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O roedor Ctenomys flamarioni, o tuco-tuco das dunas, possui uma
distribuicao restrita ao litoral gaucho e devido a descaracterizacao do seu
habitat e sua baixa variabilidade genética encontra-se nas listas de

especies ameagadas de extingao. Xangri-13
Por meio de marcadores moleculares que codificam elementos =—( H4 . REManso
importantes aos organismos, como, por exemplo, o Complexo Principal de
Histocompatibilidade (MHC) pode-se investigar questdes de ecologia H> Pinhal
evolutiva e conservacao.
O objetivo desse trabalho é verificar se o |V|HC, loci DRB, apresenta o Figura 2. Relacbes entre os alelos observados para as sequéncias do éxon 2
- N, ) . do locus DRB (MHC) para as popula¢des de Ctenomys flamarioni, amostradas
mesmo padrao de historia evolutiva dos marcadores neutros em trés ao longo de sua distribuicao geografica. O tamanho dos circulos representa a
populacdes de C. flamarioni, sob diferentes graus de impacto antropico. frequéncia do alelo e os quadrados pretos uma mutag3o cada.
Os valo heterozigosidade observada foram mais

baixo HC, tanto quando comparados com o
guanto quando comparados com marcadores

microssatélites para a mesma espécie (fig. 3).

Os tuco-tucos foram coletados em trés locais: Xangri-la (n=11),
Remanso (n=12) e Pinhal (n=10) (fig. 1), escolhidos pela intensidade do
impacto humano (Xangrila e Remanso tém um grau mais elevado de
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regiao de interesse foi amplifi-
cada usando primers especi-
ficos para MHC, gene DRB. Os
produtos de PCR foram
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clonados em vetor plasmidial / S— Xangrila ~ Remanso Pinhal
para separar o0s alelos e Ctenomys flamarioni S ) N & e
] 3 & 1.0 & Locais de colets igura 3. Comparacdao dos valores para heterozigosidade observada em
identificar individuos homo- XA = Xangri-la nove loci de microssatélites e para o éxon 2 do locus DRB (MHC), em trés
zigotos e heterozigotos. Para as RE = Remanso populagdes de C. flamarioni: Xangrila , Remanso e Pinhal.

Pl = Pinhal

analises  estatisticas foram
Assim, a variabilidade baixa, refletida pelo MHC,

demonstra uma vulnerabilidade da espécie, pois esse
locus confere imunidade a patdégenos e com essa

reducao em sua variabilidade as populacdes tornam-se
_ mais suscetiveis a doencas, que podem acarretar em
perda de aptidao adaptativa, contribuindo, dessa

forma, com os outros fatores, para o aumento do risco
de extincao.

utilizados os pProgramas MEGA Figura 1. Mapa da distribuicao de Ctenomys flamarioni
5.2, DNASP 5.0 e Network. com a identificagdo dos locais de coleta.

Foram encontrados cinco haplotipos nas populacoes estudadas (fig.
2), com uma diversidade haplotipica de 0,253. Um haplotipo foi
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compartllha‘db‘anfre‘Xanél.-*la e Remanso e outro entre Remanso e
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vizinhas. As populacoes de Xangri-la e Pinhal apresentaram um alelo
lusi da. indi d to isol t duti Cutrera AP, Zenuto RR and Lacey EA (2011) MHC variation, multiple simultaneous
EXCIUSIVO Cada, IndiCando um Ccerto 1So0lamento reproautivo € que €s5as infections and physiological condition in the subterranean rodent Ctenomys talarum.

populacdes estao evoluindo independentemente. Um unico haploétipo Infection, Genetics and Evolution 11: 10231036
. ) 2 3 v R Fernandez-Stolz GP, Stolz JFB and Freitas TRO (2007) Bottlenecks and dispersal in the
foi compartllhado entre as tres populagoes, indicando fluxo genico, ou tuco-tuco-das-dunas, Ctenomys flamarioni (Rodentia: Ctenomyidae) in southern Brazil. J.
ainda um alelo ancestral, que no caso de MHC, pode ter sido conservado Mammal. 88: 935- 945. 3 i
) . . Fornel, TN (2003) Variabilidade genética em genes do Complexo Principal de
por combater um patogeno espeC|f|co € comum Nnessas populagoes. Histocompatibilidade (DRB e DQA) em populacdes de Ctenomys flamarioni (Rodentia —

Ctenomyidae), implicacbes em conservacao.
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