, auséncia de cilios
nas margens dos lobos; acido lecanorico como
constituinte quimico medular.

Pertencem ao grupo de P.
austrosinense, porém pelo critério de
distancia, ha duas espécies diferentes.

Necessita revisao morfologica e
nimero maior de espécimes.

China

Africa, Américas,
Asia, Europa e
Oceania (Spielmann
& Marcelii, 2009).

Parmotrema
carneopruinatum
(Zahlbr.) D. Hawksw.

Sorédios, lobos com largura entre 1-2,5 mm,;
complexo stictico como componente medular.

N3do discriminada de Parmotrema
crozalsianum

Brasil: Rio
de Janeiro

Africa, Américas e
Europa (Canéz,
2005)

Parmotrema
commensuratum (Hale)
Hale

Sorais de submarginais, marginais a apicais
nas lacinulas, cilios esparsos; norlobaridona e
loxodina como quimica medular. Difere de
Parmotrema reticulatum principalmente pela
quimica medular, o qual possui acido
salazinico e consalazinico.

Primeiras sequéncias desta espécie
depositadas no GenBank. Pertencem
a uma linhagem com espécimes
identificados como P. reticulatum, P.
cetratum (Ach.) Hale, e P.
homotomum (Nyl.) Hale. Grupo
necessita revisao.

México:
Veracruz

Africa, América do
Norte ¢ América do
Sul (Spielmann &
Marcelii, 2009)
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagnésticos)

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Local da Distribuicao
espécie tipo geografica

Parmotrema aff.

Difere das caracteristicas esperadas de P.
clavuliferum por apresentar lacinulas muito

Pertencem a uma linhagem com
espécimes identificados como P.
reticulatum (Taylor) M. Choisy e P.

América do Norte,
América do Sul,
Asia, Europa e

clavuliferum (Rasinen) curtas com sorédios no apice das mesmas, clavuliferum. Grupo necessita revisao Taiti Oceania (Spielmann
Streimann enquanto em P. clavuliferum as lacinulas sio  morfologica e de mais marcadores para 2009- Divall)<ar ot al ’
longas, semelhante a clavas. elucidar as relacdes filogenéticas e ’ 2005) ”
distancias entre os clados.
Africa, América do
Parmotrema crozalsianum (4 o4 Norte, América do
Sorédios, lobos com largura entre 2-5 mm; Nao discriminada de Parmotrema Francga: O
(B. de Lesd. ‘o : . Sul, Asia, Europa e
complexo stictico como componente medular. carneopruinatum Hérault . .
ex Harm.) D. Hawksw. Oceania (Spielmann
& Marcelii, 2008)
A . . 1 Primeiras sequéncias desta espécie
Auséncia de propagulos vegetativos, cilios nas .
< .. depositadas no GenBank. Usando as o L
margens dos lobos, apotécios submarginais; NP " Africa, Américas,
e . - distancias propostas para a familia, os L - :
Parmotrema eciliatum acido stictico como componente medular tres espécimes pertencemm a mesma México: Asia e Oceania
(Nylander) Hale segundo Hale (1965). Nos espécimes p P Veracruz (Spielmann &

estudados, além de acido stictico foi
encontrado constictico e criptostictico.

espécie, porém ndo foi encontrado
suporte confiavel na sustentagdo do
clado.

Marcelii, 2009)
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagnosticos)

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Local da
espécie tipo

Distribuicao
geografica

Parmotrema eliasaroanum
Benatti, Marcelli & Elix

Presenca de lacinulas desenvolvidas a partir
das margens dos lobos, cilios marginais;
acidos stictico, metil stictico, constictico,

criptostictico e peristictico como componentes
medulares encontrados pelas técnicas de

CCD/CLAP (Benatti & Marcelli, 2010). No

espécime do estudo, foram encontrados apenas
acidos stictico, constictico e criptostictico
utilizando CCD.

Identificag@o confirmada. Primeiras
sequéncias desta espécie depositadas
no GenBank.

Brasil: Sdo
Paulo

América do Sul

Parmotrema eitenii Marcelli

Isidios aglomerados que arrebentam em
sorédios, auséncia de cilios; acido lecanoérico

Identificag@o confirmada. Primeiras
sequéncias desta espécie depositadas

Brasil: Sdo

América do Sul

& Benatti .. Paulo
como quimica medular. no GenBank.
Grupo irmdo de um clado com
sequéncias identificadas como
Isidios laminais, normalmente ornamentados Parmotrema subtinctorum (Zahlbr.)
.. com cilios nos apices dos mesmos, cilios Hale e Parmotrema haitiense Américas e Oceania
Parmotrema haitiense . o . )
abundantes nas margens dos lobos; (AY581055 da Australia). Pelo critério Jamaica (Fleig, 1997; Blanco

(Hale) Hale

norlobaridona e loxodina como quimica
medular.

de distancia, os trés espécimes
pertencem a uma espécie diferente.
Necessita revisdo para verificar se é
uma espécie nova.

etal.,2004)
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagnésticos)

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Local da
espécie tipo

Distribuicao
geografica

Parmotrema homotomum
(Nylander.) Hale

Nao possui propagulos vegetativos;
norlobaridona e loxodina como componentes
medulares. Diferentemente das espécies
sorediadas como P. reticulatum e P.
commensuratum, que possuem quimicas
medulares contendo acido salazinico e
consalazinico, € norlobaridona e loxodina,
respectivamente.

Primeiras sequéncias desta espécie
depositadas no GenBank. Pertence a
uma linhagem com espécimes
identificados como P. reticulatum, P.
cetratum e P. commensuratum. Grupo
necessita revisao.

Brasil: Rio
de Janeiro

América do Sul
(Spielmann &
Marcelii, 2009)

Parmotrema madilynae A.

Apresenta pustulas de marginais a laminais,
cilios nas margens dos lobos; acido

Identificacdo confirmada. Primeiras
sequéncias desta espécie depositadas

Brasil: Sao

América do Sul e
Asia (Benatti &

Fletcher L Paul .
protocetrarico como componente medular. no GenBank. aulo Marecelli, 2011)
Medula concolor (medula superior branca e o L
. . . . N .. Africa, Américas,
inferior amarela), presenga de cilios nas Identificag@o confirmada. Primeiras O . 3
Parmotrema permutatum . . A e . . . - Asia e Oceania
. margens dos lobos e sorais marginais nos sequéncias desta espécie depositadas Australia . .
(Stirton) Hale o . L e (Benatti & Marcelli,
lobos ou apicais nas lacinulas; acido giroforico no GenBank. 2009)
medular.
Sorais globulares que se desenvolvem nas Os dois espécimes sequenciados
Parmotrema pilosum margens laterais dos lobos, tornando-se pertencem a mesma espécie, diferentes e o L
. C S A . Africa do Africa e América do
(Stizenberger) Krog & submarginais e laminais, cilios abundantes nas da sequéncia de P. pilosum o
) .. ; Sul Sul (Canéz, 2005)
Swinscow margens dos lobos; auséncia de compostos (AY581056) do Uruguai, formam um
quimicos medulares. clado irmio da mesma.
Pertencem a uma linhagem com
. . . T L . . Pantemperada e
Parmotrema reticulatum Sorais de submarginais a marginais, cilios; espécimes identificados como P. . .
Irlanda pantropical (Benatti

(Taylor) M. Choisy

acido salazinico e consalazinico na medula.

commensuratum, P. cetratum e P.
homotomum. Grupo necessita revisao.

& Marcelli, 2008)
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagnosticos)

Local da
espécie tipo

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Distribuicao
geografica

Parmotrema riograndensis
Rodrigues, Lorenz & Canéz
(sp. nov.)

Diferentemente de P. praesorediosum que tem
sorédios lineares continuos, os espécimes de
Parmotrema riograndensis apresentam
sorédios no apice de lacinulas ou de projecdes
das margens dos lobos; acido praesorediosico
na medula, acido protopraesoredidsico nao foi
detectado.

Grupo irmdo de um espécime de P.
praesorediosum (Nyl.) Hale
(KF129451) da india, a identificac¢io
como uma espécie nova também foi
corroborada pelas distancias genéticas.

Parmotrema sancti-angeli
(Lynge) Hale

Sorais lineares continuos a interrompidos nas
margens dos lobos, conidios sublageniformes;
acido giroforico como componente medular.

Brasil: Rio
Grande do
Sul

Nao foram geradas sequéncias devido
a auséncia de amostras frescas.

Africa, Américas,

Asia e Oceania
(Spielmann &
Marcelli, 2009)

Parmotrema sp.1 (sp.nv.)

De acordo com as chaves de identificacdo a
espécie mais proxima é Parmotrema cetratum.
Entretanto, a principal caracteristica distinta €

a presenga de densas lacinulas, ndo
encontradas em P. cetratum.

Filogenéticamente o espécime ficou
proximo ao grupo de espécies de
Parmotrema com acido salazinico e
consalazinico medular. Porém, nio
agrupou com nenhuma outra espécie
conhecida.

Parmotrema sp.2 (Sp.nv.)

Espécie inicialmente identificada como P.
cetratum. Todavia apresenta um padro de
maculas distintas.

Agrupou com uma sequéncia
identificada como P. cetratum
(AY251449, Uruguai). Entretanto,
ambas ficaram muito distantes das
demais sequéncias da espécie.
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagnosticos)

Local da
espécie tipo

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Distribuicao
geografica

Parmotrema sp.3 (Sp. nov.)

Sorédios marginais lineares a capitados, cilios
escassos e esparsos nas margens dos lobos,
picnidios filiformes; acido giroférico medular.

Identificagdo confirmada.

Parmotrema sp.4 (Sp. nov.)

Devido a presenca de sorédios lineares
marginais, auséncia de cilios, e dcido
praesorediosico na medula, os espécimes
foram identificados como P. praesorediosum.
Porém, diferentemente do que foi descrito por
David et al. (1990), ndo foi detectado acido
protopraesorediosico.

Os dois espécimes sequenciados
pertencem a mesma espécie. Porém,
apesar de serem proximos das
sequencias disponiveis de P.
praesorediosum do GenBank
(KY929427, Argentina e KF129451,
india), pelo critério de distancia
pertencem a uma espécie diferente.

Devido a reacdo de Spot test K+ amarelo
alaranjado na medula, presenca de cilios nas
margens dos lobos, além de sorédios foi

Pertence a um grupo diferente do
principal clado de Parmotrema
perlatum (Huds.) M. Choisy. Desta

Parmotrema sp.5 AR498 identificada como Parmotrema perlatum. forma, com base na monofilia e
(sp. nov.) Entretanto, como quimica medular no distancias, o espécime € uma espécie
espécime foi encontrado além de 4cido stictico nova, mostrando-se como grupo irmao
previsto para a espécie (Hale, 1965), também de P. internexum (Nyl.) Hale ex
constictico e tragos de criptostictico. DePriest & B.W. Hale.
Mostrou ser um grupo distinto do
clado Parmotrema perlatum,
Parmotrema sp.6 AR641 Mesmas caracteristicas encontradas no agrupando com a sequéncia
(sp. nov.) espécime Parmotrema sp.5 Parmotrema aff. perlatum da Espanha

(HMO017027) e grupo irmao de P.
internexum/Parmotrema sp. 2
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagndsticos)

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Local da
espécie tipo

Distribuicao
geografica

Parmotrema subrugatum
(Krempelhuber) Hale

Auséncia de propagulos vegetativos, reagao
dos cilios marginais (K-), conidios
unciformes; acido alectorénico e a-colatdlico
como quimica medular.

Primeiras sequéncias desta espécie
depositadas no GenBank. Os quatro
espécimes formam um clado, porém
um deles (AR277) mostra-se como um
espécime irmdo dos demais.
Possivelmente existam linhagens
distintas sob 0 mesmo nome.

Brasil: Rio
de Janeiro

Africa, Américas,
Asia e Oceania
(Marcelli & Benatti,
2011).

Parmotrema tinctorum
(Despreaux ex Nylander)
Hale

Presenca de isidios laminais, auséncia de
cilios; acido lecandrico como quimica
medular.

O clado formado pelas sequéncias
apresentou os valores intraespecificos
(0,0000 - 0,0249 s/s) acima daqueles

esperados para a familia. Sendo
possivel a existéncia de mais de uma
espécie ou um possivel complexo de
espécies. Necessita revisao.

Espanha:
Ilhas
Canarias

Africa, Américas,
Asia, Europa e
Oceania (Spielmann
& Marecelli, 2009)

Punctelia borrerina
(Nylander) Krog

Auséncia de propagulos vegetativos,
superficie inferior preta, conidios filiformes;
acidos graxos desconhecidos na medula.

Espécimes coletados proximo ao local do tipo.

Primeiras sequéncias desta espécie
depositadas no GenBank. Monofilia
e distdncias confirmaram como
espécie.

Brasil: Rio
Grande do
Sul

Punctelia riograndensis
(Lynge) Krog

Auséncia de propagulos vegetativos,
superficie inferior preta, conidios unciformes;
acidos graxos medulares desconhecidos.

Primeiras sequéncias desta espécie
depositadas no GenBank. Monofilia
distancia corroboram para uma espécie

distinta. Apresentou-se como grupo

irmao de Punctelia microsticta (Miill.

Arg.) Krog.

Brasil: Rio
Grande do
Sul

Africa e América do
Sul (Canéz, 2005)
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagnosticos)

Genética (monofilia e distincias Local da
genéticas) espécie tipo

Distribuicao
geografica

Punctelia sp.1

Punctelia sp.2

Punctelia sp.3

Punctelia sp.4

Presenca de filidios nas margens dos lobos,
superficie inferior preta, conidios unciformes;
acido giroforico medular.

Presenga de filidios que se desenvolvem a
partir de estruturas isidioides, superficie
inferior preta, conidios unciformes; acido
giroforico medular.

Nessa espécie os filidios sao desenvolvidos a
partir de estruturas soredioides, superficie
inferior preta, conidios unciformes; acido

giroforico medular.

Presenca de filidios laminais, superficie
inferior preta, conidios unciformes; acido
giroforico medular.

Espécies proximas a Punctelia
subpraesignis (Nyl.) Krog (AY267010
da Argentina), porém pertencem a um
clado com baixo valor de suporte cujas
relagdes internas ndo sdo definidas. Os

espécimes com diferentes tipos de

propagulos vegetativos nao foram
discriminado. As mesmas serao

tratadas como uma Unica espécie.
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagnosticos)

Local da
espécie tipo

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Distribuicao
geografica

Punctelia sp.5

Filidios desenvolvidos principalmente na
margem das pseudocifelas, deixando as
mesmas com aspecto de cratera, superficie
inferior preta, conidios unciformes; acido
giroforico medular.

Mesma espécie que Punctelia sp.1,
sp.2, sp.3 e sp.4.

Punctelia sp.6 (sp. nov.)

Espécie reconhecida por apresentar estruturas
isidioides, superficie inferior preta, conidios
unciformes; acido giroférico medular.

Essa espécie filogeneticamente €
proxima as demais do clado, mas
mostrou-se como uma linhagem
distinta. As distancias genéticas
também corroboram para a mesma ser
uma espécie diferente.

Punctelia sp.7 (sp. nov.)

Apresenta sorédios a sorédios filidiformes,
superficie inferior preta; acido giroforico
medular.

Espécie tdo préxima do clado com
filidios, quanto de Punctelia borreri
(Sm.) Krog. Distancias confirmam
como espécie distinta.

Punctelia sp.8 (sp. nov.)

Apresenta densas lacinulas, superficie inferior
branca, conidios unciformes; acido lecanorico
como componente quimico medular.

Sequéncia AR156 proxima a Punctelia
missouriensis G. Wilh. & Ladd
(GU384892 do E.U.A.). As duas
sequéncias da espécie mostraram-se
distintas entre si. Necessario aumentar
o numero de amostras para verificar
quantas espécies existem.
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Continua¢do da Tabela 4.

Espécie

Morfologia/Quimica (caracteres
diagnosticos)

Local da
espécie tipo

Genética (monofilia e distincias
genéticas)

Distribuicao
geografica

Relicina subabstrusa
(Gyelnik) Hale

Auséncia de propagulos vegetativos, conidios
bifusiformes; acido usnico cortical e acido
norstictico medular.

Nao agrupou com a sequéncia
disponivel no GenBank (KM657282,
Tailandia). Porém, como o espécime

tipo ¢ do Brasil, provavelmente a nossa
sequéncia seja a primeira sequéncia
desta espécie depositada no
GenBank.

Brasil: Mato
Grosso

América do Sul, Asia
e Oceania (Hale,
1975)

Xanthoparmelia sp. (sp.
nov.)

Apresenta isidios, superficie inferior marrom
clara, conidios bifusiformes; acido stictico,
constictico, norstictico e outra quimica
desconhecida que migra um pouco menos do
que o acido norstictico.

