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INTRODUÇÃO 
Bambus são membros de Bambusoideae, uma das doze subfamílias da família 

Poaceae, diversificada em ambientes florestais da América e Ásia (Clark & Oliveira 

2018). Atualmente é dividida em três tribos: Arundinarieae, que inclui os bambus 

lenhosos temperados; Bambuseae, inclui os bambus lenhosos tropicais e Olyreae, que 

reúne os bambus herbáceos (Clark et al., 2015). 

Cryptochloa é um dos gêneros de Olyreae, caracterizado especialmente pelo 

estípete na base do antécio feminino, o qual é liso (Oliveira et al. 2006). Inclui pelo 

menos nove espécies (Clark & Oliveira 2018) e distribui-se do sul do México ao norte da 

América do Sul (Colômbia, Equador, Peru, Amazônia Brasileira), e uma delas, C. 

capillata (Trin.) Soderstr., estende sua distribuição até a Floresta Atlântica (Judziewicz et 

al., 1999). As relações filogenéticas sobre a linhagem que envolve esse gênero são ainda 

pouco estudadas e algumas espécies não são claramente delimitadas, sendo necessário 

investimento em estudos filogenéticos e taxonômicos nesse grupo, o qual tem sido 

representado nas filogenias por um número mínimo de amostras. 

Por esse motivo, o presente trabalho foi baseado na ampliação da amostragem 

desse gênero para as filogenias previamente disponíveis. Isso inclui o aumento no número 

de espécies, múltiplos acessos de cada uma delas (quando possível) e múltiplas regiões 

do DNA plastidial e nuclear, com objetivo de complementar os estudos filogenéticos 

nessa tribo, testar o monofiletismo de Cryptochloa, entender possíveis relações internas 

no gênero e estudar caracteres morfológicos que possam ser interpretados como possíveis 

sinapomorfias que possam subsidiar a circunscrição do gênero e das espécies.  

 

MATERIAL E MÉTODOS OU METODOLOGIA (ou equivalente) 

Esse estudo foi baseado na extração do DNA total de folhas coletadas em sílica 

gel, como parte de estudos prévios, e em materiais herborizados, cujo DNA foi extraído, 

quantificado e depositado no banco de DNAs do Laboratório de Sistemática Molecular da 

UEFS (LAMOL). A extração foi feita através do método de CTAB de Doyle & Doyle 

(1987) modificado para microtubos e purificado com clorofórmio/álcool isoamílico 
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(24:1). As amostras foram amplificadas através de reações da polimerase em cadeia 

(PCR), para regiões do DNA nuclear e plastidial informativas nesse grupo: intron rpl32-

trnL, espaçadores trnD-T e trnS-G (genoma plastidial), e espaçador ITS do DNA nuclear, 

usando condições específicas para cada primer de acordo com protocolos já otimizados 

para o grupo (Oliveira et al., 2014, Oliveira et al. 2020a,b). Como ingroup, foi usado o 

maior número possível de espécies da linhagem Olyra-Cryptochloa e afins, incluindo 

múltiplos acessos de espécies e morfotipos de Cryptochloa. Buergersiochloa 

bambusoides Pilg. foi utilizada como outgroup, seguindo as filogenias recentes citadas. 

Os produtos de PCR foram purificados com polietileno glicol (PEG), 

sequenciados com o kit “Big-Dye Terminator Mix”. As sequências foram editadas no 

Staden Package 2.0.0b10 released© e alinhados posteriormente na plataforma online 

GUIDANCE (Penn et al. 2010). Todas as sequências obtidas serão depositadas no 

GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov/). Os dados foram analisados através do PAUP* 

(Swofford 2002) utilizando parcimônia como critério de otimização e busca heurística 

para escolher as árvores mais parcimoniosas. Como suporte, foram utilizadas 2000 

replicações de bootstrapping. Também foi realizada a análise de Máxima 

Verossimilhança utilizando o RAxML v.8.2.8 (Stamatakis, 2006) na plataforma online 

CIPRES Science Gateway v. 3.3 (Miller et al., 2010) com 1000 replicações de bootstrap 

rápido, de forma independentemente para cada região analisada do DNA. As árvores 

produzidas foram contrastadas, produzindo uma filogenia combinada. Com base nesses 

resultados, os principais grupos formados foram analisados do ponto de vista 

morfológico, na busca das principais sinapomorfias que sustentam os clados.  

 

RESULTADOS E/OU DISCUSSÃO (ou Análise e discussão dos resultados) 

Foram analisadas amostras de 39 membros de Olyreae, sendo oito de Cryptochloa 

e 21 de outros gêneros de Olyrinae (12 gêneros e 26 espécies), na qual Cryptochloa está 

inserido. Foram usadas nove amostras de Parianinae (3 gên. / 9 spp.), subtribo irmã de 

Olyrinae; além de B. bambusoides (Buergersiochloinae). Após o sequenciamento, foram 

montadas matrizes individuais das regiões analisadas, sendo descrita aqui apenas a 

análise combinada do DNA nuclear + plastidial, cuja matriz totalizou 4155 caracteres. 

