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INTRODUCAO:

Tamanho do genoma - Iimportante carater de
biodiversidade e de grande Iinteresse em estudos
genéticos, ecologicos, taxonomicos e evolutivos.
Diferencas significativas no conteudo de DNA estao
assocladas com a diferenciacao evolutiva de taxa.
Bromeliaceae — familia com cerca de 3.140 especies
das guais quase metade pode ser encontrada no Brasil.
Grande numero de espeéecies sao vulneraveis devido a
coleta predatoria e a perda de habitat.

Poucos dados de tamanho de genoma em
Bromeliaceae estao disponiveis na literatura.
OBJETIVO:

Estimar o conteudo de DNA de espécies de bromélias
ocorrentes na Mata Atlantica, a fim de incrementar a
base de dados para a familia e avaliar as variagcoes de
tamanho de genoma intra e inter genéricas.

Figura 1. Algumas especies de bromélias analisadas: a) Billbergia
nutans; b) Bromelia antiacantha; c) Aechmea bromeliifolia; d) Vriesea
gigantea; e) Vriesea platynema;, f) Dyckia distachya.

MATERIAL E METODOS:

Amostras foliares de 42 especies (Tabela 1) retiradas
diretamente da natureza ou de colecoes.

Tabela 1. NUmero de géneros e espeécies coletados por subfamilia.

Subfamilia Numero de géneros NUmero de espécies
Bromelioideae 11 23
Pitcairnioideae 3 8
Tillandsioideae 1 11

Citometria de fluxo:

- 20mg de folhas frescas maceradas em tampao LBO1. -
Tecido macerado filtrado e corado com iodeto de
propideo.

- Pelo menos 10.000 nucleos analisados por amostra
através do citometro FACSCalibur.

Medias e os desvios-padrao calculados a partir de trés
amostras por especie.

‘s’ A‘M‘Mh*.‘. % iz

UFRGS |

* A*,n n s
..n(‘ A/

EEEEEEEEEEEEEEEE

RESULTADQOS:

Todas as espécies apresentaram tamanho de genoma
pequeno, como esperado, com uma media geral de
1C=0,62pg. O valor descrito na literatura para
Bromeliaceae € de 1C=0,59pg.

Os géneros Bromelia e Dyckia apresentaram as maiores
meédias de tamanhos de genoma (1C=0,90pg e 0,79pg,
respectivamente), enquanto Billbergia apresentou a
menor (1C=0,48pg), como mostra a figura 2.
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Figura 2. Distribuicao dos valores medios de 1C por género (entre
parénteses o numero de especies analisadas).

Dentre as trés subfamilias (figura 3), Pitcairnioideae foi
a qgue apresentou maior quantidade de DNA
(1C=0,70pg). Bromelioideae e Pitcairnioideae exibiram
uma ampla variacao gquanto ao tamanho do genoma,
diferentemente de Tillandsioideae.
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Figura 3. Relacao filogenética entre as oito subfamilias (Givnish et al 2011),
os valores 1C (médias e variacéo) para as trés subfamilias investigadas e
0S numeros cromossomicos referidos na literatura. Entre parénteses o
numero de espécies quantificadas.

DISCUSSAO:

De maneira geral, numero cromossomico em
Bromeliaceae € 2n=50, com x=25. Excecao a algumas
especies como Cryptanthus com 2n=34 ou 36. Neste
estudo, apenas 14 das especies possuem este numero
determinado, sendo todas diploides, com excecao de
Bromelia antiacantha que é tetraploide (2n=100). Assim,
de um modo geral a variacao no tamanho do genoma
nao se deveu a poliploidia. Amplificacoes de
sequéncias via retrotransposons poderiam explicar tal
variacao. Na presente amostra, as duas subfamilias
mais derivadas apresentaram maior variacao 1C,
sugerindo  processos evolutivos recentes de
reestruturacado do genoma.

ol < CONCLUSAO E PERSPECTIVAS:

A avaliacao de uma possivel associacao entre conteudo de DNA e caracteres
morfoldgicos, ecologicos, geograficos, entre outros, podera explicar
encontrada e a evolucao do tamanho de genoma nesta familia. Analises neste sentido

a variacao

..... estdo sendo realizadas contemplando ainda outras espécies da familia.



