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1. INTRODUCAO

Este Relatério tem por finalidade apresentar as analises de diversidade e
divergéncia genética da populacéo de Ceiba pentandra (samauma), a partir dos
parametros da estatistica F de Wright (1951), que corresponde ao indice de
fixacdo de uma populacdo e das estatisticas descritivas, sendo alguns dos
descritores que auxiliam na caracterizacdo genética de uma populacdo de
acordo com os seguintes parametros: heterozigosidade (H, e He), coeficiente de
fixacdo/endogamia(f), riqueza alélica, entre outras.

Finalizando assim, a proposta do projeto intitulado Analise Genética das
Populacbes de Myrciaria dubia (camu-camu) e Ceiba pentandra (samauma)

ocorrentes na Area de Influéncia da UHE Santo Antonio.

2. OBJETIVOS

a) Analisar a diversidade genética da populacdo de plantas de
samauma (C. pentandra), coletadas as margens do rio Madeira, com
marcadores microssatélites.

b) Verificar a divergéncia genética da populacdo de C. pentandra da
area de influéncia da UHE Santo Antonio.

3. MATERIAL E METODO

3.1 Caracterizacéo das populacdes de C. pentandra

Este estudo foi realizado com duas populacbes de C. pentandra
(samauma), as amostras bioldgicas utilizadas para a extracdo do gDNA foram
folnas frescas, coletadas ao longo das margens do no rio Madeira,
identificadas, georreferenciadas e armazenadas em sacos plasticos,
acondicionadas em caixa de isopor com gelo até chegar ao laboratorio. A
populacédo identificada como vila de Teotdnio corresponde a regido a montante
da barragem da Usina Hidrelétrica de Santo Antonio (UHSA), a populacao vila
de Calama corresponde a extenséo do rio a jusante da barragem. As coletas

foram realizadas pela bidloga da Santo Antonio Energia.



3.2 Genotipagem de C. pentandra com marcadores SSR (Simple Sequence

Repeats)

As andlises genéticas da populacdo da vila de Teotbnio foram
realizadas com 26 individuos e da vila Calama foram 9, utilizando cinco locos
de marcadores microssatélites (SSR), desenvolvidos por Brondani, et al.
(2003). As reacOes de genotipagem em analisador de DNA, foi realizada a
partir dos seguintes parametros: foi ligado na extremidade 5 de cada primers
forward, dos locos estudados, a  sequéncia M13 (5
TGTAAAACGACGGCCAGT 3’) e, uma outra sequéncia M13 correspondente,
marcada com fluorocromo especifico (6-FAM ou HEX), seguindo o protocolo
segundo Brondani et al. (2003), com modificacbes. Para a amplificacdo dos
fragmentos marcados foi realizada uma reacdo de PCR nas seguintes
condi¢cbes: tampéo 10X (TrisHCI 100 mM, KCI 500 mM, pH 8.4), dNTP a 2,0
UM, MgCI2 a 25 mM, primer Forward M13 a 5 yM, primer Forward M13

marcado com fluorocromo Hex a 5 uyM, primer Reverse a 5 uM, 1,5 U Tag DNA

Polimerase (Invitrogen 5 U/uL) e DNA a 15 ng/uL para um volume final de 10
ML. O programa de ciclagem correspondeu a um ciclo de 94°C por quatro
minutos, seguido de 25 ciclos de 94°C por 1min, temperatura de anelamento de

cada primer Ta por 1 min, e 72°C por min, em seguida um ciclo de 72°C por 7

minutos, seguido de 20 ciclos de 94°C por 10s, 50°C por 10s, e 72°C por 30s e
uma extensdo a 72°C por 10 min. As amplificacdes foram realizadas em
termociclador Verite Termal Cycler (AB Applied Biosystens). A genotipagem
dos produtos de PCR gerados foi realizada em analisador de DNA automatico.
A analise dos tamanhos dos fragmentos foi realizada utilizando-se o programa
Fragment Profiler (GE Healthcare, England), considerando o marcador de peso
molecular ET-400-ROX.

Algumas amostras foram genotipadas em gel de poliacrilamida a 10%,
corados com nitrato de prata, para analise dos tamanhos dos fragmentos
(bandas) foram utilizados marcador de peso molecular de 50 e 100pb

(Invitrogen), além dos padrées de marcadores internos.



