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Um dos biomas brasileiros mais ricos em termos de biodiversidade é a Mata Atlantica, que
forma um mosaico constituido de diversos tipos de vegetacdo e ecossistemas ao longo da
costa litoranea. A palmeira Euterpe edulis Mart. (Arecaceae) é endémica deste bioma
ocorrendo desde o estado do Rio Grande do Norte até o Rio Grande do Sul. A espécie é
comum, conhecida popularmente como palmito-jucara, e se encontra ameacada pelo
extrativismo ilegal devido ao seu alto valor econdmico, além da fragmentacdo de seu habitat.
Estudos recentes sobre a origem e evolucgdo desse bioma sugerem a hipdtese de que algumas
areas da Mata Atlantica podem ter servido como reflgios durante os periodos glaciais do
Pleistoceno. Estudos filogeograficos podem ser Uteis ja que podem desvendar alguns padrdes
evolutivos e histdricos. 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 populacbes naturais a fim de gerar novas
propostas de conservagao. Estdo sendo analisados individuos de 13 popula¢es que ocorrem
desde a Bahia até o Parand. As sequéncias dos marcadores sendo analisados foram
amplificadas através da técnica de PCR ("Polimerase Chain Reaction"), em termocicladores
automaticos e foram utilizados "primers™ e protocolos especificos descritos na literatura para
cada um dos marcadores. As reacBes 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
(Coreéia do Sul). As sequéncias foram visualizadas no programa Geneious e analisadas atraves
de métodos filogenéticos bayesianos e de redes de haplétipos e também através de estatisticas
gerais de genética de populacdes (como estatisticas-F e testes de neutralidade) nos programas
Beast, Network e Arlequin, respectivamente. Para os espacadores plastidiais psbA/trnH,
trnLE/trnLF e trnS/trnFM foram sequenciados e analisados 28 individuos pertencentes a doze
populagdes. Foram encontradas cinco mutacfes de ponto, quatro micro-duplicacdes e uma
micro-inversdo, totalizando oito diferentes haplétipos, cujas relacbes genealdgicas
evidenciaram separacgdes regionais das populagcdes em termos genéticos. Para 0 gene nuclear
ADH, foram sequenciadas até 0 momento trés individuos para cada uma das populacdes, e a
analise preliminar dessas sequéncias sugerem que essa regiao do DNA também pode ser
informativa para caracterizar a variacdo genética dessa espécie em nivel geogréfico. Os dados
ja analisados para os marcadores plastidiais indicaram que as popula¢des do Rio de Janeiro
sdo as mais variaveis e que as populacbes do Sul sdo derivadas destas. J& as populacdes do
Espirito Santo e Bahia apresentaram algumas variac@es préprias Gnicas. As estimativas para o
tempo do ancestral comum mais recente entre as populacdes estudadas sugerem datas no
Pleistoceno (~617.400 anos atras), indicando uma filogenia relativamente recente nesse
bioma. Nesse sentido, as populacbes mais ao Sul do Brasil podem representar uma
recolonizacao recente a partir do RJ ou marcar a persisténcia de populacdes isoladas, mais ao
sul, que acabaram perdendo diversidade genética. De uma forma geral, nossos resultados
podem ser compativeis com a ideia de areas de “estabilidade” para esse bioma na regido do
RJ e outra(s), independente(s), mais ao norte. A incorporagdo dos dados do marcador nuclear,
e 0 aumento de individuos analisados permitirdo uma melhor caracterizacdo da historia
evolutiva dessa espécie.



