58° Congresso Nacional de Botanica - Resumo Pagina 1 de 1

28 Out 02 Nov

2007 Sdo Paulo

Resumo

ESTIMATIVA DE DIVERSIDADE GENETICA DE CEDRO (MELIACEAE), UMA
ESPECIE AMEACADA

Autores:
Patricia Sanae Sujii (1), Ana Yamaguishi Ciampi (2)

Filiagao:
1. Universidade de Brasilia, Brasilia, DF, Brasil, 2. Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia, Brasilia, DF, Brasil

Palavras Chave:
Cedrela fissilis, genética de populagdes, SSR

Resumo:

O cedro, Cedrela fissilis Vell. (Meliaceae), é utilizado para marcenaria, construgéo e
reflorestamento heterogéneo de areas degradadas. E classificado como espécie
ameacada, com alto risco de extingdo pela IUCN (Red List of Threatened Species)
devido ao alto nivel de exploragéo e a degradagéo das areas de ocorréncia (florestas
semidecidua e pluvial Atlantica). Estudos genéticos de populacbes ameagadas sao
importantes para o planejamento de estratégias de conservagdo que proporcionem
maior viabilidade da espécie. Marcadores SSR (Simple Sequence Repeats) sao
vantajosos para esse fim, pois possuem elevado conteudo de informacbes de
polimorfismo, apresentam expressao co-dominante e multialélica, além de serem muito
freqlentes e distribuidos ao acaso em genomas eucariotos. O estudo teve como
objetivo gerar informagdes de diversidade genética a fim de fornecer subsidios para a
conservagao e a reintrodugao de C. fissilis. Fragmentos de DNA de oito familias (um
adulto e 11 individuos da progénie de meio-irmaos) de uma populagdo foram
amplificados via PCR (Polymerase Chain Reaction) utilizando trés iniciadores
microssatélites desenvolvidos para a espécie. A genotipagem dos fragmentos foi feita
utilizando seqlenciador automético e os programas GeneScan e Genotyper. A partir
dos dados gerados, foram calculados: Heterozigosidade esperada (He) e observada
(Ho), numero de alelos polimérficos por loco (Ap) e indice de fixagdo (f). Os trés
iniciadores utilizados permitiram a amplificagdo de quatro locos, com Ap variando entre
quatro e 10, He=0,67, Ho=0,68, f=-0,02. Esses resultados evidenciam a poténcia dos
marcadores nas investigagdes de estimativa de fluxo génico, paternidade e
diversidade genética. Estudos com outros dois iniciadores estdo sendo desenvolvidos
visando obter pelo menos cinco locos para avaliar quatro populagdes, estabelecer sua
estrutura populacional e diversidade genética para subsidiar estratégias de
conservacgao e recuperacao areas degradadas.
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