3.2 Andlise genética

Com os gendétipos obtidos dos cinco locos analisados foi construida uma
matriz de genotipos, de cada populacdo de C. pentandra e seus respectivos
locos, para calcular os indices genéticos das duas populacdes em estudo. Os
parametros utilizados para estimar a variabilidade genética sdo geralmente
descritas em termos de frequéncia alélica, heterozigosidade observada entre
populacdes, além da proporcédo do numero de alelos polimorficos.

A estatistica F de Wright (1965) estima o coeficiente de endogamia e 0s
pardmetros relacionados a pares de gametas, em uma populagdo natural
hierarquicamente subdividida, tendo os seguintes parametros:

e Fir - expressa a correlacao entre 0s gametas que se unem para produzir
os individuos em relacédo aos gametas da populacéo total;

e Fs - expressa a média das correlacfes, sendo cada uma delas
proveniente dos gametas que se unem em cada subpopulacdo em
relacdo aos gametas desta subpopulacéo e;

e Fst- expressa a correlacao entre 0s gametas ao acaso dentro da
subpopulacdo em relagdo aos gametas da populacgéo total.

Obedecendo a seguinte equagao: 1 - Fir = (1 - Fis)(1 - Fsy)

As estimativas das heterozigosidades sédo as bases para determinar a
diversidade genética de uma populacdo e resume-se no indice geral da
variacdo por loco em uma populacdo. Os parametros como: numero de alelos
por locos, porcentagem de locos polimorficos, heterozigosidade observada (Ho)
e esperada (He), sob equilibrio de Hardy- Weinberg (EHW), e o indice de
fixacdo (f) s@o estimativas que caracterizam e comparam 0s niveis de
diversidade genética. Além disso, o indice de fixacéo (f) esta sendo utilizado
amplamente como uma medida de desvios de panmixia do equilibrio de Hardy-
Weinberg (ZUCCHI, 2002; RODRIGUES, 2007).

As frequéncias alélicas foram calculadas para cada loco, com auxilio do
programa GenAlEx v.6.5 (Peakall & Smouse, 2012). As estimativas de
diversidade genética de nimero total (A) e médio de alelos (A), riqueza alélica
(Ar), as heterozigosidades observada (Ho) e esperada (He), aléem do
coeficiente de endogamia (f), foram estimados para cada loco e para cada



populacdo, na plataforma R com o pacote diveRsity (Keenan et al., 2013). A
significancia dos valores de f foi acessada através de 1000 réplicas de
bootstrap. O numero de alelos privados (Ap - definido como um alelo
encontrado em uma unica populacéo) foi calculado na plataforma R com o
pacote Poppr (Kamvar et al., 2014). Os alelos foram classificados como comum
(frequéncia > 0,2), intermediério (> 0,05 e < 0,2) ou raro (< 0,05), similar ao
esquema de Marshall & Brown (1975).

Para verificar estrutura genética entre as populacdes, foram estimados o
Fst de Weir & Cockerham (1984), bem como os analogos das estatisticas F
(Wright, 1951): Gst (Nei, 1973), na plataforma R com auxilio do pacote
diveRsity (Keenan et al., 2013). A significancia dos estimadores de divergéncia
genética foi acessada por meio de 1000 réplicas de bootstrap. Outra avaliagdo
foi realizada por meio de andlises Bayesianas com o programa Structure
(Pritchard et al., 2000) para determinar o numero K de agrupamentos que
melhor explica a matriz de gendtipos obtida no estudo. Para cada numero K de
agrupamentos (com K variando de 1 a 10) foram realizadas dez simulacdes
independentes sob o0 modelo de mistura com frequéncias alélicas
correlacionadas (Admixture model, correlated allele fequencies) com 500.000
passos da cadeia de Markov — Monte Carlo (MCMC), ap6s um periodo inicial
de burnin de 100.000 passos. O numero mais provavel de K agrupamentos foi
verificado de acordo com o método AK de Evanno (2005), com auxilio do
aplicativo on-line Structure Harvester (Earl & vonHoldt, 2012). A padronizacéo
dos agrupamentos foram obtidos pelas simulacdes independentes de cada K
avaliado, utilizou-se o programa Clumpp (Jakobsson & Rosenberg, 2007).

Para verificar como a estrutura genética esta organizada entre e dentro
das populacdes, uma andlise hierarquica da variancia molecular (AMOVA,
Michalakis & Excoffier, 1996) foi realizada com o programa Arlequin v.3.5
(Excoffier & Lisher, 2010).

Para se avaliar a disperséo dos individuos ao longo da variacdo genética
detectada foi efetuada uma andlise de coordenadas principais (PCoA), com
auxilio do programa GenAIlEx (Peakall & Smouse, 2012).

