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Introducao

Um dos biomas brasileiros mais ricos em termos de biodiversidade é a
Mata Atlantica, que forma um mosaico constituido de diversos tipos de vegetacao
e ecossistemas ao longo da costa litoranea. A palmeira Euterpe edulis Mart.
(Arecaceae)(Figura 1) é endémica deste bioma ocorrendo desde o estado do Rio
Grande do Norte até o Rio Grande do Sul. A espécie € comum, conhecida
popularmente como palmito-jucara, e se encontra ameacada pelo extrativismo
ilegal devido ao seu alto valor econdmico, além da fragmentacao de seu habitat.
Estudos recentes sobre a origem e evolucao desse bioma sugerem a hipotese de
gue algumas areas da Mata Atlantica podem ter servido como refugios durante os
periodos glaciais do Pleistoceno. Estudos filogeograficos podem ser uteis ja que
podem desvendar alguns padroes vtivos e historicos.
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Figura 1 — A) Foto da palmeira Euterpe edulis adulta. B) Foto de uma plantula de E. edulis

O presente estudo tem como objetivo investigar a filogeografia de E. edulis
baseando-se no polimorfismo de regides do DNA de cloroplasto e do DNA nuclear
para avaliar se ha evidéncias, para essa espécie, da importancia de refugios da
Mata Atlantica, além de caracterizar a variabilidade genética de populacoes
naturais a fim de gerar novas propostas de conservacao.
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Material e Métodos

Através do Banco de DNA do Jardim Botanico do Rio de Janeiro foram
obtidas amostras de treze populacdes ao longo do litoral brasileiro, da Bahia ao
Parana. Posteriormente, novas amostras foram obtidas para uma populacao do
Rio Grande do Sul (Figura 2). As amostras foram analisadas para trés espacadores
plastidiais (psbA/trnH, trnLE/trnLF e trnS/trnFM) e um gene nuclear (Adh). As
sequéncias dos marcadores foram amplificadas através da técnica de PCR
("Polimerase Chain Reaction"), em termocicladores automaticos e foram utilizados
protocolos especificos descritos na literatura para cada um dos marcadores. As
reacoes de PCR foram verificadas através de eletroforese horizontal em gel de
agarose 1%, corado com GelRed, e os produtos de PCR foram purificados com
enzimas Exol/SAP e submetidos para sequenciamento na empresa Macrogen
(Coréia do Sul).
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Figura 2 — Mapa representando as localidades das populacdes de Euterpe edulis analisadas.

As sequéncias foram visualizadas no programa -Geneious e analisadas
através de métodos filogenéticos bayesianos e de redes de haplotipos e também
através de estatisticas gerais de genética de populacdes (como estatisticas-F e
testes de neutralidade) nos programas Beast, Network e Arlequin,
respectivamente.

A estimativa do tempo do ancestral comum mais recente (TMRCA) foi feita
no programa Beast assumindo um modelo coalescente de populacao constante e
uma taxa evolutiva geral de 1,0x107/sitio/ano (Wolfe, 1987, Evol84: 9054-9058)
estimada para o cpDNA, e uma taxa evolutiva de 2,61x101%/sitio/ano (Gaut, 1996,
Evol93: 10274-10279) para o Adh.
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Resultados

Foram encontrados 10 sitios variaveis para os trés marcadores do cpDNA,
totalizando onze hapldtipos entre 40 individuos pertencentes a treze populacoes.
Para o gene nuclear foram encontradas 10 regidoes de interesse formando dez
haplotipos para os 41 individuos pertencentes a dez populacdes. As relacoes
genealogicas entre os haplotipos de cpDNA podem ser observadas na figura 3,
enguanto as relacdes para o gene nuclear podem ser observadas na figura 4.
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Figura 3 — Distribuicdo dos haplétipos do gene nuclear (A) e dos cpDNA (B) nos networks. O tamanho dos
circulos é proporcional ao tamanho amostral e as cores representam as diferentes populac6es de acordo
com a legenda. Os tragcos vermelhos representam o nimero de passos mutacionais entre os haplotipos.

Na tabela 1 podemos ver o tamanho amostral, o numero de haplotipos e e
o tempo de coalescéncia.

Tabela 1 — Dados dos testes realizados com as amostras separando por tipo de marcador genético.

Twmrca
(anos)

0,7658 543,550
0,4412 757,260

N=nUmero amostral, @4 = Estatistica de diferenciacao populacional.

ne Sitios

haplotipos Variaveis >T

cpDNA 40 11 10
Adh 41 10 10

A menor estrutura observada para o Adh (44,12%) concorda com o que
podemos ver no network desse gene, onde para essa regiao ha mais
compartilhamento de haplotipos do que para o cpDNA.

Skylines foram realizados para os dois conjuntos de dados usando o
programa Beast, porém ambos testes nao demonstraram evidéncia de uma
expansao populacional. A arvore de espécie, realizada para os individuos que
apresentam dados tanto para cpDNA como para o Adh, mostrou-se sem
evidéncias de uma estrutura relacionando as populacoes.

Discussao

Quando analisado o conjunto de dados do cpDNA podemos ver que nossos
dados sugerem que as populacdes do Sul representam um subconjunto daquelas
do Rio de Janeiro, que € uma populacao mais variavel e estas compartilham
alguns haploétipos. Enquanto as populacdes do Espirito Santo e da Bahia parecem
ser mais afastadas entre si e mais proximas separadamente do Rio de Janeiro. As
estimativas de T,zcx sugerem datas no Pleistoceno, indicando uma filogenia
relativamente recente nesse bioma. De uma forma geral, nossos resultados
podem ser compativeis com a ideia de areas de “estabilidade” para esse bioma na
regiao do RJ e outra(s), independente(s), mais ao norte. Para os dados do Adh,
embora o network pareca sugerir uma expansao populacional para essas
popoulacdes, testes estatisticos demonstraram-se nao  significativos.
Possivelmente a analise de mais individuos podem provar se essa expansao € real.

Perspectivas
Aumentar o tamanho-amostral e incluir novas populacoes e estados.
Incluir espécies amazonicas do mesmo género como grupo externo.

Fazer modelagem de nicho ecoldgico para avaliar o impacto das mudancas
climaticas do Pleistoceno sobre a distribuicao predita da espécie.
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