SISTEMATICA DE GLOMEROMYCOTA: UMA  FILOGENIA
COMPREENSIVEL OU UM CATALOGO DE NOMES?
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Os fungos micorrizicos arbusculares (FMAs — Filo Glomeromycota) sdo componentes
ubiquos dos ecossistemas terrestres onde desempenham diferentes servicos ambientais.
Estudos comparativos destes fungos para compreender suas relagdes ecoldgicas, histdria de
vida e aspectos fisioldgicos e genéticos devem ser concebidos com base numa classificacdo
filogenética compreensivel que reflita padrdes e processos evolutivos naturais. No entanto, na
ultima década, novos taxons, em todos os niveis da hierdrquica taxonémica, tem sido
propostos, gerando dificuldades operacionais e desestabilizando a classificacdo, além de criar
confusdo para os pesquisadores que ndo trabalham diretamente com sistematica. Novos
nomes de tdxons sdo validos se publicados seguindo as normas do Cddigo Internacional de
Nomenclatura de Plantas, Algas e Fungos, mas ndo garante que 0 taxon proposto seja
monofilético e delimitado por sinapormorfias. Nesta palestra apresentarei as duas propostas
de classificacdo vigentes, explorando as limitaces das mesmas e discutindo possiveis
mecanismos que geram conflitos entre filogenias baseadas em caracteres moleculares e
morfologicos. Inicialmente, alguns conceitos de Sistematica e Nomenclatura seréo
apresentados. Um breve histdrico da classificacdo dos FMAs sera apresentada culminando nas
duas propostas competidoras vigentes. Uma destas classificacbes € caracterizada pela
proliferacdo de tdxons em todos os niveis da hierarquia taxonémica enquanto que a outra é
resultante de um consenso entre sistematas baseado na analise minuciosa de evidéncias
moleculares. Apds, serdo feitas consideracGes sobre algumas ordens, familias e géneros
recentemente propostos, apresentando os pontos criticos e que culminaram na proliferacdo de
taxons dentro da classificacdo do Filo Glomeromycota. Entre este pontos podemos citar: a)
auséncia de critério de categorizacdo para grupos monofiléticos, os quais devem ser
consistentes dentro e entre os clados de um filogenia, b) énfase em caracteres que ndo sdo
informativos filogeneticamente, ¢) auséncia de testes de homologia, d) auséncia de estudos
intraespecificos para determinar a estabilidade de alguns estados de caracteres, €) uso de
sequencias parciais dos genes ribossomais e provindas de bancos publicos, f) uso de duas
regides génicas distintas para propor géneros, g) uso de esporos coletados do campo para
analises moleculares, e h) uso de caracteres convergentes para definir tdxons. Na sequencia,
serdo discutidos alguns processos que podem ter levado aos padrfes observados e a
divergéncia nas filogenias baseadas em caracteres fenotipicos e genéticos. Sera explorada a
ideia de que os nucleos dentro do micelio dos FMAs representam o verdadeiro individuo
nestes organismos e 0s mesmos se comportam como populagcdes. Considerando a reproducéo
assexuada dos FMAs, pequenas variacdes nos nucleotideos podem se fixar rapidamente de
forma que o fendtipo observado pode representar um grupo separado. Estudos com um
mutante de Dentiscutata heterogama e auséncia de estrutura de clado em Claroideoglomus
claroideum e C. luteum serdo usados como exemplos. O sistema de classificacdo dos FMAs e
a proposta de novos taxons devem abranger estudos de biologia comparativa e evolucao para
que tenhamos um filogenia compreensivel e que possa prover uma arcabouco tedrico para
outros estudos, ao invés de uma lista de taxons sem conexdo com grupos monofiléticos.
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