A distancia genética entre individuos foi avaliada por meio da construcéo
de dendrogramas, com o método de neighbor-joining (Saitou & Nei, 1987),

fundamentado nas distancias genéticas padronizadas de Nei (1978). NJ



(Neighbour Joining ou vizinho mais préximo), esse método é baseado nas
informagdes dos vizinhos mais proximos, o qual apresenta diferentes taxas de
evolugdo, as arvores sdo construidas com sucessivos agrupamentos lineares
considerando as longitudes dos ramos dos agrupamentos (Goldstein & Schlotterer,
1999). Outra analise foi realizada com base nas distancias euclidianas de
Rogers (1972). Os dendrogramas, dessas analises, foram plotados na
plataforma R com o pacote Poppr (Kamvar et al., 2014). A consisténcia dos

ramos foi avaliada com 1000 réplicas de bootstrap.

4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Estimativas de diversidade genética

O resultado obtido com os cinco locos analisados, nas duas populagdes,
perfaz um total de 83 alelos de 35 arvores (ver tabela 1), sendo que na
populacao de vila Teotonio (vT) foram genotipados 51 alelos e 32 encontrados
na vila Calama (vC), como mostra a tabela 2. A média de alelos foi de 16,6 por
locos, sendo 10,2 e 6,4 para as respectivas populacdes. Foi observado
polimorfismo em todos os locos, que variaram entre 9 a 12, para os locos Cpl13

e Cp1l9, respectivamente (ver tabelas 1 e 2).

Tabela 1 — indices de diversidade genética e coeficiente de endogamia de cinco locos
microssatélites para amostras de sumaima (Ceiba pentandra) provenientes de dois
locais de coleta. N — numero de individuos avaliados; A — nimero de alelos; Ap —
namero de alelos privados; Ho — heterozigosidade observada; He — heterozigosidade
esperada,; f — coeficiente de endogamia. * significativo com p < 0,05.

Locos
Populacéo Cpl3 Cpl5 Cpl1l8 Cpl9 Cp20
Vila Teoténio N 24 26 23 23 25
A 9 10 11 12 9
Ar 7,38 6,55 6,96 7,87 6,46
Ap 2 1 7 6 4

Ho 0,792 0,385 0,652 0,652 0,440
He 0,872 0,825 0,862 0,899 0,851
f 0,092 0,534 0,243* 0,274* 0,483*

Vila Calama N 9 9 7 7 9
A 7 9 4 6 6
Ar 5,84 7,02 3,59 4,99 5,28
Ap 1

Ho 0,667 0,778 0,714 0,714 0,556
He 0,802 0,846 0,684 0,796 0,802
f 0,169 0,080 -0,045 0,103 0,308




Tabela 2 — indices de diversidade genética e coeficiente de endogamia para duas
populagdes de sumauma (Ceiba pentandra) avaliadas com cinco locos
microssatélites. N — nimero de individuos amostrados; A — nimero total de alelos;
A — ntmero médio de alelos por loco; Ap — nimero de alelos privados; Ho —
heterozigosidade observada; He — heterozigosidade esperada; f — coeficiente de
endoaamia. * sianificativo com p < 0,05.

Populacéo N A A Ar  Ap Ho He f

Vila de .
Teotdnio 26 51 10,2 7,04 20 0,584 0,862 0,325

Vila Calama 9 32 64 534 1 0686 0,786 0,123

Os indices de heterozigosidade esperada (He ) estimados nos cincos
locos, obtidos com marcadores SSR, para a populacéo vila Teoténio, variaram
entre 0,825 (loco Cp 15) e 0,899 (loco Cp19) (ver tabela 1). Os valores das
heterozigosidades observadas (H,) foram inferiores a He, em todos os locos,
variando entre 0,385 (loco Cp 15) e 0,440 (loco Cp 20), indicando caréncia de
individuos heterozigotos (ver tabela 1). As estimativas de He para a fracdo
amostral vila Calama variaram entre 0,684 e 0,846 nos respectivos locos, Cp
18 e Cp 15. Os valores de H, foram todos inferiores também.

Os valores de H, foram significativamente diferentes do esperado (He)
sob o Equilibrio de Hardy-Weinberg (p<0,05) para todos os locos. Estes
resultados estdo de acordo com o estudo de Brondani et al. (2003), que
detectou altos valores de He, que variaram entre 0,814 a 0,895. Considerando
essas estimativas, observou alto indice do coeficiente de endogamia (f), para a
fracdo amostral vila Teoténio, sendo de 0,325, significativamente diferente de
zero (p<0,05) (ver tabela 2), indicando deficiéncia de heterozigotos, como
demonstrado pelos valores de H,.