Filogeneticamente o espécime
mostrou-se proxima a sequéncia de
Xanthoparmelia neopropaguloides

Hale (GU992334 de Cuba), porém as
distancias corroboram a morfologia de
que se trata de uma espécie nova.
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O estudo produziu 86 sequéncias da regido ITS, as quais foram comparadas a
493 sequéncias oriundas do GenBank (Tabela S3, material suplementar), usando como
critério de selecdo sequéncias produzidas por artigos ja publicados e com a regido ITS
mais completas possivel (menor sequéncia utilizada >340 pares de base). Foram
analisadas todas as sequéncias que atenderam a estes critérios com exce¢ao dos géneros
Parmotrema, Punctelia e Xanthoparmelia. Estes géneros apresentam uma grande
diversidade de espécies e centenas de sequéncias ITS disponiveis no GenBank uma
analise filogenética preliminar foi realizada com as sequéncias selecionadas
inicialmente. Sendo utilizadas assim apenas sequéncias de espécies filogeneticamente
proximas as espécies encontradas nas restingas. Além de permitir um melhor
detalhamento dos resultados, esta medida procurou evitar a analise de alinhamentos com

excessiva variagao e, portanto, maior probabilidade de sitios homoplasicos.

Os conjuntos das analises moleculares resultaram em alinhamentos construidos
separadamente para cada género variando entre 460 e 500 pares de bases. Devido a
identificacdo de trés géneros pertencentes ao clado Parmelina (Bulbothrix, Myelochroa
e Parmelinella), além das relagdes ainda pouco esclarecidas entre os géneros Bulbothrix
e Parmelinella as andlsies para a verificagdo da posi¢ao filogenética das espécies

pertencentes a esses géneros foram feitas a partir do clado Parmelina.

Os resultados obtidos no critério de monofilia entre as espécies identificadas
estdo representados por arvores de inferéncias bayesianas, ja que ndo foram encontradas
incongruéncias entre as topologias das arvores bayesianas e de maxima verossimilhanca
(Figuras 7 a 14). Nas arvores estdo encontrados os suportes dos ramos obtidos quando
ambas as analises obtiveram os valores estabelecidos, ou seja, probabilidade posterior >

0,95 e bootstrap > 70.

Apods a verificagdo do relacionamento filogenético das sequéncias de ITS
geradas neste estudo, os valores das distancias genéticas utilizadas foram baseados nos
valores minimos ¢ maximos obtidos com o barcoding gap de Parmeliaceae (Del-Prado
et al., 2010). Assim, os agrupamentos das espécies identificadas utilizando as distancias

genéticas também estdo representados nas Figuras 7 a 14.
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Figura 7. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regidao ITS dos géneros Bulbothrix ¢ Pamelinella. Os agrupamentos suportados tanto na
inferéncia bayesiana (probabilidade posterior > 0,95, valor acima do ramo) como na analise de
maxima verossimilhanca (bootstrap > 70, valor abaixo do ramo) estdo indicados na Figura.
Sequéncias identificadas com AR sdo aquelas geradas pelo estudo. As barras ao lado do nome
das espécies, quando da mesma cor, indicam que as distdncias genéticas entre as sequéncias
estdo dentro da variagao intraespecifica calculada para a familia Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Figura 8. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regido ITS do género Canoparmelia s.s. Os agrupamentos suportados tando na inferéncia
bayesiana (probabilidade posterior > 0,95, valor acima do ramo) como na analise de maxima
verossimilhanga (bootstrap > 70, valor abaixo do ramo) estdo indicados na Figura. Sequéncias
identificadas como AR sdo aquelas geradas pelo estudo. As barras ao lado do nome das
espécies, quando da mesma cor, indicam que as distancias genéticas entre as sequéncias estao
dentro da variagdo intraespecifica calculada para a familia Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Figura 9. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regido ITS no génro Flavoparmelia Os agrupamentos suportados tando na inferéncia bayesiana
> 0,95, valor acima do ramo) como na analise de maxima

(probabilidade posterior
verossimilhanca (bootstrap

> 70, valor abaixo do ramo) est@o indicados na Figura.

. Sequéncias

identificadas como AR sdo aquelas geradas pelo estudo. As barras ao lado do nome das
espécies, quando da mesma cor, indicam que as distancias genéticas entre as sequéncias estao
dentro da variagdo intraespecifica calculada para a familia Parmeliaceae (< 0.015 s/s).
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Figura 10. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regido ITS no génro Hypotrachyna. Os agrupamentos suportados tando na inferéncia bayesiana

(probabilidade posterior > 0,95, valor acima do ramo) como na analise de maxima
verossimilhancga (bootstrap > 70, valor abaixo do ramo) estdo indicados na Figura. Sequéncias

identificadas como AR sdo aquelas geradas pelo estudo. Os clados destacados nas cores laranja

e azul correspondem aos grupos que as espécies do estudo agruparam. Enquanto Hypotrachyna
spumosa nao agrupou em nenhum outro subgénero conhecido. As barras ao lado do nome das
espécies, quando da mesma cor, indicam que as distancias genéticas entre as sequéncias estdo
dentro da variagdo intraespecifica calculada para a familia Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Figura 11. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regido ITS no género Parmotrema s.l. Os agrupamentos suportados na inferéncia bayesiana
(probabilidade posterior > 0,95) estdo indicados na Figura. Sequéncias identificadas como AR
sdo aquelas geradas pelo estudo. As barras ao lado do nome das espécies, quando da mesma cor,
indicam que as distancias genéticas entre as sequéncias estdo dentro da variagdo intraespecifica
calculada para a familia Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Figura 11.1. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regido ITS no género Parmotrema s.l. Os agrupamentos suportados na inferéncia bayesiana
(probabilidade posterior > 0,95) estdo indicados na Figura. Sequéncias identificadas como AR
sdo aquelas geradas pelo estudo. As barras ao lado do nome das espécies, quando da mesma cor,
indicam que as distancias genéticas entre as sequéncias estdo dentro da variacdo intraespecifica
calculada para a familia Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Figura 11.2. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regidao ITS no género Parmotrema s.l. Os agrupamentos suportados na inferéncia bayesiana
(probabilidade posterior > 0,95) estdo indicados na imagem. Sequéncias identificadas como AR
s30 aquelas geradas pelo estudo. As barras ao lado do nome das espécies, quando da mesma cor,
indicam que as distdncias genéticas entre as sequéncias estdo dentro da variacdo intraespecifica
calculada para a familia Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Figura 11.3. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regidao ITS no género Parmotrema s.l. Os agrupamentos suportados na inferéncia bayesiana
(probabilidade posterior > 0,95) estdo indicados na Figura. Sequéncias identificadas como AR
sdo aquelas geradas pelo estudo. As barras ao lado do nome das espécies, quando da mesma cor,
indicam que as distincias genéticas entre as sequéncias estdo dentro da variacao intraespecifica
calculada para a familia Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Figura 11.4. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regidao ITS no género Parmotrema s.l. Os agrupamentos suportados na inferéncia bayesiana
(probabilidade posterior > 0,95) estdo indicados na Figura. Sequéncias identificadas como AR
sdo aquelas geradas pelo estudo. As barras ao lado do nome das espécies, quando da mesma cor,
indicam que as distdncias genéticas entre as sequéncias estdo dentro da varia¢do intraespecifica
calculada para a familia Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Figura 12. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regido ITS no génro Punctelia. Os agrupamentos suportados tando na inferéncia bayesiana
(probabilidade posterior > 0,95) como na analise de maxima verossimilhanca (bootstrap > 70)
estdo indicados na Figura. Sequéncias identificadas como AR s3o aquelas geradas pelo estudo.

As barras ao lado do nome das espécies,

quando da mesma cor, indicam que as distincias

genéticas entre as sequéncias estdo dentro da variacdo intraespecifica calculada para a familia

Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Figura 13. Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regido ITS no génro Relicina s.l. Os agrupamentos suportados tando na inferéncia bayesiana
(probabilidade posterior > 0,95, valor acima do ramo) como na analise de maxima
verossimilhanga (bootstrap > 70, valor abaixo do ramo) estdo indicados na Figura. Sequéncias
identificadas como AR sao aquelas geradas pelo estudo. As barras ao lado do nome das
espécies, quando da mesma cor, indicam que as distancias genéticas entre as sequéncias estao
dentro da variagdo intraespecifica calculada para a familia Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Figura 14 Inferéncia filogenética (maximum clade credibility tree) baseada nas sequéncias da
regido ITS no génro Xanthoparmelia. Os agrupamentos suportados tando na inferéncia
bayesiana (probabilidade posterior > 0.95, valor acima do ramo) como na analise de maxima
verossimilhanga (bootstrap > 70, valor abaixo do ramo) estdo indicados na Figura. Sequéncias
identificadas como AR sao aquelas geradas pelo estudo. As barras ao lado do nome das
espécies, quando da mesma cor, indicam que as distancias genéticas entre as sequéncias estao

dentro da variagdo intraespecifica calculada para a familia Parmeliaceae (< 0,015 s/s).
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Sequéncias de ITS: restingas do extremo sul do sul do Brasil x dados do GenBank
De acordo com as 47 espécies inicialmente identificadas baseadas nas
caracteristicas morfologicas e quimicas diagnosticas, apenas 17 delas possuiam
sequéncias de referéncia disponiveis no GenBank. Essas 17 sequéncias referéncias
corresponderam a 251 sequéncias, dentre as quais apenas 19 sequéncias eram oriundas
da América do Sul (cerca de 7% do total), enquanto duas espécies, representadas por
duas sequéncias possuiam procedéncia do Brasil, representando 0,8% das sequéncias

referéncias.

As comparacdes feitas com as 17 espécies da restinga que tinham sequéncias
de referéncia indicaram que apenas seis delas (42%) corresponderam a mesma espécie
das sequéncias disponiveis no GenBank: Canoparmelia texana, C. caroliniana,
Hypotrachyna livida, H. minarum, Parmelinella lindmanii e Parmotrema tinctorum.
Oito espécies mostraram-se como linhagens distintas dentro do mesmo grupo das
sequéncias identificadas com o mesmo nome no GenBank: Flavoparmelia soredians,
Parmotrema austrosinense, P. clavuliferum, P. haitiense, P. pilosum, P.
praesorediosum, P. reticulatum e Relicina subabstrusa (Figuras 9, 11.1, 11.3, 11.4 ¢
13). Além de formarem linhagens distintas, os espécimes das restingas do extremo sul
do Brasil apresentaram alta divergéncia genética em relagdo as sequéncias do GenBank
(superior a 0,016 s/s) sendo, portanto, considerados como pertencentes a espécies

proximas, porém diferentes.

Os espécimes identificados como Parmotrema perlatum geneticamente
mostraram-se proximas das sequéncias da espécie provenientes de outros trabalhos,
porém nao pertencem ao mesmo clado (Figura 11.4). Além disso, o posicionamento nao
monofilético e dados de distancia apontam como as duas sequéncias sendo espécies
distintas entre si. J& Parmotrema carneopruinatum e P. crozalsianum, mostraram-se
como sendo pertencentes & mesma espécie com suas respectivas sequéncias referéncia,

de a cordo com os dados filogenéticos e as diantancias genéticas (Figura 11.4).
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Divergéncias entre os diferentes conjuntos de dados

Entre os dados analisados, algumas divergéncias foram encontradas entre as
espécies identificadas e as sequéncias referéncias, bem como discordancias em nivel de
género ou subgénero. As espécies de Parmotrema carneopruinatum e P. crozalsianum
formaram juntamente com as sequéncias do GenBank identificadas como P.
carneopruinatum (EF042904 da Costa Rica), P. crozalsianum (AY586571 da Espanha e
KY929414 da Argentina), P. schelpie (Hale) D.Hawksw. (GU994546 do Quénia) e P.
inhaminensis (C. W. Dodge) D. Hawksw. (GU994544 do Quénia) uma unica espécie.
Além da monofilia, os valores minimo e maximo encontrados nas distdncias genéticas

foram entre 0 e 0,004 s/s, dentro da variagdo intraespecifica esperada.

O mesmo foi observado para cinco espécies diferentes no género Punctelia,
identificadas com base na variacdo da distribui¢do e ontogenia dos propagulos
vegetativos: Punctelia sp.1, Punctelia sp.2, Punctelia sp.3, Punctelia sp.4 e Punctelia
sp. 5 (Figura 16). Essas espécies nao foram geneticamente distinguidas com as
sequéncias de ITS obtidas (Figura 12). Além de estarem no mesmo clado, as distancias
genéticas entre elas variaram de 0 - 0,014 s/s, abaixo do considerado variagdo
intraespecifica, tanto para o género (minimo 0,038 s/s), como para a familia, abaixo de

0,015 s/s (Del-Prado et al., 2010).

Além disso, espécies diferenciadas principalmente pelos componentes
quimicos medulares, tais como Parmotrema commensuratum (norlobaridona e
loxodina), P. homotomum (norlobaridona e loxodina) e P. reticulatum (acido
salazinicoe consalazinico) formaram um unico clado fortemente suportado (Figura
11.1), e com distancias intraespecificas de 0 — 0,015 s/s. Situagdo semelhante ocorreu
com as espécies Bulbothrix ventricosa (acido norstictico), Bulbothrix sp.1 (auséncia de
quimica medular em CCD) e Bulbothrix sp.2 (auséncia de quimica medular em CCD).
Bulbothrix ventricosa e Bulbothrix sp.l1 formaram um agrupamento coespecifico
(Figura 7), com distancias entre as espécies de 0 — 0,002 s/s, dentro da variagdo
intraespecifica. J& a espécie Bulbothrix sp.2 ficou como um grupo irmao do clado de B.
ventricosa € Bulbothrix sp.1, além de mostrar distancias genéticas minimas de 0,054 s/s

do grupo irmao.

A discordancia em nivel genérico ocorreu com as sequéncias dos espécimes

identificados morfologicamente como Myelochroa lindmanii. De acordo com a posi¢ao
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filogenética, as sequéncias de M. lindmanii ficaram posicionadas dentro do clado do
género Parmelinella (Figura 7). A partir disso, nosso estudo propde uma nova
combinagdo de género para essa espécie, descrita ao final dos resultados. No mesmo
sentido, Hypotrachyna spumosa, espécie tratada como pertencente ao subgénero
Parmelinopsis, formou um clado a parte de todos os subgéneros de Hypotrachyna,

indicando a possivel existéncia de um novo subgénero dentro do género (Figura 10).

Novas espécies

Os diferentes conjuntos de dados avaliados neste estudo de forma integrativa
(com identificagdo taxonomica e DNA barcoding) revelaram 13 novas espécies para a
ciéncia, cerca de 30% da diversidade dos liquens parmelioides das restingas do extremo
sul da Mata Atlantica. Dessas, duas serdo descritas no presente estudo: Canoparmelia
globosa A.S. Rodrigues, Canéz & Lorenz e Parmotrema riograndensis A.S. Rodrigues,

Lorenz & Canéz.

Morfologicamete Canoparmelia globosa ¢ caracterizada por apresentar
pustulas na superficie superior do talo, além de possuir acido divaricatico e
nordivaricatico como compostos quimicos medulares. Filogenéticamente Canoparmelia
globosa ¢é proxima a espécie C. texana. Porém, tanto pelo critério da monofilia (Figura
8), quanto pelo elevado valores de distancias genéticas, entre 0,0435 e 0,0551 s/s
(minimo e maximo), estes estdo claramente dentro da variagdo interespecifica proposta
para a familia (acima de 0,017 s/s). Corroborando assim para que a espécie de C.

globosa seja considerada uma espécie distinta de C. texana.

A espécie Parmotrema riograndensis é reconhecida por apresentar sorais
capitados e amontoados no apice de lacinulas ou curtas proje¢des marginais dos lobos,
além de apresentar como componente quimico medular apenas acido praesoredidsico.
Parmotrema riograndensis foi reconhecida como uma espécie diferente de Parmotrema
praesorediosum, espécie morfologicamente e quimicamente mais proxima. Os dados
foram corroborados pela monofilia (Figura 11.3), assim como pela distancia genética
minima de 0,026 s/s da sua espécie mais proxima, P. praesorediosum (KY929427 da

Argentina).

As outras onze espécies novas identificadas (Parmotrema sp.1, Parmotrema
sp.2, Parmotrema sp.3, Parmotrema sp.4 Parmotrema sp.5, Parmotrema sp.6,

Punctelia sp.1 (correspondendo aos espécimes com variacgdes de filidios: Punctelia sp.1,
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Punctelia sp.2, Punctelia sp.3, Punctelia sp.4, e Punctelia sp.5), Punctelia sp. 6,
Punctelia sp.7, Punctelia sp.8 e Xanthoparmelia sp.) serdo descritas e publicadas
futuramente. Maiores informagdes quanto as caracteristicas morfologicas, nomes
anteriormente identificados segundo as bibliografias utilizadas, além da quimica estdo
descritos na Tabela 4, enquanto os resultados genéticos estdo ilustrados nas Figuras

11.3,11.4,12 ¢ 14.

