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A Castanheira-da-Amazônia (Bertholletia excelsa Humb. & Bonpl.) é encontrada principalmente em solos pobres em 
nutrientes, bem estruturados e bem drenados. A espécie possui uma importância significativa para as comunidades 
extrativistas, uma vez que suas castanhas são altamente valorizadas tanto no mercado nacional como internacional. 
O objetivo deste estudo consistiu em estimar a estrutura e a diversidade genética dessa espécie em populações 
naturais. Foram amostrados 271 indivíduos adultos de 47 localidades, incluindo seis estados brasileiros e o Peru. 
A partir das amostras, extraiu-se o DNA para sequenciamento e genotipagem utilizando a técnica de NEXTRAD pela 
empresa SNPsaurus (EUA). A identificação de polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs) foi realizada utilizando o 
pipeline BBTools, tendo o rascunho do genoma de B. excelsa como referência. O conjunto inicial de SNPs foi filtrado, 
retendo apenas marcadores bialélicos com até 15% de dados faltantes. A identificação de grupos genéticos e a 
avaliação da diversidade foram realizadas utilizando duas estratégias, sNMF e TESS3. As duas estratégias, bem como 
o programa PCadapt, foram empregadas para a detecção e remoção de marcadores potencialmente sob seleção. 
Por fim, foi feita uma AMOVA entre os grupos genéticos utilizando o programa Arlequin v3.5. O conjunto de dados 
filtrado foi composto por 8.199 SNPs de alta qualidade. Com base nesse conjunto de marcadores, foram identificados 
cinco grupos genéticos geograficamente estruturados. A maior parte da variação, observando os cinco grupos, foi 
identificada entre indivíduos (55%), e entre indivíduos dentro das populações (19,2%). A variação entre os cinco 
grupos genéticos foi de 16,8%, evidenciando a baixa diferença entre os grupos. Os dois grupos da região sudoeste da 
Amazônia apresentaram maior média de heterozigosidade observada (0,177 e 0,176), enquanto que as populações 
a leste e a sul, apresentaram as menores estimativas (0,155 e 0,134, respectivamente). Foi observada uma menor 
diversidade genética em regiões periféricas quando comparadas às regiões centrais da distribuição de B. excelsa. 
Estudos envolvendo espécies da família Caryophyllaceae também demonstraram que populações periféricas são 
menos diversas. Nossos resultados indicam uma maior estruturação e uma menor diversidade genética entre os 
indivíduos localizados nas margens da distribuição de B. excelsa.
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