Em analises de genéticas de populacdes, o nUmero de heterozigotos é
um dado importante para estimar o indice de diversidade genética, sabendo
que cada heterozigoto € caracterizado por carregar alelos diferentes,
representando assim a diversidade genética presente na populacéo, por isso,
as taxas de heterozigosidades séo consideradas medidas apropriadas para
quantificar a variacdo genética. Tanto que se o valor da heterozigosidade

observada for igual a propor¢céo da heterozigosidade esperada, estes indices



indicam que a populacdo esta em Equilibrio de Hardy-Weinberg (Weir & Basten
1990; Torggler et al., 1995; Weir, 1996).

No presente estudo as distribuicdes das frequiéncias dos alelos privados,
entre os locos genotipados, variaram de 0,02 a 0,174 (tabela 4). Os locos CP15
e CP19 apresentaram uma distribuicdo menos uniforme, indicando maior
frequéncia de uns poucos alelos (Figura 1).

Considerando a presenca dos alelos nas duas populag@es foi observado
0 numero total de 9 alelos raros, 40 intermediarios e 3 frequiente (ver tabelas 3
e 4). Na populacdo como maior quantidade de amostras, vila Teotbnio, foi
estimado as porcentagem de alelos; 19.6 raros, 72.5 intermediarios e 7.9
frequentes (ver tabela 3).

A estimativa da frequéncia de um alelo particular em uma populacéo,
chamada de frequéncia génica ou alélica, € considerada fundamental em
estudos evolutivos, pois a mudanca genética de uma populacdo pode ser
avaliada pela mudanca nas frequéncias génicas e genotipicas (Nei, 1987).

Sao raros estudos publicados sobre a diversidade e estrutura genética
de samauma. O estudo de Brondani et al. (2003), analisou 174 individuos
adulto de samuma (C. pentandra) da regido Amazonica com oito locos: CP1
(AF503157; GenBank), CP12 (AF503158; GenBank), CP13 (AF503159;
GenBank), CP15 (AF503160; GenBank), CP18 (AF503161; GenBank); CP 19
(AF503162; GenBank), CP 20 (AF503163; GenBank) e CP 22 (AF503164;
GenBank). O numero total de alelos obtidos com estes locos foram de 112,
com uma média de 14 alelos por locos. O presente estudo utilizou cinco (ver
tabela 1 e 2) dos oito locos acima citados, desenvolvidos por Brondani et al.
(2003), confirmando assim o alto polimorfismo dos locos, descritos pelos
pesquisadores, como pode se verificar na figura 1 as frequéncias alélicas
obtidas com quatro primers, na forma de gréficos, presentes nas duas

populacdes; vila Tebtonio e vila Calama.
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Figura 1 - Histogramas de distribuicdo das frequéncias alélicas (p), encontradas em quatro locos
microssatélites (SSR) para 35 individuos de sumaima (Ceiba pentandra), para as populacdes de Vila de
Teotdnio e Vila Calama.

Tabela 3 - Classificagdo do numero de alelos de acordo com sua
frequéncia e distribuicdo entre as populagdes de sumauma (C. pentandra),
considerando cinco locos SSR.

Raro Intermediério Frequente  Total

Vila de Teotbnio 10 37 4 51
Vila Calama 0 21 11 32

Total 9 40 3 52




Tabela 4 — Frequéncia dos alelos privados encontrados nas
populagcBes de sumauma (C. pentandra) em dois locais de coletas.

Populacao Loco Alelo  Frequéncia
Vila Teotonio Cp13 111 0,083
123 0,063
Cp15 95 0,077
Cp18 117 0,130
120 0,043
123 0,174
125 0,087
127 0,022
138 0,022
147 0,022
Cp19 117 0,065
125 0,022
127 0,109
137 0,065
139 0,109
171 0,022
Cp20 144 0,160
146 0,120
154 0,120
162 0,100
Vila Calama Cp20 156 0,111

As estimativas dos alelos privativos indicam, de acordo com Cole et al.
(2007), o grau evolutivo ou de adaptacdo ao ambiente. Segundo Nei (1987), a
estimacdo da frequéncia de um alelo particular, em estudos evolutivos de
populacdes, € muito informativo, pois estes valores revelam as mudancas
genéticas de uma populacéo.

Portanto, os alelos privativos estimados na populacdo em estudo sao
representativos, considerando o potencial genético, mesmo que um alelo tenha
apresentado frequéncia baixa, deve-se considerar a erosdo genética por acao
antropica ou por fatores estocasticos.