Dentro das espécies discriminadas, 16 novos registros de espécies ja
conhecidas serdao depositadas no GenBank (incluindo Parmotrema homotomun e P.
commensuratum). Somando esses dados com as 13 novas espécies, esse estudo obteve
um acréscimo acima de 60% das espécies de liquens parmelioides encontrada na por¢ao

final da Mata Atlantica brasileira.
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Descricoes taxondomicas das espécies novas

Canoparmelia globosa A.S. Rodrigues, Canéz & Lorenz, sp. nov.
Fig. 15

Diagnosis: Canoparmelia globosa is similar to Canoparmelia texana, differentiating by
the presence of pustules and through DNA barcoding.

Holotipo: Brasil, Estado do Rio Grande do Sul, Municipio de Rio Grande, Distrito de
Povo Novo, Localidade de Capao Seco, coordenadas geograficas 31°51'25,8"S

52°16'3,9"W, 18m de altitude. Vegetacao de restinga, encontrado em ramo de arbusto
na borda de mata, leg. A.S. Rodrigues 519, 15.1.2018 (CGMS, is6tipos: XXXX).

Mycobank: XXXX

Codigo de acesso do GenBank: XXXX

Talo verde acinzentado, corticicola, lobado, frouxamente adnado, com 4 cm de
extensdo. Lobos irregularmente ramificados, contiguos, 1,5 — 4,5 mm de largura, 4pice
redondo, margem crenada. Superficie superior lisa a levemente rugosa, passando a
rachada na regido central do talo; maculas presentes, fracas, puntiformes e restritas a
regido submarginal; cilios ausentes; lacinulas ausentes; sorais ¢ isidios ausentes;
pustulas presentes, capitadas, laminais e ndo rompendo em sorédios; pseudocifelas
ausentes. Medula branca, pigmento K+ plrpura ausente. Superficie inferior preta, lisa
e lustrosa; margem dos lobos de marrom a castanho, opaca a levemente lustrosa em
alguns pontos, nua, limite atenuado, lisa, passando a venada em alguns lobos, papilada;
Rizinas simples, pretas com dpice branco na regido marginal a totalmente pretas no
centro, 0,1-0,6 x 0,03-0,07 mm, abundantes, homogeneamente distribuidas. Apotécios

ausentes. Picnidios ausentes.

Teste de coloracido: Cortex superior K+ amarelo; medula K-, C-, KC+ rosado, P-, UV+

branco azulado.

Substiancias quimicas de importancia taxonémica (CCD): Atranorina, acido

divaricatico e nordivaricatico.

Comentario — Canoparmelia globosa ¢é caracterizada por apresentar pustulas como
principais estruturas reprodutivas, além de possuir como componentes quimicos

medular 4cido divaricatico e nordivaricatico (reagdo UV+ branco azulado na medula).
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Canoparmelia globosa ¢ estreitamente relacionada a Canoparmelia texana,
tanto morfologicamente, quanto filogeneticamente. Nos espécimes identificados como
C. texana foram encontrados sorédios como principais estruturas de reproducdo, além

de acido divaricético e nordivarictico como componente medular.

Filogenéticamente Canoparmelia globosa ¢ uma linhagem independente de
Canoparmelia texana, corroboranda pelos dados de monofilia e distancias genéticas. C.
globosa forma um grupo monofilético com sequéncias do GenBank oriundas da
Argentina (KY929412), Estados Unidos (KP659642 ¢ KP659643), China (KC978847 ¢
KC978848) e Quénia (GU994547), todas pertencentes a mesma espécie. Embora os
dados genéticos corroborem com esses espécimes sendo pertencentes a C. globosa os
mesmos ndo foram revisados morfologicamente. Assim, conforme os resultados obtidos

a espécie C. globosa, possivelmente apresenta ampla distribuicdo geografica.
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Parmotrema riograndensis A.S. Rodrigues, Lorenz & Canéz, sp. nov.
Fig. 15

Diagnosis: Similar to Parmotrema praesorediosum, differing by the pattern of soralia
development, the medullary chemical composition and in DNA barcoding.

Holotipo: Brasil, Estado do Rio Grande do Sul, Municipio de Rio Grande, Distrito de
Povo Novo, Localidade de Capao Seco, vegetacao de restinga, coordenadas geograficas
31°51'25,8"”S 52°16'3,9"W, 18m de altitude, encontrado em ramo de arbusto na borda de
mata, A.S. Rodrigues 656, 15.1.2018 (CGMS, isotipos: XXXX).

Mycobank: XXXX

Caodigo de acesso do Genbank: XXXX

Talo verde acinzentado, corticicola, lobado, frouxamente adnado, com 10 cm de
extensdo. Lobos irregularmente ramificados, contiguos, 2.5-9 mm de largura, apice
redondo, margem inteira a levemente crenada, passando a ascendente. Superficie
superior lisa a levemente rugosa na regido central, maculas ausentes; cilios ausentes;
lacinulas presentes, ou projecdes marginais dos lobos semelhantes a lacinulas, simples,
curtas, eretas 0,2-0,8 x 0,1-0,25 mm; sorais lineares continuos a interrompido nas
margens dos lobos jovens, em forma de crescente nas regides marginais continuas,
passando a capitados e amontoados nos apices das lacinulas ou projecdes dos lobos na
regido central do talo, sorédios granulares; isidios ausentes; pustulas ausentes;
Pseudocifelas ausentes. Medula branca, pigmento K+ purpura ausente. Superficie
inferior preta, fortemente venada a pregueada; lustrosa a opaca em algumas regioes,
margem dos lobos castanha a variegada de branco, opaca a levemente lustrosa, nua,
limite atenuado, lisa a venada em alguns lobos; rizinas geralmente simples, pretas, 0,1-
0,3 x 0,02-0,04 mm, escassas e restritas a algumas areas centrais do talo, crescendo no

apice das veias ou pregas. Apotécios ausentes. Picnidios ausentes.
Teste de coloracao: Cortex superior K+ amarelo; medula K-, C-, KC -, P-, UV-.

Substincias quimicas de importincia taxondomica (CCD): Atranorina e acido

praesoredidsico (baixas concentragdes).

Comentarios - Parmotrema riograndensis € caracterizado por apresentar sorais

capitados e amontoados no apice de lacinulas ou curtas proje¢des marginais dos lobos,
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principalmente na regido central do talo. Além disso, apresenta como componente

quimico medular apenas acido praesorediosico.

Morfologicamente e quimicamente, as espécies mais proximas de P.

riograndensis sao P. praesorediosum ¢ P. mordenii. Na Tabela 5 estdo sintetizadas as

caracteristicas dessas e de outras espécies semelhantes a P. riograndensis.

Tabela 5. Espécies

morfologicamente e/ou quimicamente semelhantes a Parmotrema

riograndensis.
. . - Estrutura - -
Espécies Quimica reprodutiva Habito Bibliografia
P. praesorediosum Atranorina e acido Sorais lineares nas Corticicola
i, margens dos lobos em . Hale 1965
(Nyl.) Hale caperatico ou saxicola
forma crescente
.o . Atranorina, tragos de L
P. soredioaliphaticum atranorina e 4cidos oraxos Dactilos rompendo em Saxicola Estrabou &
Estrabou & Adler oS8 sorédios Adler 1998
desconhecidos
Atranorina, acido caperatico Dactilos marginais a
P. dactylosum Fleig e acidos alifaticos laminais rompendo em Saxicola Fleig 1999
desconhecidos sorédios
P. mordenii (Hale) Atranorina, atranorina, Sorais lineares a
: acido caperatico ¢ talvez orbiculares nas Saxicola Hale (1971)

Hale

acido protolisquerinico

margens dos lobos

A composicao dos componentes quimicos medulares em P. praesorediosum

varia de acordo com a literatura, principalmente em publicagdes mais antigas, como
Hale (1965; 1971), que descreve acido caperatico e protolisquerinico como quimica
encontrada na espécie. Todavia, David et al., (1990) descrevem dois principais acidos
graxos presentes em P. praesorediosum, 4cido praesoredidsico e protopraesoredidsico.
Desta forma, nossa compreensdo quanto aos componentes quimicos encontrados na

espécie seguirdo esses ultimos autores.

Na espécie P. riograndensis nao foi encontrado acido protopraesoredidsico em
cromatografia de camada delgada. Foi possivel verificar apenas a presenca de acido
praesoredidsico, ainda que este estivesse presente em baixas concentracdes nas

amostras, sendo dificil sua observagdo na placa de CCD.
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Nova combinacio de espécie
Parmelinella lindmanii (Lynge) A.S. Rodrigues, Lorenz & Canéz, Comb. nov.

Fig. 15
Basionimo: Parmelia lindmanii Lynge, Arkiv for Botanik 13 (13): 74.

Tipo: Brasil, Rio Grande do Sul, Porto Alegre, ad corticem Cerei. 25/1X/1892 Malme
450 (lectdtipo: S) fide Lynge (1914) e Hale (1976).

Codigo de acesso do GenBank: XXXX

Comentario: Parmelinella lindmanii é caracterizada pela coloracdo medular amarela,
presenca de isidios laminais, presenca de cilios, sendo estes normalmente restritos as

axilas dos lobos, conidios bifusiformes, além da presenc¢a de 4cido secalonico medular.

De acordo com as caracteristicas diagnosticas, P. lindmanii foi identificada
incialmente como sendo pertencente ao género Myelochroa, devido principalmente a
coloracdo amarela da medula e pela presenca de acido secalonico como componente
quimico medular (Elix et al., 1987). Na descri¢do do género também ¢ relatada a
existéncia de pigmentos laranja na medula, originados possivelmente do acido
secalonico A (Elix et al., 1987), entretanto tal caracteristica ndo foi encontrada nos
espécimes da espécie estudada. Os resultados obtidos pela cromatografia de camada
delgada dos espécimes do estudo indicaram a existéncia de acido secalonico, no entanto,
nao foi possivel identificar qual tipo do acido estava presente nos espécimes, sendo
necessario utilizar técnicas mais sensiveis a deteccdo dos compostos quimicos para

confirmar.

Com base nos resultados genéticos, Myelochroa lindmanii apareceu agrupada
com outras espécies do género Parmelinella (Figura 7). Este resultado ja havia sido
indicado por Eliasaro et al. (2010), porém a combinacdo da espécie dentro do género
Parmelinella ndo foi proposta no trabalho desses autores. Portanto, como nossos dados
corroboram os dados de Eliasaro et al. (2010), assim como utilizamos amostras
oriundas do estado brasileiro da espécie tipo, reforcando assim a proposta de tal

combinacao.
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Figura 15. Imagens das espécies novas e da nova combinagdo. A. Talo de Canoparmelia
globosa A.S. Rodrigues, Canéz & Lorenz (sp. nov.). B. Destalhes das pustulas encontradas em
Canoparmelia globosa. C. Parmelinella lindmanii A.S. Rodrigues, Canéz ¢ Lorenz (comb.
nov.). D. Detalhe da coloragio medular amarela e cilios curtos nas axilas dos lobos de
Parmelinella lindmanii. E. Talo de Parmotrema riograndensis A.S. Rodrigues, Lorenz & Canéz
(sp. nov). F. Detalhe dos sorais capitados ¢ agloramerados no apice de lacinulas ou projecdes
dos lobos de Parmotrema riograndensis.
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Figura 16. Imagens das variacdes morfologicas dos propagulos vegetativos encontrados em
Punctelia. A. Punctelia sp.1 com filidios marginais. B. Punctelia sp.2 filidios desenvolvidos de
estruturas isididides. C. Punctelia sp.3 filidios desenvolvidos de estruturas soredioides. D.
Punctelia sp.4 filidios grandes e laminais. E. Punctelia sp.5 filidios desenvolvidos
principalmente nas margens das pseudocifelas. F. Punctelia sp.7 (sp. nov.) filogeneticamente
tdo proxima do clado que agrupou as demais espécies anteriormente mencionadas, quanto de
Punctelia borreri. Apresenta sorédios grosseiros como propagulo vegetativo. Escala de 1mm.
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Discussao

Estudos floristicos associados a uma ferramenta molecular como DNA
barcoding, nunca foram realizados no Brasil, fazendo do atual um trabalho pioneiro.
Estudos floristicos pontuais com Parmeliaceae em éreas de restingas no Rio Grande do
Sul destacam a diversidade da familia, representando 25% das espécies encontradas por

Fleig (1988) e 44% das espécies identificadas por Martins & Marcelli (2011).

A escassez de estudos moleculares de fungos liquenizados no Brasil refletiu
em poucas sequéncias referéncias no GenBank, sendo que apenas 17 espécies estavam
representadas daquelas 47 spp. inicialmente identificadas, representando 30% das
espécies identificadas no presente estudo. Destas sequéncias do GenBank utilizadas,
apenas 7% eram oriundas da América do Sul, enquanto 0,8% do Brasil. Esse déficit
ilustra o principal limitante para a utilizacdo e a taxa de sucesso da abordagem
barcoding, ou seja, a falta de um banco de dados local e confidvel para a sua utilizagao
durante a discriminacdo das espécies. Tal limitante é corroborado por trabalhos que
obtiveram uma alta taxa de sucesso utilizando a abordagem barcoding na existéncia de
um banco de dados acurado, tais como Kelly et al. (2011) e Leavitt et. al. (2014),
diferentemente dos dados obtidos por Orock et al. (2012).em lugares onde o

conhecimento da flora liquénica ¢ ainda pouco conhecido.

Diante desse cenario, para a utilizacdo da abordagem barcoding em locais sem
banco de dados, ou com poucas sequéncias disponiveis da diversidade de fungos
liquenizada local a utilizagdo de métodos de delimitagdo especifica faz-se fundamental
para a identificacdo dos taxons. Desta forma, dois critérios para a discriminagao
especifica foram utilizados, sendo eles a monofilia das linhagens e as distancias

genéticas de Parmeliaceae (Dal-Prado et al., 2010; Leavitt et. al. 2014).

Assim, das 17 espécies com referéncias no GenBank, seis espécies mostraram-
se coespecificas das suas sequéncias referéncias, embora Hypotrachyna minarum,
Parmelinella lindmanii e Parmotrema tinctorum tenham apresentado distancias
intraespecificas maximas acima do esperado para familia (maior do que 0,015 s/s), os
agrupamentos formados mostraram ser coespecificos. Todavia pode haver a existéncia
de mais linhagens se o numero de espécimes estudados for aumentado (Figuras 7, §, 10
e 11.3). Enquanto oito espécies, comumente consideradas amplamente distribuidas,

apresentaram diferentes linhagens. Tal situagdo frequentemente reflete pelo menos trés
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situacdes: possiveis espécies cripticas, espécies erroneamente identificadas ou podem

representar “boas espécies” que necessitam de revisao morfologica.

A existéncia de diversas espécies ou linhagens cripticas ¢ comumente relatada
para Parmeliaceae (Crespo & Pérez Ortega, 2009; Crespo & Lumbsch, 2010; Leavitt et
al. 2016). Além disso, a utilizacdo de sequéncias oriundas de bancos de dados publicos
podem causar possiveis erros nas analises dos dados, ja que existem muitas sequéncias
incompletas, com muitos sitios ambiguos ou erroneamente identificadas depositadas no

GenBank (Harris, 2003; Nilsson et al., 2006; Wilson, 2011).

Assim como podem refletir “boas espécies” sob o nome de espécies com
distribuicdo geografica muito ampla, por vezes sendo diferenciada a partir de estudos
taxondmicos (morfoldgicos, quimicos e anatomicos) e moleculares mais detalhados
(Lumbsch & Leavitt, 2011). Nesta ultima situag¢do, nesse estudo foi encontrado pelo
menos sete espécies sob o nome de espécies amplamente conhecidas, como
Canoparmelia globosa, espécie proxima a C. texana; Parmotrema riograndensis e
Parmotrema sp.4, espécimes proximos a P. praesorediosum; Parmotrema sp.1 e
Parmotrema sp.2, para os quais, seguindo a literatura, se chegaria em P. cetratum; e
Parmotrema sp.5 e Parmotrema sp.6, apresentando a identificagdo mais proéxima a P.

perlatum.

