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Laura Luciana de Melo Moreira Silva, Patricia da Costa, Lucia Helena de Oliveira Wadt, Marilia de Castro Rodrigues Pappas, Tatiana de
Campos, Marcelino Guedes Carneiro, Katia Emidio da Silva, Eulalia S.S. Hoogerheide, Aisy Botega Baldoni Tardin, Ricard Scoles, Lucieta
Guerreiro Martorano, Evert Thomas, Renato Kenji Kimura, Karina Martins

Ultima alteracdo: 2019-10-01

Resumo

Popularmente conhecida como castanheira-da-Amazénia ou castanheira-do-Brasil, a Bertholletia excelsa Bonpl. (Lecythidaceae) é uma
espécie arbdérea de ampla distribuigdo ao longo de toda a Floresta Amazonica e endémica das matas de terra firme. Apesar de protegida por
lei, encontra-se nas listas vermelhas do Centro Nacional de Conservagéo da Flora (CNCFlora) e da Uni&o internacional para a conservagéo da
natureza (IUCN), classificada como espécie vulneravel. Possui grande valor produtivo, sendo um dos produtos florestais ndo madeireiros mais
exportados da Amazénia. Vastamente estudada quanto a sua estrutura populacional e sustentabilidade da exploragéo extrativista em
populagdes locais, porém com poucas referéncias em relagdo a sua estrutura genética com amostragem abrangente ao longo da Floresta
Amazoénica. Nesse quesito, as discussdes nao sdo conclusivas, visto que a distribuicdo geografica da variabilidade genética pode ter sido
influenciada por muitos fatores ao longo de sua histéria evolutiva, inclusive da acédo da ocupagao humana na Floresta Amazénica. O estudo de
estrutura genética com amostragem mais ampla (Sujii et al., 2015) aponta que as inconsisténcias quanto a estrutura genética populacional
podem ainda ser devidas as poucas populagdes estudadas e a baixa cobertura genémica dos marcadores microssatélites utilizados. Faz-se,
entdo, necessaria a caracterizagdo da estrutura e diversidade genética da espécie em suas populagdes naturais para subsidiar estratégias e
areas prioritarias para sua conservagao. Neste trabalho foram analisados dados de 87 individuos em 13 popula¢des naturais, totalizando sete
populagbes do estado de Rondbnia, duas de Roraima e quatro do Para, variando entre cinco e nove individuos por populagao. Foram utilizadas
amostras de folhas secas em silica ou cambio caulinar armazenado em microtubo com tampé&o de transporte, bem como algumas de DNA ja
extraido. O DNA das amostras de folha e cambio foram extraidos utilizando o protocolo Inglis et al. (2016), e as quantificagdes realizadas com
comparacao entre DNA A padréo apo6s eletroforese em gel de agarose a 1%. A quantificagéo por fluorometria também foi utilizada, com uso do
equipamento Qubit (Thermo Fisher, Waltham, EUA), visando obter ao menos a quantidade minima de DNA exigido pela empresa de
sequenciamento (200 ng). As bibliotecas gendmicas NextRAD e o sequenciamento lllumina foram realizados pela empresa SNPsaurus LLC.,
que fez também a identificagdo de SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) com uso da abordagem de novo. O sequenciamento resultou na
identificagdo de ~17.000 locos SNPs. Filtros foram aplicados e os locos com frequéncia alélica minima inferior a 0,05 foram excluidos, mantidos
apenas os que tinham ao menos 90% dos locos presentes e dialélicos. Com os 6817 locos resultantes, foram estimados parametros de
diversidade e estrutura genética, bem como a correlagéo entre distancias genéticas e geograficas. A heterozigozidade esperada média foi Hg=

0.22. N&o foi observada endogamia nas populagdes (Fig= 0). A divergéncia entre populagdes foi relativamente alta (F;g= 0,20), e a correlagdo
entre distancias genéticas e geograficas foi significativa (r= 0,767; MantelZ = 50,03, p= 0,01), mostrando que ha isolamento por distancia.
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