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A erva-mate (Ilex paraguariensis St. Hil.) é uma espécie típica das regiões subtropicais e temperadas 
da América do Sul, sendo encontrada no Brasil, Paraguai, Argentina e Uruguai, ocupando 5% do 
território nacional e 3% da América do Sul. Possui diversas aplicações industriais, destacando-se a 
produção de bebidas. Embora seja uma cultura de grande importância econômica, ambiental, social e 
cultural, existe pouca informação sobre a biologia e a estrutura genética das populações naturais. 
Estes conhecimentos são essenciais aos programas de melhoramento e de conservação dos 
recursos genéticos da espécie. Marcadores bioquímicos (isoenzimas) são ainda muito utilizados nos 
estudos da genética de populações, pois apresentam custo relativamente baixo e a expressão co-
dominante, que permite diferenciar genótipos homozigotos de heterozigotos. O presente trabalho teve 
por objetivo caracterizar, geneticamente, três populações naturais de I. paraguariensis, utilizando 
marcadores isoenzimáticos. Analisaram-se, três populações naturais (Quatro Barras-PR, Jaguariaíva-
PR e Barão de Cotegipe-RS) utilizando sete locos gênicos: GOT-A, PGI-B, NDH-A, NDH-B, 6-PGDH-
A,  6-PGDH-B e G-6PDH. Observaram-se 65% dos locos polimórficos, com média de 2,00 alelos por 
loco e 2,54 alelos por loco polimórfico. A média da heterozigosidade esperada foi de 0,359 e a 
observada foi de 0,210, mostrando um excesso de homozigotos. A estatística F mostrou que o valor 
médio de FST  foi de 0,0355, indicando baixa diferenciação genética entre as populações. A maior 
variabilidade ocorreu dentro de população (96,45%). As distâncias genéticas mostraram que as 
populações de Quatro Barras e Jaguariaíva apresentaram maior similaridade genética, enquanto que 
Barão de Cotegipe foi a mais divergente. O grau de diversidade genética entre as regiões norte e sul 
de ocorrência natural, evidenciam o efeito da distância geográfica, refletindo também o histórico 
dessas populações. 
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