Dentro do género Parmotrema, alguns grupos necessitam de uma revisao
morfoldgica e genética, como Parmotrema clavuliferum. Ha pelo menos duas linhagens
distintas, mas as relacdes entre elas ndo puderam ser esclarecidas utilizando apenas um
marcador molecular (ITS). Equanto nas espécies que apresentaram convergéncia de
dados morfolégicos e genéticos, como Parmotrema carneopruinatum, P. crozalsianum,
P. commensuratum, P. homotomum e P. reticulatum em Parmotrema s.1 € Bulbothrix
ventricosa, Bulbothrix sp.1e Bulbothrix sp.2 em Bulbothrix, continuaram sendo tratadas
como espécies distintas baseadas nas caracteristicas morfologicas e/ou quimicas.
Devido a utilizacdo de apenas um marcador (ITS), bem como poucos espécimes nas
analises moleculares, decidimos mantermos essas espécies com o nome ja conhecido ou
como sp., pois estudos mais detalhados serdo necessdrios para a confirmagdo dos

resultados obtidos quanto a essas espécies.

Embora o género Punctelia tenha apresentado grande diversidade, algumas

espécies mostraram resultados genéticos conflitantes com a morfologia. A identificagdo
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morfoldgica inicial encontrou pelo menos cinco espécies diferentes de acordo com a
distribuicao e ontogenia dos propagulos vegetativos (Punctelia sp.1, Punctelia sp.2,
Punctelia sp.3, Punctelia sp.4 e Punctelia sp.5). Todavia, as andlises genéticas com
base em ITS demonstraram que essas espécies pertencem a um Unico tdxon, proximas a
Punctelia subpraesignis, espécie totalmente sem propagulo (AY267010, Argentina).
Além disso, a espécie Punctelia sp. 8 mostrou relagdo proxima com P. missouriensis,
mas as distancias genéticas indicam que as duas sequéncias da espécie sdo distintas
entre si. Assim, nossos dados sugerem que espécies com propagulos do género podem
ser politipicas, algo ja relatado para algumas espécies de Punctelia (Adler, 1997; Canéz,

2009).

A falta de banco de dados da diversidade de espécies de fungos liquenizados na
area de estudo refletiu o registro de sequéncias ITS no GenBank de 16 espécies ja
conhecidas, 13 espécies novas (30%) para a ciéncia, além de uma nova combinagdo de
espécie dentro do género Parmelinella, entre as 45 espécies discriminadas. Ressalta-se o
fato de que, a partir desse estudo, o banco de dados de liquens parmelioides brasileiros
obteve um acréscimo de 86 sequéncias de ITS, as quais estardo disponiveis no GenBank

apos a publicacdo do artigo oriundo desse estudo.

Os resultados encontrados no estudo representam uma fragdo territorial
pequena, levando em conta o grande tamanho e a diversidade de biomas encontrados no
Brasil. Deste modo, esses dados ilustram a necessidade em investimentos nos estudos
moleculares e taxondmicos para real compreensdo da diversidade de fungos

liquenizados no pais.
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Tabela S1. Informagdes sobre os espécimes de restingas do extremo sul do Brasil que foram geradas sequéncias ITS nesse estudo. Na coluna localidade estdo

descritos o municipio e a localidade de cada espécime.

Espécie Localidade Coordenadas Geogrograficas Coletor N° GenBank
Bulbothrix bulbilosa Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'40,8"S 52°34'58,1"W A.S. Rodrigues 257
Bulbothrix bulbilosa Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'40,6"S 52°34'57,3"W A.S. Rodrigues 233
Bulbothrix sp.1 Rio Grande: Praia da Capilha 32°3039,4"S 52°34'58,4"W A.S. Rodrigues 474
Bulbothrix sp.1 Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'39,4"S 52°34'58,4"W A.S. Rodrigues 475
Bulbothrix sp.2 Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'39,4"S 52°34'58,4"W A.S. Rodrigues 493
Bulbothrix ventricosa Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'39,4"S 52°34'58,4"W A.S. Rodrigues 487
Bulbothrix ventricosa Rio Grande: Capao Seco 31°51'25,8"S 52°16,3'3,9"W A.S. Rodrigues 521
Canoparmelia caroliniana Rio Grande: Estagdo Ecoldgica do Taim 32°33'11,5"S 52°30"21,4"W A.S. Rodrigues 581
Canoparmelia caroliniana Chui: Praia Barra do Chui 33°44'19,2"S 53°22'9,8"W A.S. Rodrigues 625
Canoparmelia globosa Rio Grande: Capao Seco 31°5125,4"S 52°16'15,9"W A.S. Rodrigues 519
Canoparmelia texana Rio Grande: Capao Seco 31°51'25,4"S 52°16'15,9"W A.S. Rodrigues 559
Canoparmelia texana Rio Grande: Capao Seco 31°51'21,5"S 52°16,3'12,3"W A.S. Rodrigues 561
Canoparmelia texana Chui: Praia Barra do Chui 33°44'19,2"S 53°22'9,8"W A.S. Rodrigues 627
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Continua¢do da Tabela S1.

Espécie

Localidade

Coordenadas Geogrograficas

Coletor

N° GenBank

Flavoparmelia exornata
Flavoparmelia exornata
Flavoparmelia soredians
Hypotrachyna livida
Hypotrachyna livida
Hypotrachyna minarum
Hypotrachyna minarum
Hypotrachyna spumosa
Hypotrachyna spumosa
Parmelinella lindmanii
Parmelinella lindmanii
Parmelinella salacinifera

Parmelinella salacinifera

Pelotas: Dunas Las Acéacias
Rio Grande: Capao Seco
Chui: Praia Barra do Chui
Pelotas: Dunas Las Acéacias
Pelotas: Dunas Las Acéacias
Rio Grande: Estagdo Ecologica do Taim
Rio Grande: Estacdo Ecologica do Taim
Rio Grande: Praia da Capilha
Rio Grande: Estacao Ecoldgica do Taim
Pelotas: Dunas Las Acacias
Rio Grande: Capao Seco
Rio Grande: Estacdo Ecologica do Taim

Rio Grande: Estagdo Ecologica do Taim

31°46'18,3"S 52° 15'27,9"W
31°51'25,8"S 52°16,3'3,9"W
33°44'19,2"S 53°22'9,8"W
31°46'18,3"S 52° 15'27,9"W
31°46'18,3"S 52° 15'27,9"W
32°33'11,5"S 52°3021,4"W
32°33'11,5"S 52°30"21,4"W
32°30'40,6"S 52°34'57,3"W
32°33'11,5"S 52°3021,4"W
31°46'18,3"S 52° 15"27,9"W
31°51'25,8"S 52°16,3'3,9"W
32°33'11,5"S 52°30"21,4"W

32°33'11,5"S 52°3021,4"W

A.S. Rodrigues 164
A.S. Rodrigues 551
A.S. Rodrigues 634
A.S. Rodrigues 162
A.S. Rodrigues 163
A.S. Rodrigues 594
A.S. Rodrigues 614
A.S. Rodrigues 240
A.S Rodrigues 606
A.S. Rodrigues 287
A.S. Rodrigues 518
A.S. Rodrigues 604

A.S. Rodrigues 619
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Continua¢do da Tabela S1

Espécie Localidade Coordenadas Geogrograficas Coletor N° GenBank
Parmotrema aff. clavuliferum Pelotas: Dunas Las Acéacias 31°46'18,3"S 52°15"27,9"W  A.S. Rodrigues 303
Parmotrema aff. clavuliferum Rio Grande: Estacdo Ecologica do Taim 32°33'11,5"S 52°3021,4"W A.S. Rodrigues 588
Parmotrema austrosinense Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'42"S 52°34'57,7"W A.S. Rodrigues 245
Parmotrema austrosinense Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'40,8"S 52°34'58,1"W  A.S. Rodrigues 252
Parmotrema commensuratum Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'42,6"S 52°34'56,8"W A.S. Rodrigues 234
Parmotrema commensuratum Rio Grande: Capao Seco 31°51'25,4"S 52°16'15,9"W  A.S. Rodrigues 552

Parmotrema eciliatum

Parmotrema eciliatum

Parmotrema eciliatum

Parmotrema eitenii

Parmotrema eitenii

Parmotrema eliasaroanum

Parmotrema haitiense

Parmotrema haitiense

Pelotas: Praia do Laranjal
Chui: Praia Barra do Chui
Chui: Praia Barra do Chui
Pelotas: Dunas Las Acéacias
Rio Grande: Capao Seco
Rio Grande: Capao Seco
Pelotas: Dunas Las Acdacias

Rio Grande: Praia da Capilha

31°42'44"S 52°10"28"W
33°44'19,2"S 53°22'9,8"W
33°44'19,2"S 53°22'9,8"W
31°46'18,3"S 52° 15"27,9"W
31°51'21,5"S 52°16,3'12,3"W
31°51'25,4"S 52°16'15,9"W
31°46'18,3"S 52° 15'27,9"W

32°30'42,6"S 52°34'56,8"W

AS.

A.S.

AS.

AS.

A.S.

AS.

A.S.

AS.

Rodrigues 132
Rodrigues 651
Rodrigues 661
Rodrigues 154
Rodrigues 569
Rodrigues 513
Rodrigues 175

Rodrigues 280
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Continuagdo Tabela S1.

Espécie Localidade Coordenadas Geogrograficas Coletor N° GenBank
Parmotrema haitiense Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'39,4"S 52°34'58,4"W A.S. Rodrigues 470
Parmotrema homotomun Pelotas: Praia do Laranjal 31°42'44"S 52°10"28"W A.S. Rodrigues 128

Parmotrema madilynae
Parmotrema madilynae
Parmotrema permutatum
Parmotrema permutatum
Parmotrema pilosum
Parmotrema pilosum
Parmotrema reticulatum
Parmotrema reticulatum
Parmotrema riograndensis
Parmotrema riograndensis
Parmotrema sp.1

Parmotrema sp.2

Rio Grande: Capao Seco
Rio Grande: Estag@o Ecologica do Taim
Pelotas: Dunas Las Acéacias
Rio Grande: Estacdo Ecologica do Taim
Rio Grande: Praia da Capilha
Rio Grande: Praia da Capilha
Rio Grande: Capao Seco
Chui: Praia Barra do Chui
Rio Grande: Capao Seco
Rio Grande: Capao Seco
Rio Grande: Capao Seco

Rio Grande: Capao Seco

31°51'25,4"S 52°16'15,9"W
32°33'11,5"S 52°30'21,4"W
31°46'18,3"S 52° 15'27,9"W
32°33'11,5"S 52°30"21,4"W
32°30'42,6"S 52°34'56,8"W
32°30'42,6"S 52°34'56,8"W
31°51'25,8"S 52°16,3'3,9"W
33°44'19,2"S 53°22'9,8"W
31°51'25,8"S 52°16,3'3,9"W
31°51'25,8"S 52°16,3'3,9"W
31°51'25,8"S 52°16,3'3,9"W

33°44'19,2"S 53°22'9,8"W

A.S.

AS.

AS.

A.S.

AS.

A.S.

AS.

AS.

A.S.

AS.

A.S.

AS.

Rodrigues 549
Rodrigues 589
Rodrigues 141
Rodrigues 598
Rodrigues 251
Rodrigues 284
Rodrigues 506
Rodrigues 636
Rodrigues 520
Rodrigues 656
Rodrigues 536

Rodrigues 640
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Continuagdo Tabela S1.

Espécie Localidade Coordenadas Geogrograficas Coletor N° GenBank
Parmotrema sp.3 Rio Grande: Capao Seco 31°51'21,5"S 52°16,3'12,3"W A.S. Rodrigues 557
Parmotrema sp.3 Rio Grande: Capao Seco 31°51'21,5"S 52°16,3'12,3"W A.S. Rodrigues 571
Parmotrema sp.4 Pelotas: Dunas Las Acéacias 31°46'18,3"S 52°1527,9"W A.S. Rodrigues 172
Parmotrema sp.4 Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'39,4"S 52°34'58,4"W A.S. Rodrigues 485
Parmotrema sp.5 Rio Grande: Capao Seco 31°51'21,5"S 52°16,3'12,3"W A.S. Rodrigues 498
Parmotrema sp.6 Chui: Praia Barra do Chui 33°44'19,2"S 53°22'9,8"W A.S. Rodrigues 641
Parmotrema subrugatum Pelotas: Dunas Las Acacias 31°46'18,3"S 52° 15"27,9"W A.S. Rodrigues 184
Parmotrema subrugatum Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'43,8"S 52°34'56,5"W A.S. Rodrigues 277
Parmotrema subrugatum Pelotas: Dunas Las Acécias 31°45'33"S 52°15'4,1"W A.S. Rodrigues 297
Parmotrema subrugatum Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'39,4"S 52°34'58,4"W A.S. Rodrigues 484
Parmotrema tinctorum Pelotas: Praia do Laranjal 31°42'44"S 52°1028"W A.S. Rodrigues 133
Parmotrema tinctorum Pelotas: Dunas Las Acacias 31°46'18,3"S 52°1527,9"W A.S. Rodrigues 149
Punctelia borrerina Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'43,8"S 52°34'56,5"W A.S. Rodrigues 276
Punctelia borrerina Rio Grande: Capao Seco 31°51'25,8"S 52°16,3'3,9"W A.S. Rodrigues 516
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Continuagdo Tabela S1.

Espécie Localidade Coordenadas Geogrograficas Coletor N° GenBank
Punctelia riograndensis Pelotas: Dunas Las Acéacias 31°46'13"S 52°15"21,8"W A.S. Rodrigues 298
Punctelia sp.1 Rio Grande: Capao Seco 31°51'25,8"S 52°16,3'3,9"W A.S. Rodrigues 499
Punctelia sp.1 Rio Grande: Praia da Capilha 32°3039,4"S 52°34'58,4"W A.S. Rodrigues 491
Punctelia sp.1 Rio Grande: Estagdo Ecologica do Taim 32°33'11,5"S 52°30'21,4"W A.S. Rodrigues 609
Punctelia sp.1 Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'40,8"S 52°34'58,1"W A.S. Rodrigues 271
Punctelia sp.2 Rio Grande: Capao Seco 31°51'25,4"S 52°16'15,9"W A.S. Rodrigues 554
Punctelia sp.2 Pelotas: Dunas Las Acacias 31°46'18,3"S 52° 15"27,9"W A.S. Rodrigues 134
Punctelia sp.3 Rio Grande: Capao Seco 31°51'25,4"S 52°16'15,9"W A.S. Rodrigues 565
Punctelia sp.3 Rio Grande: Capao Seco 31°51'21,5"S 52°16,3'12,3"W A.S. Rodrigues 572
Punctelia sp.4 Rio Grande: Capao Seco 31°51"25,8"S 52°16,3'3,9"W A.S. Rodrigues 502
Punctelia sp.4 Chui: Praia Barra do Chui 33°44'19,2"S 53°22'9,8"W A.S. Rodrigues 629
Punctelia sp.5 Rio Grande: Estagdo Ecologica do Taim 32°33'11,5"S 52°30'21,4"W A.S. Rodrigues 495
Punctelia sp.6 Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'42,6"S 52°34'56,8"W A.S. Rodrigues 263
Punctelia sp.7 Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'39,4"S 52°34'58,4"W A.S. Rodrigues 492
Punctelia sp.7 Rio Grande: Praia da Capilha 32°30'39,4"S 52°34'58,4"W A.S. Rodrigues 471
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Continua¢do da Tabela S1.

Espécie

Localidade

Coordenadas Geogrograficas

Coletor

N° GenBank

Punctelia sp.7
Punctelia sp.8
Punctelia sp.8
Relicina subastrusa

Xanthoparmelia sp.

Rio Grande: Capao Seco
Pelotas: Dunas Las Acacias
Rio Grande: Estacao Ecoldgica do Taim
Pelotas: Dunas Las Acacias

Rio Grande: Praia da Capilha

31°51'25,4"S 52°16'15,9"W
31°46'18,3"S 52° 15"27,9"W
32°33'11,5"S 52°3021,4"W
31°46'18,3"S 52° 15"27,9"W

32°30'40,8"S 52°34'58,1"W

A.S. Rodrigues 550
A.S. Rodrigues 156
A.S. Rodrigues 574
A.S. Rodrigues 155

A.S. Rodrigues 255
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Tabela S2. Modelo da planilha utilizada para montar o banco de dados das sequéncias reférencias oriundas do GenBank. As planilhas foram elaboradas por

género, enquanto cada espécie foi organizada em abas distintas.

Género Epiteto Autor Local do tipo Cédigo Voucher Referéncia pb. Loc’al. do OBS
GenBank espécime
USA: - Michlig et al., Argentina:
Parmotrema  cetratum  (Ach.) Hale , KY929420 Michlig 2682 I ehat, 497 recnting
Pennsylvania 2017 Corrientes
USA: L Michlig et al., Argentina:
Parmotrema  cetratum  (Ach.) Hale , KY929419 Michlig 2586 Iehg erab, - 4oq recnting
Pennsylvania 2017 Corrientes
USA: . Bl tal,
Parmotrema  cetratum  (Ach.) Hale . AY586576 H.S. Osorio 9424 anco erd 520 Uruguay
Pennsylvania 2005
USA: . Divakar et al., Uruguay:
P Ach.) Hal _ AY 642847 H.S. O 9425 520
armotrema  cetratum  (Ach.) Hale Pennsylvania 6428 sorio 2005 Maldonado
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Tabela S3. Informagdes sobre as sequéncias referéncias do GenBank utilizadas no estudo.

