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Caracteres moleculares vém sendo constantemente utilizados na tentariva de resolver problemas taxonémicos. De forma
geral, os problemas surgem quando caracteres morfolégicos sio insuficientes para uma classificagio satisfatéria de um
determinado grupo de organismos. O género Lippia compreende cerca de 200 espécies com distribuigao pantropical.
Neste trabalho foram estudadas 24 espécies de Lippia que ocorrem na Cadeia do Espinhaco mineira. Estas espécies
fazem parte de trés seoes taxondmicas definidas morfologicamente: Zappania, Goniostachyum e Rhodolippia, mas
que ainda geram algumas discordancias entre os especialistas quanto 4 sua delimitagio. Um dos objetivos deste estudo
foi verificar se estas segoes também podem ser diagnosticadas através de dados moleculares. Como uma primeira
abordagem, foram utilizados um gene nuclear e um plastidial: ITS e TrnL-E, respectivamente. As anilises foram feitas
com trés mérodos diferentes: maxima verossimilhanga, mdxima parciménia e método bayesiano, com os dois genes
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em separado. Os resultados da drvore construida com o ITS nuclear revelaram ramos bem sustentados, dentre os quais
destaca-se o que retine todas as espécies estudadas da segio Goniostachyum, evidenciada pela andlise bayesiana com 93%

de probabilidade posterior. As demais segdes apareceram como parafiléticas. Apesar de as andlises estarem em fase inicial,

o clado constituido pelas espécies L. corymbosa e L. lacunosa (100% de probabilidade posterior e 97% de bootstrap)

na drvore do gene ITS ¢ um ponto importante na discussao dos problemas taxondmicos, pois agrupou duas espécies
semelhantes morfologicamente. Dados citogenéticos revelaram que a espécie L. lacunosa possui 2n=56 e L. corymbosa

2n=28. Informagdes sobre a quantidade de DNA corroboram as diferengas obtidas quanto ao niimero cromossomico.
Os dados para a regiao de TrnL-F ndo demonstraram variabilidade suficiente para a maioria das seqiiéncias, porém

evidenciou uma forte relagio entre L. lacunosa, L. rotundifolia e L. corymbosa, o que reforca a hipétese de uma relagio

; T muito proxima entre tais espécies. De forma geral, o gene ITS permitiu a identificagio de uma segio monofilética ¢
| reforcou a problemdtica da segio Zappania que se mostrou parafilética. Jd o gene TrnL-F mostrou-se limirado pela

auséncia de polimorfismo entre as espécies.
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