Destes, 721 pertencem ao ITS, 893 ao trnS-trnG, 1484 ao trnD-trnT e 1057 ao rpl32-

trnL. Na análise de parcimônia foram encontradas, na busca heurística 12 árvores mais 

parcimoniosas para os dados de ITS com um total de 1104 passos. No total, 3015 

caracteres foram constantes, 745 eram variáveis e informativos e 395 variáveis não 

informativos. Na figura 1 está apresentada a árvore obtida na análise de Máxima 

Verossimilhança com a inclusão dos valores de bootstrap da Máxima Parcimônia para os 

ramos equivalentes. Os ramos colapsados não estão indicados.  

Parianinae e Olyrinae foram recuperadas como monofiléticas com alto suporte, 

bem como as relações da maioria dos seus gêneros. Foram recuperados quatro grandes 

clados em Olyrinae, um deles incluindo Diandrolyra Stapf como grupo irmão do clado 

formado por Taquara I.L.C. Oliveira & R.P.Oliveira + Raddiella Swallen + Parodiolyra 

Soderstr. & Zuloaga; o segundo clado é formado por Piresia Swallen; o terceiro por 

Brasilochloa R.P.Oliveira & L.G.Clark como grupo irmão de Sucrea Soderstr. + Raddia 

Bertol.; e o quarto inclui Olyra latifólia L. como irmã do clado formado por: (O. 

bahiensis R.P.Oliveira & Longhi-Wagner + ((Lithachne P. Beauv. + (Arberella Calder´n 

& Soderstr. + (O. humilis Nees + O. glaberrima Raddi))) + (Cryptochloa))). A maioria 

dos relacionamentos corrobora os estudos anteriores, inclusive o não monofiletismo de 

Olyra L. (Oliveira et al. 2014, Oliveira et al. 2020a,b). O monofiletismo de Cryptochloa 

foi aqui confirmado pela primeira vez, com base em uma maior amostragem, com 100% 

de suporte em ambas as metodologias (MV e MP). Dentro desse gênero, dois clados 

foram recuperados, um composto pelos múltiplos acessos de C. capillata, que é irmã de 



C. unispiculata Soderstr., sendo todas as relações bem sustentadas. O três acessos de C. 

strictiflora (E. Fourn.) Swallen, coalesceram em um clado irmão de C. granulifera 

Swallen + (C. decumbens Soderstr. & Zuloaga + (C. dressleri Soderstr. + C. variana 

Swallen)), com suportes também consistentes. Com esses dados, foram verificados dois 

claros grupos de espécies dentro do gênero, um composto por C. capillata e C. 

unispiculata, e o outro com as demais espécies. Também permitiram analisar a relação de 

C. granulifera e C. strictiflora, consideradas sinônimos nesse momento, mas que foram 

recuperadas em diferentes clados e podem posteriormente ser tratadas como espécies 

independentes. Esses achados sugerem a continuação de estudos para entender melhor as 

relações de Cryptochloa dentro de Olyrinae, incluindo as espécies faltantes do gênero, C. 

concinna (Hook. f.) Swallen e C.  stapfiae Baldini & O. Ortiz), para que sua evolução 

morfológica seja analisada, subsidiando também estudos biogeográficos no mesmo. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Figura 1: Árvore obtida a partir do método de Máxima Verossimilhança com dados da matriz 

combinada de todas as regiões analisadas. À esquerda dos ramos se encontram, em %, os valores de 

bootstrap; à direita dos ramos se encontram, em %, os valores de bootstrap para a árvore de Máxima 

Parcimônia. Em destaque, antécio feminino de C. capillata evidenciando o estípete na base, o qual é 

comum às demais espécies do gênero e pode representar uma potencial sinapomorfia. 

 

CONSIDERAÇÕES FINAIS (ou Conclusão) 

Cryptochloa foi recuperado como um gênero monofilético com suporte máximo 

nas duas análises, mas suas relações dentro da subtribo Olyrinae ainda são inconclusivas, 

devido à ausência de vários táxons de Olyra, o qual claramente não é monofilético. 

Lithachne e Arberella também são pouco representados nas filogenias, por isso é aqui 
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reforçada a necessidade de aumentar a amostragem também para os mesmos. Dentro de 

Cryptochloa, a delimitação das espécies precisa ser estudada com mais detalhe, o que não 

pôde ser feito durante o período da bolsa, devido à impossibilidade de amplo acesso às 

coleções de herbário por conta da pandemia de covid-19. As relações entre as espécies 

também precisam ser avaliadas em detalhe, incluindo a espécie tipo do gênero (C. 

variana) x C. decumbens; C. capillata x C. soderstromii; C. strictiflora x C. granulifera; 

além de C. unispiculata, que inclui amostras muito heterogêneas e podem incluir mais de 

uma espécie. Essa última, além de C. capillata, são as únicas do gênero ocorrentes no 

Brasil, o qual apresenta distribuição especialmente na América Central (Panamá). Porém, 

a diversidade do gênero deve ser maior do que se conhece, justificando a continuação dos 

estudos com o mesmo. 
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