Tam.
Espécie Local sequéncia Voucher N° GenBank Referéncia
(pb)
f{ﬁi othrix apophysata (Hale & Kurokawa) Costa Rica 492 F 16650b DQ279481  Divakar et al. (2006)
%ﬁ‘;ﬁgm”x asiatica Y. Y. Zhang & Li S. China: Prov. Yunnan 593 14-44427 KM285406  Zhang et al. (2014)
%’;ﬁgﬂ”’x asiatica Y. Y. Zhang & Li S. China: Prov. Yunnan 595 14-4450 KM285405  Zhang et al. (2014)
gv”alﬁgth”x asiatica Y. Y. Zhang & Li S. China: Prov. Yunnan 606 14-44427 KM285403  Zhang er al. (2014)
g&‘;ﬁgthr’x asiatica Y. Y. Zhang & Li S. China: Prov. Yunnan 595 14-44407 KM285402  Zhang et al. (2014)
gv”;ggth”x asiatica Y. Y. Zhang & Li S. Camboja: Mondul Kiri 540 12-37239 KM249891  Zhang et al. (2014)
Bulbothrix coronata (Fée) Hale Africa do Sul 481 MAF 13987 DQ279482 Divakar et al. (2006)
Bulbothrix decurtata (Kurokawa) Hale Quénia: Prov. da Costa 467 Kirika 4489 KX539182 Kirika ef al. (2017a)
Bulbothrix decurtata (Kurokawa) Hale Africa do Sul 457 MAF 13988 DQ279483 Divakar et al. (2006)
Bulbothrix goebelii (Zenker) Hale Africa do Sul: 473 MAF 13985 DQ279484 Divakar et al. (2006)
Bulbothrix aff. goebelii (Zenker) Hale Fiji 419 F:Lumbsch 19809¢g GQ919261 Divakar et al. (2010)
Bulbothrix aff. goebelii (Zenker) Hale Fiji 441 F:Lumbsch 19817¢ GQ919260 Divakar et al. (2010)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Quénia: Vale do Rift 473 Kirika 3214 KX539181 Kirika et al. (2017a)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Quénia: Prov. Central. 467 Kirika 4363C KX539180 Kirika ef al. (2017a)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Quénia: Prov. Central 473 Kirika 4364 KX539179 Kirika ef al. (2017a)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Quénia: Prov. Central 450 Kirika 4363B KX539178 Kirika et al. (2017a)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Quénia: Vale do Rift 458 Kirika, Mugambi & = p v 536177 Kirika er al. (2017a)
’ Lumbsch, 2829 ‘
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Quénia 479 Kirika f‘gi‘fmbs‘:h KX539176  Kirika et al. (2017a)
g o Kirika, Malombe & ..
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Quénia 470 Matheka 3695 KX539175 Kirika et al. (2017a)
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Continuagao Tabela S3.

Tam.
Espécie Local sequéncia Voucher N° GenBank Referéncia
(pb)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Quénia g7 Kimka&Tambdseh o pxs30174  Kirika er al. (20172)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Quénia 464 @@ Lumbsch o pys39173 Kirika eral. (20172)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale india: Siquim 455 Divakar s/n KX341979 Kirika ef al. (2017a)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale China: Prov. Yunnan 519 KUN 13-39821 KP776574 Zhang et al. (2016)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale China: Prov. Yunnan 497 KUN 12-33001 KP776573 Zhang et al. (2016)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Madagascar 390 BR 12878 GQ919263 Divakar et al. (2010)
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Republica do Congo 478 MAF-Lich 15511 GQ919262 Divakar et al. (2010)
Personal:Tino
Bulbothrix isidiza (Nylander) Hale Madagascar 390 Ruiba/:Damien Ertz IN943847 Schoch et al. (2012)
12878
gg’fsth”xf"h“””’s D. M. Masson, Benatti & Reunido 484 LG $3348 KP939265  Masson et al. (2015)
ggﬁﬁsth”” ohannis D. M. Masson, Benatti & Reunifio 484 LG $3347 KP939264  Masson et al. (2015)
ggﬁ:th”xf"h“””’s D. M. Masson, Benatti & Reuniio 484 LG $3251 KP939263  Masson et al. (2015)
Bulbothrix aff. klementii Hale Costa Rica 488 F 15170a DQ279485 Divakar et al. (2006)
Bulbothrix lacinia Y. Y. Zhang & Li S. Wang China: Prov. Yunnan 578 KUN 13-41296 KP780410 Zhang et al. (2016)
Bulbothrix lacinia Y. Y. Zhang & Li S. Wang China: Prov. Yunnan 498 KUN 13-41301 KP776570 Zhang et al. (2016)
Bulbothrix lacinia Y. Y. Zhang & Li S. Wang China: Prov. Yunnan 717 13-40794 KP776569 Zhang et al. (2016)
Bulbothrix laevigatula (Nylander) Hale Costa Rica 425 F: Liicking 15045b GQ919264 Divakar et al. (2010)
Bulbothrix lyngei Benatti & Marcelli Camboja 525 12-37404 KM249892 Zhang et al. (2014)
Bulbothrix mammillaria Y. Y. Zhang & LiS. China: Prov. Yunnan 602 KUN 1340814 KT729546  Zhang et al. (2016)

Wang
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Continuagdo Tabela S3.

Tam.
Espécie Local sequéncia Voucher N° GenBank Referéncia
(pb)
gv”alﬁgth”x mammillaria Y. Y. Zhang & Li S. China: Prov. Yunnan 602 KUN 14-43407 KT729545 Zhang et al. (2016)
gﬁ‘;ﬁgm’”’x mammillaria Y. Y. Zhang & Li 8. China: Prov. Yunnan 538 KUN 13-41171 KP776572  Zhang et al. (2016)
gv“;ggth”x mammillaria Y. Y. Zhang & Li 8. China: Prov. Yunnan 593 KUN 14-44233 KP776571 Zhang et al. (2016)
Personal:Tino
Bulbothrix meizospora (Nylander) Hale India 488 Ruibal:GPGC 02 JN943846 Schoch et al. (2012)
000786
Bulbothrix meizospora (Nylander) Hale india 469 GPGC 02-000786 AY611068 Blanco et al. (2004a)
Bulbothrix scortella (Nylander) Hale China: Prov. Yunnan 600 KUN 14-44442 KP776566 Zhang et al. (2016)
Bulbothrix scortella (Nylander) Hale China: Prov. Yunnan KUN 14-44441 KP776565 Zhang et al. (2016)
Bulbothrix sensibilis (Steiner & .
Zahlbruckner) Hale Ruanda 495 BR 11025 GQ919265 Divakar et al. (2010)
Bulbothrix sensibilis (Steiner &
Zahlbrucknir) Halo Ruanda 461 Ertz 11025 GU994541  Crespo et al. (2010)
ﬁﬁ’; othrix setschwanensis (Zahlbruckner) China: Prov. Yunnan 518 KUN 13-39866 KP776568 Zhang et al. (2016)
fﬁ’; othrix setschwanensis (Zahlbruckner) China: Prov. Yunnan 529 KUN 13-41167 KP776567  Zhang et al. (2016)
f{ﬁi othrix setschwanensis (Zahlbruckner) China: Prov. Yunnan 468 MAF 10212 AY611069  Zhang et al. (2016)
gng;tttih”x subscortea (Asahina) Marcelli & China: Prov. Yunnan 528 12-37673 KM249907 Zhang et al. (2014)
gléff; ittih”x subscortea (Asahina) Marcelli & China: Prov. Yunnan 517 12-34247 KM249906  Zhang ef al. (2014)
Bulbothrix subscortea (Asahina) Marcelli & China: Prov. Yunnan 526 13-40368 KM249904  Zhang et al. (2014)

Benatti
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Tam.
Espécie Local sequéncia Voucher N° GenBank Referéncia

(pb)
gzg; fttih”x subscortea (Asahina) Marcelli & China: Prov. Yunnan 527 12-34463 KM249900  Zhang et al. (2014)
gzg ‘;ttih”x subscortea (Asahina) Marcelli & China: Prov. Yunnan 525 13-40779 KM249898  Zhang et al. (2014)
gng;ttih”x subscortea (Asahina) Marcelli & Camboja: Prov. Mondul Kiri 529 12-37270 KM249897 Zhang et al. (2014)
gl;ff; ittih”x subscortea (Asahina) Marcelli & Camboja: Prov. Koh Kong 527 12-37569 KM249896  Zhang et al. (2014)
gzg; ‘zt’ih”" subscortea (Asahina) Marcelli & Camboja: Prov. Kampot. 530 12-37479 KM249895  Zhang ef al. (2014)
gl;ff; ittih”x subscortea (Asahina) Marcelli & Camboja: Prov. Mondul Kiri 527 12-37246 KM249894  Zhang et al. (2014)
gzg ‘;ttih”x subscortea (Asahina) Marcelli & Camboja: Prov. Kampot 514 12-37461 KM249893  Zhang et al. (2014)
Bulbothrix suffixa (Stirton) Hale Madagascar 444 BR 12889 GQ919266 Divakar et al. (2010)
ﬁﬁz othrix tabacina (Montagne & Bosch) Tailandia 415 RAMK27990 KX539188  Kirika et al. (2017a)
ﬁﬁle"”h”x tabacina (Montagne & Bosch) Tailandia 336 RAMK27991 KX539187  Kirika et al. (2017a)
f{ﬁi othrix tabacina (Montagne & Bosch) Brasil 480 MNB3188 KX539186  Kirika et al. (2017a)
Bulbothrix tabacina (Montagne & Bosch) A Kirika, Malombe & iy
Hale Quénia 440 Matheka 3704 KX539184 Kirika et al. (2017a)
ﬁ’;{g othrix tabacina (Montagne & Bosch) Camardes 413 BRY C56006 JQ673450  Orock et al. (2012)
ﬁﬁz othrix tabacina (Montagne & Bosch) Quénia 409 MAF-Lich16112 GQ919268  Divakar e al. (2010)
Bulbothrix tabacina (Montagne & Bosch) Rep. do Congo 494 MAF-Lich 16111  GQ919267  Divakar et al. (2010)

Hale
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Tam.
Espécie Local sequéncia Voucher N° GenBank Referéncia
(pb)

fﬁ{z othrix tabacina (Montagne & Bosch) Brasil 479 MNB3177 KX539185  Kirika et al. (2017a)
Bulbothrix tabacina (Montagne & Bosch) Quénia 477 Kirika & Lumbsch KX539183 Kirika ef al. (2017a)
Hale 4822

ﬁlﬁi othrix tabacina (Montagne & Bosch) Camardes 469 BRY C56043 JQ673449  Orock et al. (2012)

Veldrif, T. Feuerer &
, e A. Thell 63069
Bulbothrix sp.1 Africa do Sul 429 (HBG), DNA1263 AY251412 Thell et al. (2004)
(HBG, LD)

Canoparmelia austroamericana Adler Argentina: Chaco 490 Michlig 2301 KY929408 Michlig et al. (2017)
Canoparmelia austroamericana Adler Argentina: Chaco 490 Michlig 2309 KY929407 Michlig et al. (2017)
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale Argentina: Misiones 490 Michlig 2770 KY929409 Michlig et al. (2017)
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale E.U.A: Tennessee 574 Lendemer 29478 KP659633 Lende(l;g { 58;' Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale U.S.A.: Carolina do Norte 583 Lendemer 33132 KP659632 Lende(rznoe i 58; Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale E.U.A: Alabama 579 Tripp 1259 KP659631 Lende(‘;g{ 58)‘ Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale US.A.: Arkansas 573 Lendemer 26346 KP659629 Lende(‘;gf 58)‘ Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale U.S.A.: Arkansas 573 Lendemer 26078 KP659628 Lende(‘;g{ 58)‘ Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl) Elix & Hale ~ U.S.A.: Carolina do Norte 574 Tripp 1478 KP659627 Lend"‘(‘;’(‘;f 58)‘ Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale U.S.A.: Tennessee 574 Tripp 2638 KP659626 Lende(rznoe i 58; Ruiz
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Tam.
Espécie Local sequéncia Voucher N° GenBank Referéncia
(pb)

Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale U.S.A.: Tennessee 572 Tripp 2682 KP659625 Lende(r;g { 58; Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale US.A.: Delaware 574 Lendemer 33772 KP659624 Lende(‘;gf 58)‘ Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale U.S.A.: Delaware 573 Lendemer 33737 KP659623 Lende(rznoe i 58; Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale U.S.A.: Maryland 573 Lendemer 33944 KP659622 Lend"‘(‘;’g 58)‘ Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale U.S.A.: Maryland 573 Lendemer 33616 KP659621 Lende(r;g { 58; Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale U.S.A: Maryland 573 Lendemer 33871 KP659620 Lende(r;g{ 58)‘ Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale U.S.A: Maryland 572 Lendemer 33871 KP659619 Lende(‘;gf 58)‘ Ruiz
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale EUA 619 UNC 1000A GU994542 Crespo et al. (2010)
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale - 493 DQ782833 James et al. (2006)
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale Quénia 453 Kirika, 3389 KX369244 Kirika et al. (2016a)
Canoparmelia caroliniana (Nyl.) Elix & Hale Quénia 453 Kirika, 3419 KX369243 Kirika et al. (2016a)
ng:parmezm concrescens (Vain.) Elix & Quénia 506 MAF-Lich 15547  GU994543  Crespo et al. (2010)
g“ﬁgfe“’”mlm cryptochlorophaea (Hale) Elix Argentina: Misiones 495 Michlig 2827 KY929411  Michlig et al. (2017)
g"ﬁ‘;{’:r’”le’“ cryptochlorophaea (Hale) Elix Argentina: Misiones 495 Michlig 2839 KY929410  Michlig et al. (2017)
Canoparmleia cryptochlorophaea (Hale) Elix E.U.A : Georgia 549 Kranthi 175 KP659639 Lendemer & Ruiz
& Hale (2015)
gaﬁ‘;{’:rmle’“ cryptochlorophaea (Hale) Elix E.U.A: Carolina do Sul 574 Lendemer 41059 KP659638 Lende(glgf 58)‘ Ruiz
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Tam.
Espécie Local sequéncia Voucher N° GenBank Referéncia
(pb)

Canoparmleia cryptochlorophaea (Hale) Elix EU.A: Carolina do Sul 574 Lendemer 40853 KP659637 Lendemer & Ruiz
& Hale (2015)
Canoparmleia cryptochlorophaea (Hale) Elix EU.A: Carolina do Sul 574 Lendemer 40247 KP659636 Lendemer & Ruiz
& Hale (2015)
Canoparmleia cryptochlorophaea (Hale) Elix EU.A: Carolina do Sul 574 Lendemer 40909 KP659635 Lendemer & Ruiz
& Hale (2015)
Canoparmleia cryptochlorophaea (Hale) Elix EU.A: Carolina do Sul 574 Lendemer 41069 KP659634 Lendemer & Ruiz
& Hale (2015)
ﬁ‘;fe‘)p‘”mel’“ ecaperata (Mall. Arg.) Elix & China 461 12-34474 KC978846 Liu et al. (2014)
ng:p“’”mel’a ecaperata (Mill. Arg.) Elix & China 463 12-33611 KC978845 Liu et al. (2014)
nge‘)p‘”mel’“ ecaperata (Mill. Arg.) Elix & China 461 12-33440 KC978844 Liu et al. (2014)
gz;l:p“’”meha ecaperata (Mill. Arg.) Elix & China 461 10-31934 K(C978843 Liu et al. (2014)
Canoparmelia ecaperata (Mull. Arg.) Elix & o Kirika, Malombe & y
Hale Quénia 453 Matheka 3692 KX369246 Kirika ef al. (2016a)

. . . o Kirika & Lumbsch .
Canoparmelia epileuca (Hale) Elix & Hale Quénia 452 3366 KX369251 Kirika et al. (2016a)
Canoparmelia epileuca (Hale) Elix & Hale Quénia 448 Kirika (3&8%1 mbsch KX369250 Kirika ef al. (2016a)
Canoparmelia eruptens (Kurok.) Elix & Hale Africa do Sul 453 Kirika 4483 KX369248 Kirika et al. (2016a)

. . Lo Kirika, Mugambi & iy
Canoparmelia eruptens (Kurok.) Elix & Hale Africa do Sul 453 Lumbsch 2405 KX369247 Kirika ef al. (2016a)
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale Argentina: Misiones 491 Michlig 2747 KY929413 Michlig et al. (2017)
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale Argentina: Misiones 491 Michlig 2713 KY929412 Michlig et al. (2017)
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale E.U.A: Maryland 576 Lendemer 33917 KP659649 Lendemer & Ruiz

(2015)
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Tam.
Espécie Local sequéncia Voucher N° GenBank Referéncia
(pb)
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale E.U.A: Georgia 576 Harris 55948 KP659648 Lendir;g{ 58)‘ Ruiz
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale E.U.A: Georgia 576 Lendemer 22186 KP659647 Lende(glgf 58)‘ Ruiz
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale E.U.A: Delaware 581 Lendemer 33742 KP659646 Lende(‘;gi 58)‘ Ruiz
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale E.U.A: Arkansas 585 Lendemer 26214 KP659645 Lende(‘;‘g{ 58)‘ Ruiz
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale E.U.A: Virginia 581 Lendemer 31463 KP659644 Lende(r;g { 58)6 Ruiz
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale E.U.A: Tennessee 544 Lendemer 29616 KP659643 Lendir;g{ 58)‘ Ruiz
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale E.U.A: Tennessee 580 Lendemer 29616 KP659642 Lende(glgf 58)‘ Ruiz
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale E.U.A: North Carolina 578 Lendemer 30676 KP659641 Lende(r;gf 58)‘ Ruiz
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale E.U.A: Alabama 582 Tripp 1310 KP659640 Lende(‘;‘g{ 58)‘ Ruiz
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale China 463 12-37810 KC978850 Liu et al. (2014)
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale China 464 12-37805 KC978849 Liu et al. (2014)
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale China 464 12-37665 KC978848 Liu et al. (2014)
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale China 464 12-37655 KC978847 Liu et al. (2014)
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale Quénia 505 MAF-Lich 15548 GU994547 Crespo et al. (2010)
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale India: Uttaranchal 501 GPGC 02-000637 EF042906 Crespo et al. (2007)
H. S. Osorio 9522
Canoparmelia texana (Tuck.) Elix & Hale Uruguai: Canelones 480 (HBG), DNA1263 AY251413 Thell et al. (2004)
(HBG, LD)
Crespoa carneopruinata (Zahlbr.) Lendemer Costa Rica: Sarchi 508 F Lucking 15171a  EF042904 Crespo et al. (2007)

& Hodkinson
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Tam.
Espécie Local sequéncia Voucher N° GenBank Referéncia

(pb)
Crespoa crozalsiana (B. de Lesdain ex S S D
Harm.) Lendemer & Hodkinson Argentina: Misiones 495 Michlig 2801 KY929414 Michlig et al. (2017)
Crespoa crozalsiana (B. de Lesdain ex
Harm.) Lendemer & Hodkinson Espanha 508 MAF 7658 AY586571 Blanco et al. (2005)
Crespoa inhaminensis (C.W. Dodge) o .
Lendemer & Hodkinson Quénia 509 MAF-Lich 15545 GU994544 Crespo et al. (2010)
Crespoa schelpei (Hale) Lendemer & Quénia 483 MAF-Lich15546 GU994546 Crespo et al. (2010)
Hodkinson
fgﬁﬁ‘;ﬁeicmbw”’“”s (Kremp.) Benatti & Argentina: Misiones 496 Michlig 2783 KY929416  Michlig et al. (2017)
fgﬁi‘;ﬁ’eﬁ”"b’wm”s (Kremp.) Benatti & Argentina: Misiones 496 Michlig 2722 KY929415  Michlig et al. (2017)
Flavoparmelia amplexa (Stirt.) Hale Africa do Sul 515 MAF-Lich 17571 KF017381 Del-Prado et al. (2013)
Flavoparmelia baltimorensis (Gyeln. & E.U.A: Baltimore 507 MAF 10174 AY586560 Blanco et al. (2005)
Foriss) Hale
gi‘;lvsos";“lg’:él’“ baltimorensis (Gyeln. & E.U.A: Baltimore 507 MAF 7660 AY586559  Blanco et al. (2005)
Flavoparmelia caperata (L.) Hale Suica: Zurique 1176 - KX132916 Mark et al. (2016)
Flavoparmelia caperata (L.) Hale Canada: Ontario 549 BIOUG24047-C07 KT695308 Telfer et al. (2015)
Flavoparmelia caperata (L.) Hale Espanha: Teruel 507 MAF 6045 AY581059 Blanco et al. (2004b)
Flavoparmelia caperata (L.) Hale - 536 - HQ650680 Schmull et al. (2011)
Flavoparmelia caperata (L.) Hale China 507 MAF 10175 AY586561 Blanco et al. (2004b)
Flavoparmelia caperata (L.) Hale Estonia: Tartumaa 500 - AF451750 Thell et al. (2002)
Flavoparmelia aff. caperata (L.) Hale Africa do Sul 512 MAF-Lich 17572 KF017377 Del-Prado et al. (2013)
Flavoparmelia citrinescens (Gyelnik) O. Chile 455 MAF-Lich 17757 KF017385  Del-Prado et al. (2013)
Blanco, A. Crespo & Elix
Flavoparmelia citrinescens (Gyelnik) O. Argentina: Bariloche 508 Herb-Blanco 159 KF017383  Del-Prado et al. (2013)
Blanco, A. Crespo & Elix
Flavoparmelia citrinescens (Gyelnik) O. Chile 508 MAF-Lich 17570  KF017384  Del-Prado et al. (2013)

Blanco, A. Crespo & Elix
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Flavoparmelia citrinescens (Gyelnik) O. Argentina: Bariloche 508 Herb-Blanco 160 KF017382  Del-Prado et al. (2013)
Blanco, A. Crespo & Elix
Flavoparmelia citrinescens (Gyelnik) O. . .
Blanco, A. Crespo & Elix Argentina 510 MAF-Lich 15521 GU994550 Crespo et al. (2010)
Flavoparmelia diffractaica Elix & J. Johnst. Australia 519 MAF-Lich 15379 KF017371 Del-Prado et al. (2013)
Flavoparmelia euplecta (Stirt.) Hale Australia 462 MAF-Lich 16437 HMO010928 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia euplecta (Stirt.) Hale Australia 462 MAF-Lich 15375 HMO010927 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia ferax (Miill. Arg.) Hale Australia 461 MAF-Lich 15366 HMO010929 Crespo et al. (2010)
Flavoparmelia haysomii (C.W. Dodge) Hale Nova Zelandia 462 MAF-Lich 16423 HMO010931 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia haysomii (C.W. Dodge) Hale Australia 427 MAF-Lich 10496 HMO010930 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia haysomii (C.W. Dodge) Hale Australia 509 Elix 42637 DQ299904 Gutirrez et al. (2007)
Flavoparmelia haywardiana Elix & J. Johnst. Nova Zelandia 461 MAF-Lich 16425 HMO010934 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia haywardiana Elix & J. Johnst. Nova Zelandia 461 MAF-Lich 16425 HMO010933 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia haywardiana Elix & J. Johnst. Nova Zelandia 461 MAF-Lich 15370 HM010932 Del-Prado et al. (2010)
il"é‘r)é’s"g(’)"d’“ marchanii Elix, O. Blanco & Austrlia 462 MAF-Lich 16438 HMO010935  Del-Prado er al. (2010)
il“g‘r’é’s‘g(’)’”el’“ marchantii Elix, O. Blanco & Austrélia 508 MAF-LICH 10492 DQ299905 Gutirrez et al. (2007)
ﬁla‘i?p armelia papillosa (Lynge ex Gyeln.) Uruguai 461 Osorio 9721 HMO010936 Del-Prado et al. (2010)
ﬁ’gﬁz‘)p“r’"eha rutidota (Hook. . & Taylor) Austrlia 462 MAF-Lich 16436 HMO010939  Del-Prado er al. (2010)
ﬁla‘i?p armelia rutidota (Hook. f. & Taylor) Australia 462 MAF-Lich 15380 HMO010938 Del-Prado et al. (2010)
ﬁﬁz‘)p“r’"d’“ rutidota (Hook. . & Taylor) Austrlia 462 MAF-Lich 15377  HMO010937  Del-Prado ef al. (2010)
Flavoparmelia rutidota (Hook. . & Taylor) Austrélia 509 Elix 42638 DQ299906 Gutirrez et al. (2007)

Hale
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Flavoparmelia aft. rutidota (Hook. f. & Austrélia 462 MAF-Lich 15367 ~ HMO010925 Del-Prado et al. (2010)
Taylor) Hale
Flavoparmelia aff. rutidota (Hook. 1. & Austrlia 462 MAF-Lich 15371 HMO010926 Del-Prado et al. (2010)
Taylor) Hale
Flavoparmelia secalonica Elix & J. Johnst. Australia 462 MAF-Lich 15368 HMO010940 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia soredians (Nyl.) Hale Espanha 502 MAF 10176 AY586562 Blanco et al. (2005)
Flavoparmelia soredians (Nyl.) Hale Quénia 462 MAF-Lich 16411 HMO010945 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia soredians (Nyl.) Hale Africa do Sul 462 MAF-Lich 16419 HMO010944 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia soredians (Nyl.) Hale Espanha 462 MAF-Lich 16433 HMO010943 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia soredians (Nyl.) Hale Portugal 462 MAF-Lich 16422 HMO010942 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia soredians (Nyl.) Hale Australia 462 MAF-Lich 10497 HMO010941 Del-Prado et al. (2010)
Flavoparmelia aft. soredians (Nyl.) Hale Africa do Sul 473 MAF-Lich 17573 KF017379 Del-Prado et al. (2013)
Flavoparmelia aff. soredians (Nyl.) Hale Africa do Sul 473 MAF-Lich 17574 KF017378 Del-Prado et al. (2013)
Flavoparmelia springtonensis (Elix) Hale Australia 508 MAF-Lich 14271 EF042907 Crespo et al. (2007)
Flavoparmelia subambigua (Hale) Blanco, A. Argentina 507 MAF-Lich 17575 KF017380 Del-Prado et al. (2013)
Crespo & Elix
Flavoparmelia subambigua (Hale) Blanco, A. Argentina 509 MAF-Lich 15520  GU994551 Crespo et al. (2010)
Crespo & Elix
Flavoparmelia subcapitata (Nyl. ex Hasse) g .
Hale ex DePriest & B.W. Hale E.U.A: Califérnia 516 MAF-Lich 17579 KF017376 Del-Prado et al. (2013)
Flavoparmelia subcapitata (Nyl. ex Hasse) ) P .
Hale ex DePriest & B.W. Hale E.U.A: Califérnia 512 MAF-Lich 17578 KF017375 Del-Prado et al. (2013)
Flavoparmelia subcapitata (Nyl. ex Hasse) o yipr
Hale ex DePriest & B.W. Hale E.U.A: Califérnia 512 Herb-Blanco 161 KF017374 Del-Prado et al. (2013)
Flavoparmelia subcapitata (Nyl. ex Hasse) . cpr .
Hale ex DePriest & B.W. Hale E.U.A: Califérnia 578 MAF-Lich 17577 KF017373 Del-Prado et al. (2013)
Flavoparmelia subcapitata (Nyl. ex Hasse) E.U.A: California 512 MAF-Lich 17576 KF017372 Del-Prado ef al. (2013)

Hale ex DePriest & B.W. Hale
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i’“cvr‘g;ggmeha virensica Elix, O Blanco & Austrilia 462 MAF-Lich 16439 HM010947  Del-Prado et al. (2010)
il‘gr‘;‘s’ggmel’“ virensica Elix, O Blanco & Austrélia 462 MAF-Lich 15378~ HMO010946  Del-Prado et al. (2010)
Cetrariastrum andense Kérnefelt Peru 503 MAF-Lich 15620 GQ919269 Divakar et al. (2010)
Cetrariastrum dubitans Sipman Peru 503 MAF-Lich 15621 GQ919270 Divakar et al. (2010)
Everniastrum cirrhatum (Fr.) Hale ex Sipman Costa Rica: San Jose 499 Trest 149 AY611070 Blanco et al. (2004a)
Everniastrum cirrhatum (Fr.) Hale ex Sipman Peru 500 MAF 13976 DQ279487 Divakar et al. (2006)
Everniastrum lipidiferum (Hale & M. Wirth) Peru 502 MAF 13966 DQ279488 Divakar et al. (2006)
Hale ex Sipman
ggf;l”:gm”m nepalense (Taylor) Hale ex fndia: Uttaranchal 499 GPGC 02-000924  AY611071  Blanco ef al. (2004a)
Everniastrum rhizodendroideum (1.C. Wei & China 494 ABL 55665 DQ279489 Divakar et al. (2006)
Y.M. Jiang) Sipman
gf;g;l‘;‘m”m sorocheilum (Vain.) Hale ex China 495 MAF 10375 DQ279490 Divakar et al. (2006)
Everniastrum vexans (Zahlbr. ex W.L. Culb. . .
& C.F. Culb.) Hale ex Sipman China 494 ABL 56597 DQ279491 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna aff. immaculata China 508 MAF 10413 DQ279505 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna afrorevoluta (Krog & Czech Republic, hb. Y
Swinscow) Krog & Swinscow Rep. Checa 657 ROK 184 MG356340 Soun et al. (2017)
Hypotrachyna afrorevoluta (Krog & . Greenwood et al.
Swinscow) Krog & Swinscow Taiwan 751 S1 12 CTX4 KU862987 (2016)
Hypotrachyna afrorevo]uta (Krog & Taiwan 366 D3 22 CTXI KUS629%6 Greenwood ef al.
Swinscow) Krog & Swinscow = (2016)
Hypotrachyna afrorevoluta (Krog & TS .

India: Sikkim do Norte 504 MAF 13970 DQ279534 Divakar et al. (2006)

Swinscow) Krog & Swinscow
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Hypotrachyna afrorevoluta (Krog & fndia: Sikkim do Norte 503 MAF 13967 DQ279533  Divakar et al. (2006)
Swinscow) Krog & Swinscow
Hypotrachyna afrorevoluta (Krog & Espanha: Thas Canérias 503 MAF 10409 DQ279529  Divakar et al. (2006)
Swinscow) Krog & Swinscow
. L. KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna andensis Hale Bolivia 497 Rodriguez 16907 KF380886 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna aspera C.H. Ribeiro & Bolivia: Aniceto Arce 498 KRAM-L Flakus KF380885  Divakar ef al. (2013)
Marcelli 18931
Hypotrachyna bogotensis (Vain.) Hale Peru 508 MAFlel;g DNA KF380887  Divakar et al. (2013)
. . . KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna bogotensis (Vain.) Hale Bolivia 522 Rodriguez 17762 KF380888 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna bogotensis (Vain.) Hale Chile 523 MAF'szlgz DNA KF380889  Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna booralensis Elix Australia: Queensland 510 MAF 13969 DQ279493 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna britannica (D. Hawksw. & P. Irlanda: Kerry 507 MAF-Lich 15415 GQ919273 Divakar et al. (2010)
James) Coppins
. L. KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna caraccensis (Taylor) Hale Bolivia 463 Rodriguez 17192 KF380890 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna chlorina (Miill. Arg.) Hale Equador 452 BGO 0148626 KF380891 Divakar et al. (2013)
. . . KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna chlorina (Miill. Arg.) Hale Bolivia 522 Rodriguez 17120 KF380892 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna cryptochlora (Vain.) D. .. .
Hawksw. & A. Crespo Rep. Dominicana 495 MAF 10398 DQ279535 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna dactylifera (Vain.) Hale Bolivia: Aniceto Arce 468 1;%_;“ 8£1akus KF380893 Divakar et al. (2013)
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H. S. Osorio 9518
Hypotrachyna dactylifera (Vain.) Hale Uruguai: Canelones 489 (HBG), DNA1261 AY251422 Thell et al. (2004)
(HBG, LD)
Hypotrachyna dentella (Hale & Kurok.) Hale Bolivia 479 KR/ %‘%Slakus KF380894  Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna dentella (Hale & Kurok.) Hale Bolivia 512 KRANLL ks KF380895  Divakar ef al. (2013)
Hypotrachyna endochlora (Leight.) Hale Escoécia 503 MAF 10178 AY611072 Blanco et al. (2004a)
Hypotrachyna endochlora (Leight.) Hale Espanha 493 MAF 10379 DQ279496 Divakar et al. (20006)
Hypotrachyna endochlora (Leight.) Hale Bolivia 45y KRAM-LFlakus& o ppagnegc pivakar er al. 2013)
'ypotrachyna endochlora ght. Quisbert 19892 .
Hypotrachyna endochlora (Leight.) Hale Bolivia 487 KR/ %;75 lakus KF380897  Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna fissicarpa (Kurok.) Hale Africa do Sul 494 MAF 13991 DQ279501 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna Halei Sipman, Elix & T.H. . KRAM-L Flakus & .
Nash Bolivia 474 Rodriguez 16897 KF380898 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna Halei Sipman, Elix & T.H. Bolivia 367 KRAM-L Flakus & KF380899 Divakar et al. (2013)
Nash Rodriguez 16331
I;Vyvfgézaoz’y na horrescens (Taylor) Krog & Espanha: Pontevedra 495 MAF 10400 DQ279537  Divakar et al. (2006)
gﬁ’vll’gstg‘v’fy na horrescens (Taylor) Krog & Espanha: Ilhas Canérias 495 MAF 10399 DQ279536 Divakar et al. (2006)
’;[Vyvffr‘l’s’z?y na horrescens (Taylor) Krog & Espanha: La Coruiia 506 MAF 9913 AY581085  Blanco ef al. (2004b)
Hypotrachyna imbricatula (Zahlbr.) Hale Costa Rica 494 MAF 10382 DQ279502 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna imbricatula (Zahlbr.) Hale Africa do Sul 504 MAF 13990 DQ279503 Divakar et al. (2006)
. . ;- KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna imbricatula (Zahlbr.) Hale Bolivia 525 KF380900 Divakar et al. (2013)

Rodriguez 17234
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Hypotrachyna imbricatula (Zahlbr.) Hale Brasil sp3  SPBemi &CIN KE3R0001  Divakareral. (2013)
Hypotrachyna immaculata (Kurok.) Hale China: Prov. Yunnan 473 MAF 10383 DQ279504 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna immaculata (Kurok.) Hale Australia 503 MAF 7462 AY611073 Blanco et al. (2004a)
. . o an SP Benatti & Cintra .

Hypotrachyna intercalanda (Vain.) Hale Brasil: Sao Paulo 520 3209 KF380902 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna laevigata (Sm.) Hale Escocia 506 MAF 10177 AY611074 Blanco et al. (2004a)
. . KRAM-L Flakus & .

Hypotrachyna laevigata (Sm.) Hale Bolivia 506 Rodriguez 16952 KF380903 Divakar et al. (2013)

. A KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna livida (Taylor) Hale Bolivia: Aniceto Arce 519 Quisbert 19785 KF380906 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna livida (Taylor) Hale Bolivia: Aniceto Arce 520 KR/ %‘%Elakus KF380905  Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna livida (Taylor) Hale Brasil: Sao Paulo 520 Benatt31281¢1C1ntra KF380904 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna livida (Taylor) Hale Argentina: Salta 503 MAF-Lich 15519 GQ919282 Divakar et al. (2010)
Is-lr)rzlpotmchyna longiloba (H. Magn.) C.W. Peru 463 MAF_;;;}Q DNA KF380907 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna longiloba (H. Magn.) C.W. Bolivia 505 KRAM-L Flakus & KF380908 Divakar et al. (2013)
Sm. Rodriguez 16333

. . . KRAM-L Flakus & .

Hypotrachyna microblasta (Vain.) Hale Bolivia 470 Rodriguez 16970 KF380909 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna minarum Krog & Swinscow Australia: Queensland 494 MAF 13968 DQ279539 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna minarum Krog & Swinscow Espanha: Ilhas Canarias 496 MAF 10401 DQ279538 Divakar et al. (20006)
Hypotrachyna minarum Krog & Swinscow Espanha: Cadiz 504 MAF 7639 AY581086 Blanco et al. (2004b)
Hypotrachyna minarum Krog & Swinscow China: Prov.Yunnan 504 MAF 10220 AY611110 Blanco et al. (2004a)
Hypotrachyna neodamaziana (Elix & J.
Johnst.) Divakar, A. Crespo, Sipman, Elix & Australia 504 MAF 10182 AY611107 Blanco et al. (2004a)

Lumbsch,
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Hypotrachyna neodissecta (Hale) Hale Aftrica do Sul 505 MAF 13986 DQ279510
ngl’e"”‘”hy na osseoalba (Vain.) Y.S. Park & fndia 515 MAF-Lich 15608  GQ919279  Divakar et al. (2010)
gﬁf;md’y na osseoalba (Vain.) Y.S. Park & China: Prov. Yunnan 494 MAF 10390 DQ279512 Divakar et al. (2006)
gﬁfe‘”md’y na osseoalba (Vain.) Y.S. Park & China: Prov. Yunnan 494 MAF 10389 DQ279511 Divakar et al. (2006)
. . KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna partita Hale Bolivia 472 Rodriguez 17699 KF380910 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna physcioides (Nyl.) Hale China 494 MAF 10391 DQ279513 Divakar et al. (2006)
. . KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna physcioides (Nyl.) Hale Bolivia 498 Rodriguez 16860 KF380911 Divakar et al. (2013)
. . . KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna pluriformis (Nyl.) Hale Bolivia: Aniceto Arce 522 Quisbert 19784 KF380912 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna Polydactyla (Krog & . . .
Swinscow) T.H. Nash Quénia 526 MAF-Lich 15518 GQ919283 Divakar et al. (2010)
, . KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna prolongata (Kurok.) Hale Bolivia 449 Rodriguez 17011 KF380913 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna pseudosinuosa (Asahina) Hale China: Prov. Yunnan 495 MAF 10392 DQ279516 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna pseudosinuosa (Asahina) Hale China: Prov. Yunnan 495 MAF 10393 DQ279517 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna pulvinata (Fée) Hale Meéxico 490 ASU Nash II1 46756 KF380914 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna reducens (Nyl.) Hale Costa Rica 502 F 15450 DQ279520 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna revoluta (Flérke) Hale Rep. Checa 578 Czec}ﬁg%";‘;gc’ b MiG3se34l Soun et al. (2017)
Hypotrachyna revoluta (Florke) Hale Africa do Sul. 505 MAF 13989 DQ279523 Divakar et al. (20006)
Hypotrachyna revoluta (Florke) Hale Espanha: Pontevedra 496 MAF 10395 DQ279522 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna revoluta (Florke) Hale China: Prov. Yunnan 493 MAF 10394 DQ279521 Divakar et al. (2006)
Hypotrachyna revoluta (Florke) Hale Espanha: Vizcaya 506 MAF 6047 AY611075 Blanco et al. 2004a
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. . Feuerer & Thell s. n.
Hypotrachyna revoluta (Florke) Hale Alemanha: Bavaria 474 (HBG) AF451745 Thell et al. (2002)
Hypotrachyna rockii (Zahlbr.) Hale Peru 499 MAF 13965 DQ279524 Divakar et al. (2006)
. . KRAM-L Flakus & .
Hypotrachyna rockii (Zahlbr.) Hale Bolivia 503 Rodriguez 16446/4 KF380915 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna showmanii Hale E.U.A: Pennsylvania 473 NY 01080325 KF380916 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna showmanii Hale E.U.A: Pennsylvania 506 MAF-Lich 15618 GQ919287 Divakar et al. (2010)
Hypotrachyna sinuosa (Sm.) Hale Escocia 501 MAF 10179 AY611076 Blanco et al. (2004a)
Hypotrachyna steyermarkii (Hale) Hale Bolivia 486 KRAM-LFlakus& — ppaen917  Divakareral. 2013)
P yna stey Rodriguez 19701 '
.. . KRAM-L Flakus & .

Hypotrachyna steyermarkii (Hale) Hale Bolivia 491 Rodriguez 16864 KF380918 Divakar et al. (2013)
Hypotrachyna subfatiscens (Kurok.) Austrélia 504 MAF 6878 AY611108 Blanco et al. (2004a)
Swinscow & Krog

Hypotrachyna subfatiscens (Kurok.) China: Prov. Yunnan 495 MAF 10380 DQ279498  Divakar ef al. (2006)
Swinscow & Krog

Hypotrachyna taylorensis (M.E. Mitch.) Hale Reino Unido 506 MAF 9921 AY581061 Blanco et al. (2004a)

F. Lutzoni & J.
Myelochroa aurulenta (Tuck.) Elix & Hale Canada 573 Miadlikowska JQ301701 Gaya et al. (2012)
07.02.03-3 (DUKE)

Myelochroa aurulenta (Tuck.) Elix & Hale Madagascar 597 BR-Lich 7268-90 KY128179 Nunezég;f 3t)a etal.
Myelochroa aurulenta (Tuck.) Elix & Hale india: Sikkim do Norte 496 MAF 13992 DQ279530 Divakar et al. (2006)
Myelochroa crassata (Hale) Elix & Hale Japao: Ibaraki 574 MAF-Lich 19987 KY128182 Nunezégﬁl’%a e al.
Myelochroa crassata (Hale) Elix & Hale Japdo: Honshu 592 MAF-Lich 17781 KY128181 Nunezég‘l’%a etal.
Myelochroa crassata (Hale) Elix & Hale Japdo: Saitama 599 MAF-Lich 17779 KY128180 Nunezégll’%a etal.
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Myelochroa galbina (Ach.) Elix & Hale Japdo: Saitama 537 MAF-Lich 19990 KY128186 Nunezégll’%a etal.
Mpyelochroa galbina (Ach.) Elix & Hale Japdo: Honshu 535 MAF-Lich 19989 KY128185 Nunezégfl’%a et al.
Myelochroa galbina (Ach.) Elix & Hale Japdo: Honshu 776 MAF-Lich 19988 KY128184 Nunezégll’%a etal.
Myelochroa galbina (Ach.) Elix & Hale Japio: Honshu 745 MAF-Lich 17782 KY128183 Nunezégﬁl’%a etal.
Mpyelochroa galbina (Ach.) Elix & Hale China: Yunnan 479 MAF 10414 DQ279531 Nunezégfl’%a et al.
Myelochroa hayachinensis (Kurok.) Elix & Japiio: Saitama 564 MAF-Lich 19991 KY128187 Nufiez Zapata et al.
Hale (2017)
Mpyelochroa irrugans (Nyl.) Elix & Hale Japdo: Honshu 801 MAF-Lich 17786 KY128190 Nunezégfl’%a et al.
Myelochroa irrugans (Nyl.) Elix & Hale Japdo: Saitama 752 MAF-Lich 19992 KY128191 Nunezéglﬁt)a etal.
Myelochroa irrugans (Nyl.) Elix & Hale Taiwan 687 S1 11 MYI5 KU862980 Greenwood ef a. (2016)
Myelochroa irrugans (Nyl.) Elix & Hale Taiwan 817 C5 12 MYIl KU862979 Greenwood ef a. (2016)
Myelochroa irrugans (Nyl.) Elix & Hale China: Prov. Yunnan 473 MAF 10207 AY611103 Blanco et al. (2004a)
Mpyelochroa leucotyliza (Nyl.) Elix & Hale Japio: Saitama 590 MAF-Lich 17783 KY128192 Nunezégﬁl’%a etal.
]Il{le):leelochroa metarevoluta (Asahina) Elix & Japiio: Saitama 471 MAF-Lich 19996 KY128194 Nunezéglﬁt)a et al.
Myelochroa metarevoluta (Asahina) Elix & Japiio: Tbaraki 715 MAF-Lich 19993 KY128193 Nufiez Zapata et al.
Hale (2017)
jl‘{layfelo"hm“ metarevoluta (Asahina) Elix & China: Prov. Yunnan 503 MAF 10208 AY611102 Blanco et al. (2004a)
Myelochroa spl China: Prov.Yunnan 497 MAF-LICH 10491 DQ299907 Gutierrez et al. (2007)
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f,i; ’(’l’:l’”a carporrhizans (Taylor) Poelt & 576 MAF-Lich 19191 KM357892 Alors et al. (2014)
f,"; ’g:h”“ carporrhizans (Taylor) Poelt & 576 MAF-Lich 19192 KM357893 Alors et al. (2014)
Parmelina pastillifera (Harm.) Hale Espanha: Cadiz 503 MAF 6058 AY611104 Blanco et al. (2004a)
Parmelina pastillifera (Harm.) Hale Espanha 467 MAF-Lich 16472 JF756999 Nunezégfl"i‘ga et al.
Parmelina tiliacea (Hoffm.) Hale Ir 506 MAF:Lich 19381 KP659562 Nunezgg‘fgga et al.
Parmelina tiliacea (Hoffm.) Hale Iri 506 MAF:Lich 19380 KP659561 Nunezégll’g;a etal.
ﬁc:l’gaelmella wallichiana (Taylor) Elix & Quénia 450 Kirika fi) ;J;mbsch KX341988 Kirika ef al. (2016b)
ﬁi{g’el’”eﬂa wallichiana (Taylor) Elix & Quénia 455 Kirika 4280 KX341989  Kirika et al. (2016b)
Parmelinella wallichiana (Taylor) Elix & A . Kirika Mugambi & ..
Hale Quénia: Vale Rift 455 Lumbsch 2974 KX341987 Kirika et al. (2016b)
ﬁ‘;{?el’”eﬂa wallichiana (Taylor) Elix & Quénia: Vale Rift 455 Kirika 3334 KX341986  Kirika et al. (2016b)
Parmelinella wallichiana (Taylor) Elix & o Kirika, Malombe & ..
Hale Quénia 375 Matheka 3703 KX341985 Kirika ef al. (2016b)
ﬁ‘;{?el’”eﬂa wallichiana (Taylor) Elix & Quénia 455 Kirika 3487 KX341984  Kirika et al. (2016b)
ﬁc:l";nelmella wallichiana (Taylor) Elix & Quénia 455 Kirika fz.7 Elmbsch KX3419%3 Kirika ef al. (2016b)
Parmelinella wallichiana (Taylor) Elix & Quénia 455 Kirika & Lumbsch KX341982 Kirika et al. (2016b)
Hale 4678
Parmelinella wallichiana (Taylor) Elix & india 453 Lumbsch et al. KX341981  Kirika et al. (2016b)

Hale
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ﬁ(:l?ehnella wallichiana (Taylor) Elix & india: Uttaranchal 450 Divakar s/n KX341980 Kirika et al. (2016b)
ﬁ‘;{?el’”eﬂa wallichiana (Taylor) Elix & China: Prov. Yunnan 443 MAF 10411 DQ279532  Divakar et al. (2006)
ﬁi{:’el’”eﬂa wallichiana (Taylor) Elix & fndia: Sikkim 452 LWG 20-77171 AY611106 Blanco et al. (2004a)
ﬁc:l?elmella aff. wallichiana (Taylor) Elix & Brasil: Parana 512 S. Eliasaro 3132 GQ267191 Eliasaro et al. (2010)
Parmelinella sp.1 Camerdes: Ekona 348 BRY C56001 JQ673451 Orock et al. (2012)
Parmelinella sp.2 Cameroes: Buea 348 BRY C56009 JQ673452 Orock et al. (2012)
Parmotrema austrosinense (Zahlbr.) Hale Argentina: Corrientes 495 Michlig 2671 KY929418 Michlig et al. (2017)
Parmotrema austrosinense (Zahlbr.) Hale Espanha: Ilhas Canarias 566 MAF-Lich 16907 IN166368 Del-Prado et al. (2011)
Parmotrema austrosinense (Zahlbr.) Hale - 579 HQ650683 Schmull et al. (2011)
Parmotrema cetratum (Ach.) Hale Argentina: Corrientes 497 Michlig 2682 KY929420 Michlig et al. (2017)
Parmotrema cetratum (Ach.) Hale Argentina: Corrientes 497 Michlig 2586 KY929419 Michlig et al. (2017)
Parmotrema cetratum (Ach.) Hale Uruguai 520 H.S. Osorio 9424 AY586576 Blanco et al. (2005)
Parmotrema cetratum (Ach.) Hale Uruguai: Maldonado 520 H.S. Osorio 9425 AY 642847 Divakar et al. (2005)
H. S. Osorio 9521
Parmotrema cetratum (Ach.) Hale Uruguai: Canelones 488 (HBG), DNA1258 AY251449 Thell et al. (2004)
(HBG, LD)

Parmotrema aff. cetratum (Ach.) Hale Costa Rica: Puntarenas 534 Lucking 15096 (F) AY 642849 Divakar et al. (2005)
Parmotrema aff. cetratum (Ach.) Hale Costa Rica: Puntarenas 534 Lucking 15116A (F) AY 642850 Divakar et al. (2005)
Parmotrema aff. cetratum (Ach.) Hale Costa Rica: Puntarenas 534 Lucking 15593A (F) AY 642848 Divakar et al. (2005)
Parmotrema clavuliferum (Rés.) Streimann Coréia do Sul 889 K.H. Moon 13447 KM983342 Ahn & Moon (2016)
Parmotrema clavuliferum (Ris.) Streimann Coréia do Sul 889 K.H. Moon 13450 KU354440 Ahn & Moon (2016)
Parmotrema clavuliferum (Rés.) Streimann Coréia do Sul 847 K.H. Moon 13428 KU354439 Ahn & Moon (2016)
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Parmotrema clavuliferum (Ris.) Streimann Coréia do Sul 871 K.H. Moon 13443 KM983341 Ahn & Moon (2016)
Parmotrema clavuliferum (Rés.) Streimann Coréia do Sul 843 K.H. Moon 13448 KM983343 Ahn & Moon (2016)
Parmotrema clavuliferum (Rés.) Streimann China 520 MAF 10164 AY586577 Divakar et al. (2005)
Parmotrema clavuliferum (Ris.) Streimann China: Prov. Yunnan 519 MAF 10262 AY 642823 Divakar et al. (2005)
Parmotrema clavuliferum (Rés.) Streimann China: Prov. Yunnan 518 MAF 10263 AY 642824 Divakar et al. (2005)
Parmotrema clavuliferum (Rés.) Streimann Coréia do Sul 839 K.H. Moon 13026 KU354435 Ahn & Moon (2016)
Parmotrema clavuliferum (Rés.) Streimann Japao 868 K.H. Moon 14835 KP942520 Ahn & Moon (2016)
Parmotrema clavuliferum (Ris.) Streimann Coréia do Sul 958 K.H. Moon 13818 KM983355 Ahn & Moon (2016)
Parmotrema clavuliferum (Rés.) Streimann Espanha: Pontevedra 519 MAF 10283 AY 642846 Divakar et al. (2005)
Parmotrema clavuliferum (Rés.) Streimann Espanha: Pontevedra 519 MAF 10282 AY 642833 Divakar et al. (2005)
Parmotrema clavuliferum (Ris.) Streimann Espanha: Ilha Cies 519 MAF 10285 AY 642832 Divakar et al. (2005)
Parmotrema haitiense (Hale) Hale Australia 533 MAF 7657 AY581055 Blanco et al. (2004b)
Parmotrema internexum (Nyl.) Hale ex ] . Lendemer 35104
DePriest & B.W. Hale E.UA: Carolina do Norte 593 (NY) KP943752 Lendemer (2015)
Parmotrema internexum (Nyl.) Hale ex ] . Lendemer 35092B
DePriest & B.W. Hale E.UA: Carolina do Norte 593 (NY) KP943756 Lendemer (2015)
Parmotrema internexum (Nyl.) Hale ex ) . Lendemer 35138
DePriest & B.W. Hale E.UA: Carolina do Norte 593 (NY) KP943754 Lendemer (2015)
Parmotrema internexum (Nyl.) Hale ex ] . Lendemer 36640
DePriest & B.W. Hale E.UA: Carolina do Norte 592 (NY) KP943758 Lendemer (2015)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Suica 610 KX132915 Mark et al. (2016)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Portugal 527 MAF 6965 AY586566 Blanco et al. (2005)
Germany, Bavaria,
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Alemanha: Bavaria 523 Feuerer & Thell s. n. AF451749 Thell et al. (2002)
(HBG)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 464 MAF-Lich 16162 HMO017052 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 464 MAF-Lich 16166 HMO017051 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 464 MAF-Lich 16168 HMO017050 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 464 MAF-Lich 16172 HMO017049 Del-Prado et al. (2010)
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Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 464 MAF-Lich 16186 HMO017048 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 464 MAF-Lich 16122 HMO017047 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Marrocos 463 MAF-Lich 16146 HMO017046 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Marrocos 463 MAF-Lich 16145 HMO017045 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Marrocos 463 MAF-Lich 16203 HMO017044 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 463 MAF-Lich 16187 HMO017043 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 463 MAF-Lich 16173 HMO017042 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Turquia 463 MAF-Lich 16192 HMO017041 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 463 MAF-Lich 16179 HMO017040 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 464 MAF-Lich 16191 HMO017039 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 464 MAF-Lich 16171 HMO017027 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema perlatum (Huds.) M. Choisy Espanha 462 MAF-Lich 16190 HMO017026 Del-Prado et al. (2010)
Parmotrema pilosum (Stizenb.) Krog & Uruguai 527 MAF 7656 AY581056 Blanco et al. (2004b)
Swinscow

Parmotrema praesorediosum (Nyl.) Hale India 523 MAF-Lich 18161 KF129451 Roca—\é;t(l)lle gl;[e et al.
Parmotrema praesorediosum (Nyl.) Hale Argentina: Corrientes 494 Michlig 2678 KY929427 Michlig et al. (2017)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Portugal 456 MAF-Lich 20573 KX457740 Del-Prado et al. (2016)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Portugal 426 MAF-Lich 20578 KX457741 Del-Prado et al. (2016)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Portugal: Santarem 519 MAF 10273 AY 642826 Divakar et al. (2005)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Peru 457 MAF-Lich 20590 KX457742 Del-Prado et al. (2016)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Espanha: Ilhas Canarias 469 MAF-Lich 16901 IN166370 Del-Prado et al. (2011)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Espanha: Ilhas Canarias 456 MAF-Lich 16957 KX457710 Del-Prado et al. (2016)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Espanha: Ilhas Canarias 439 MAF-Lich 16960 KX457712 Del-Prado et al. (2016)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Espanha: Malaga 519 MAF 10291 AY 642820 Divakar et al. (2005)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Marrocos 465 MAF-Lich 16143 HMO016953 Del-Prado et al. 2010
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Japdo 456 MAF-Lich 20589 KX457763 Del-Prado et al. (2016)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Ilhas Fiji 414 MAF-Lich 16897 IN166383 Del-Prado et al. (2011)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Japao: Tsukuba 423 MAF-Lich 16895 IN166384 Del-Prado et al. (2011)
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Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.
Parmotrema reticulatum (Taylor) M.

Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy
Choisy

Japdo: Tsukuba
Quénia
Espanha: Ilhas Canarias
Portugal
Espanha: Ilhas Canarias
Espanha: Ilhas Canarias
Portugal: Evora
Espanha: Ilhas Canarias
Espanha: Ilhas Baleares
Marrocos
Portugal
Portugal
Espanha: Ilhas Canarias
Espanha: Ilhas Canarias
Espanha
Portugal
Espanha: Ilhas Canarias
Espanha
Espanha
Portugal
Franga: Bretanha
Espanha: Ilhas Canarias
Espanha: Ilhas Canarias
Espanha: Ilhas Canarias
India: Tamil Nadu
India: Tamil Nadu
Espanha: Ilhas Canarias
Australia
Australia

422
463
466
455
434
429
519
520
552
464
457
457
520
520
464
456
432
462
462
456
466
485
456
538
413
413
467
455
455

MAF-Lich 16894
MAF-Lich 16121
MAF-Lich 16899
MAF-Lich 17003
MAF-Lich 16903
MAF-Lich 16896
MAF 10280
MAF-Lich 16921
MAF-Lich 16911
MAF-Lich 16150
MAF-Lich 20574
MAF-Lich 20582
MAF 10267
MAF 10268
MAF-Lich 16184
MAF-Lich 20571
MAF-Lich 16902
MAF-Lich 10264
MAF-Lich 10266
MAF-Lich 20569
MAF-Lich 16926
MAF-Lich 16919
MAF-Lich 16963
MAF-Lich 16924
MAF-Lich 16915
MAF-Lich 16916
MAF-Lich 16923
MAF-Lich 20583
MAF-Lich 20586

IN166385
HMO016956
IN166388
KX457762
IN166389
IN166390
AY 642835
JN166391
IN166386
HMO017057
KX457766
KX457769
AY 642825
AY 642834
HMO017059
KX457771
IN166397
HMO017060
HMO017061
KX457772
JN166393
IN166394
KX457770
IN166392
IN166379
JN166380
IN166381
KX457774
KX457775

Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2010)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2016)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2011)
Divakar et al. (2005)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2010)
Del-Prado et al. (2016)
Del-Prado et al. (2016)
Divakar et al. (2005)
Divakar et al. (2005)
Del-Prado et al. (2010)
Del-Prado et al. (2016)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2010)
Del-Prado et al. (2010)
Del-Prado et al. (2016)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2016)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2011)
Del-Prado et al. (2016)
Del-Prado et al. (2016)
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Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Chile: Terra do Fogo 559 MAF-Lich 16891 IN166401 Del-Prado et al. (2011)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Chile: Terra do Fogo 524 MAF-Lich 16892 IN166402 Del-Prado et al. (2011)
Parmotrema reticulatum (Taylor) M. Choisy Espanha: Ilhas Canarias 474 MAF-Lich 16905 IN166400 Del-Prado et al. (2011)
Parmotrema subtinctorum (Zahlbr.) Hale China 470 12-35202 KC978853 Liu et al. (2014)
Parmotrema subtinctorum (Zahlbr.) Hale Nova Zelandia 526 OTA 60613 GU994578 Crespo et al. (2010)
Parmotrema subtinctorum (Zahlbr.) Hale India 532 GPGC 02-000696 AY586558 Blanco et al. (2005)
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Argentina: Misiones 494 Michlig 2746 KY929431 Michlig et al. (2017)
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale - 584 - HQ650684 Schmull et al. (2011)
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Argentina: Misiones 494 Michlig 2746 KY929432 Michlig et al. (2017)
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale fndia TNS-L 121478 KF129466 Roca'\ggleg;e et al.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Nepal: Regido Central 593 MAF-Lich 18166 KF129418 Roca—\é;glegr)te etal.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale fndia: Chamoli 442 MAF-Lich 18170  KF129422 Roca'\ggfg;e et al.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale India: Chamoli 443 MAF-Lich 18171 KF129423 Roca-\(fggcleg;e et al.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Mogambique: Ilha da Inhaca 625 MAF-Lich 18193 KF129447 Roca—\(/;(l)lfgl;e etal.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Mogambique: Ilha da Inhaca 629 MAF-Lich 18194 KF129448 Roca—\(fgz)li:r;;e et al.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Mogambique: Ilha da Inhaca 612 MAF-Lich 18196 KF129450 Roca—\gglegl‘)te et al.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale India: Yelagiri MAF-Lich 18192 KF129444 Roca'\ggfg;e et al.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Japao:Shizuoka 617 Y.Ohmura 5371 AB177403 Roca-\(fggcleg;e et al.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale - 637 - KF129456 Roca—\(/;(l)lfgl;e etal.
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Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Japdo:Shizuoka 620 Y.Ohmura 5357C AB177402 Roca—\gg(l)lf ;l;e et al.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale - 637 - KF129457 Roca-\éz(l)lf g;e etal.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Japao: Monte Tsukuba 482 MAF-Lich 18163 KF129414 Roca-\éz(l)lf gl;e et al.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Japao:Shizuoka 603 Y.Ohmura 5375A AB177401 Ohmura et al. (2006)
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale - 637 - KF129455 Roca—\gg(l)lf ;l;e et al.
Parmotrema tinctorum (Despr. ex Nyl.) Hale Australia 532 MAF 10163 AY586570 Blanco et al. (2005)
. . A Kirika & Lumbsch ..

Relicina abstrusa (Vainio) Hale Quénia: Prov. Da Costa 468 4032 KX434465 Kirika et al. (2017b)
Relicina abstrusa (Vainio) Hale Quénia: Prov. Da Costa 457 Kirika 4506 KX434464 Kirika et al. (2017b)
Relicina abstrusa (Vainio) Hale Camboja: Prov. Kampot 562 12 C37535 KM249909 Zhang et al. (2014)
Relicina abstrusa (Vainio) Hale Camboja: Prov. Kampot 563 12 C37482 KM249908 Zhang et al. (2014)
Relicina abstrusa (Vainio) Hale Tailandia 472 3195Th KM657280 Buaruang et al. (2015)
Relicina abstrusa (Vainio) Hale Tailandia 436 3194Th KM657279 Buaruang et al. (2015)
Relicina abstrusa (Vainio) Hale Tailandia 429 Lumbsch 19756g (F) KM657278 Buaruang et al. (2015)
Relicina abstrusa (Vainio) Hale Tailandia 424 Lumbsch 19754f (F) KM657277 Buaruang et al. (2015)
Relicina abstrusa (Vainio) Hale Australia 519 Elix 37426 GU994580 Crespo et al. (2010)
Relicina filsonii Elix & Johnston Australia 428 Elix 37267 (CANB) KM657281 Buaruang et al. (2015)
Relicina subabstrusa (Gyelnik) Hale Tailandia 438 3193Th KM657282 Buaruang et al. (2015)
Relicina subnigra Elix & J. Johnst. Australia 513 MAF 10184 AY785274 Blanco et al. (2006)
Relicina sydneyensis (Gyeln.) Hale Australia 507 Lumbsch 19179a (F) GU994581 Crespo et al. (2010)
Relicina sydneyensis (Gyeln.) Hale Australia 513 MAF 10183 AY785275 Blanco et al. (2006)
gj@‘;”(’;gf’s intertexta (Mont. & Bosch) Elix Thailandia 443 Lumbsch 19756g (F)  KM657283  Buaruang et al. (2015)
Relicinopsis malaccensis (Nyl.) Elix & Quénia: Prov. da Costa 480 Kirika 4499 KX434466 Kirika et al. (2017b)

Verdon
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f,eelrlgé’;"ps’s malaccensis (Nyl.) Elix & Thailand 436 Lumbsch 19752a(F)  KM657284  Buaruang et al. (2015)
ffelr’g;’;‘)pm rahengensis (Vain.) Elix & Tailandia 489 3171Th KM657287  Buaruang ef al. (2015)
ffelr’gé’;o’”’s rahengensis (Vain.) Elix & Tailandia 489 3170Th KM657286  Buaruang et al. (2015)
f]ilr’gé’;"’”’s rahengensis (Vain.) Elix & Tailandia 489 3169Th KM657285  Buaruang et al. (2015)
Relicinopsis stevensii Elix & J. Johnst. Australia 419 37835 (CANB) KM657288 Buaruang et al. (2015)
Xanthoparmelia aft. plittii (Gyeln.) Hale Quénia sg¢  Kirika 3%?‘”‘”‘“‘” MG695506  Leavitt ef al. (2018)
Xanthoparmelia aff. plittii (Gyeln.) Hale Quénia 350 Kirika 3(st)0sanger MG695505 Leavitt et al. (2018)
Xanthoparmelia aft. plittii (Gyeln.) Hale Quénia 591 Ij&ﬁ?ﬂﬁ‘; MG695504  Leavitt et al. (2018)
Xanthoparmelia aff. plittii (Gyeln.) Hale Quénia 562 Kirika 4859 (F) MG695503 Leavitt et al. (2018)
Xanthoparmelia aft. plittii (Gyeln.) Hale Quénia 559 121;11; 3(27)6 MG695507  Leavitt et al. (2018)

. o e Kirika 2442 .
Xanthoparmelia aff. plittii (Gyeln.) Hale Quénia 591 illumina(F) MG695508 Leavitt ef al. (2018)
Xanthoparmelia aff. plittii (Gyeln.) Hale Quénia 564 121;;1; rz(zgz MG695509 Leavitt et al. (2018)
Xanthoparmelia barbatica (Elix) Egan Australia 589 Elix 46158 (F) MG695543 Leavitt et al. (2018)
Xanthoparmelia dayiana (Elix & P.M. . Elix 32010 (HBG);

Armstr.) Elix & J. Johnst, Australia 495 DNA#1664 DQ167457 Thell et al. (2006)
Xanthoparmelia hottentotta (Ach.) A. Thell, Lo . Amo de Paz et al.
Feuerer, Elix & Kamefolt Africa do Sul 565 MAF-Lich 16216 GU992326 2010)
Xanthoparmelia mougeotii (Schaer.) Hale Espanha 498 MAF 9916 AY581100 Blanco et al. (2004b)
Xanthoparmelia mougeotii (Schaer.) Hale E.U.A 524 BRY 55569 HM578964 Leavitt et al. (2011)
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Continuagdo Tabela S3.

Tam.
Espécie Local sequéncia Voucher N° GenBank Referéncia
(pb)

Xanthoparmelia neopropaguloides Hale Cuba 513 MAF-Lich 16226 GU992334 Amo ?26 OI;%Z) etal.

i)a};aéiz:parmelta neotinctina (Elix) Elix & J. Austrélia 494 EhXD31\1]9AO#71 (612]13G), DQ167460 Thell et al. (2006)

Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A 523 BRY 55522 HM578975 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.UA 522 BRY 55549 HM579002 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A 522 BRY 55515 HM578968 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A 525 BRY 55440 HMS578892 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.UA 527 BRY 55423 HM578873 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A 527 BRY 55422 HMS578872 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A 525 BRY 55421 HM578871 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A 525 BRY 55420 HMS578870 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.UA 524 BRY 55419 HM578869 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A 524 BRY 55418 HMS578868 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A 524 BRY 55411 HMS578861 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.UA 521 BRY 55397 HMS578847 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A 526 BRY 55324 HMS578776 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A 500 BRY 55266 HM578720 Leavitt et al. (2011)
Xanthoparmelia plittii (Gyeln.) Hale E.U.A: Carolina do Norte 592 55422 (BRY-C) MG695562 Leavitt et al. (2018)
Xanthoparmelia subspodochroa (Elix & J. Austrélia 501 MAF 7463 AY581082 Blanco et al. (2004b)

Johnst.) Elix
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