As estatisticas descritivas em estudos de populacdes sdo relevantes,
pois revelam a principio, o polimorfismo genético de uma populacéo.
Parametros como: numero de alelos por locos ou total, de alelos efetivos, raros,
exclusivos, heterozigosidade observada (H,) e esperada (He), coeficiente de
endogamia(f), riqueza alélica, entre outras, sdo alguns dos descritores que

auxiliam na caracterizacao genética de uma populacao (Sanchez, 2008).



4.2 Analises de diferenciacdo genética

Os coeficientes de divergéncia genética global estimados para as duas
populacdes de C. pentandra, com os cincos locos microssatélite, como Hsr —
diversidade génica total, os valores dessa diversidade variaram entre os locos,
o menor de 0,059 do loco Cp 13 e o maior 0,217 para o loco Cp 18 (ver tabela
5). O indice de fixacdo de Nei (GsT, 1973) 0,022.

Tabela 5 — Estimativas de diferenciacdo genética global e para cada loco
entre as populagbes de sumaima (Ceiba pentandra) de Vila de Teot6nio e
Vila Calama. Hst — diversidade génica total; Dst — diversidade génica entre
subpopulacdes; Estimadores de divergéncia genética (indice de fixacédo) de
Nei (Gst, 1973) e Weir & Cockerham (Fst (WC), 1984). * significativo com
base em 100 réplicas bootstrap.

LOCOS HT DST GST FST (WC)
Cpl3 0,059 0,008 0,009 0,011
Cpl1s 0,164 0,022 0,024 0,033
Cpis 0,217 0,041 0,048 0,077
Cpl9 0,067 0,008 0,008 0,003
Cp20 0,129 0,018 0,021 0,023
Global 0,022 0,029

A estimativa de divergéncia genética, representada pelo coeficiente de
Fst obtido no presente estudo foi de 0,029. Este coeficiente esta relacionado
com a parte da endogamia total, devido a deriva genética, independente do
sistema reprodutivo.

A partir da estimativa Fst pode-se obter uma estimativa indireta do fluxo
génico, representado pelo numero de migrantes (Nm), assumindo a estrutura
genética populacional sob o modelo de ilhas de Wright (1951) e, a existéncia
de equilibrio entre migracdo e deriva genética, a média do numero de
migrantes (Nm) encontrados entre as duas populagdes foi de 6,183 migrantes
por geracdo, que segundo Govindajaru (1989), indica uma alto valor de fluxo
génico. O que pode explicar esse alto valor de Nm, entre as duas populacoes,

seria distancia, que ndo sdo grande para os polinizadores, que sao 0s insetos,



aves e morcegos (Ortega Escalona et al., 1991; Joker & Salazar, 2000), da
espécie Phyllostomus hastatus e Phyllostomus discolar que exercem esse
papel com maior eficiéncia na polinizacao cruzada (Gribel et al., 1999)

O indice de fixagdo F;r obtido no presente estudo foi de 0,262 e

representa a endogamia total da espécie ou desvio de panmixia da populacao
total (devido ao sistema reprodutivo somado a subdiviséo), para o conjunto das
populacoes.
O indice de fixacéo intrapopulacional Fs foi 0,228 o que significa que 22,8%
dos cruzamentos ocorridos dentro das populacdes sdo endogamicos. Este
coeficiente de endogamia intrapopulacional refere-se aos desvios de panmixia,
devido apenas ao sistema reprodutivo da espécie, o que reforca a informacéo
sobre o sistema reprodutivo da samalma, caracterizado por ser misto,
preferencialmente alogama (Murawski & Hamrick, 1991; Murawski & Hamrick,
1992).

O coeficiente de endogamia € um parametro que afeta diretamente a
diversidade genética de uma populacédo, tendo sido introduzido por Wright
(1951), e resume de forma conveniente, a estrutura de uma populagéo (Zucchi,
2002).

Para verificar a variacdo genética entre e dentro das duas populacdes foi
realizados Analise da Variacdo Molecular (AMOVA). A estimativa da proporcao
total de variacdo genética foi maior dentro das populacdes, com valor de
83,4%, o valor da variacao entre as populacdes foi de 4% (Tabela 6). O indice
de Fst de 0,045 néo foi significativo (p<0,05), indicando que as populacdes das
duas localidades ndo sao estruturadas, ou seja, nhdo Sdo geneticamente

diferentes.

Tabela 6 — Andlise de variancia molecular (AMOVA) entre as populacdes de Vila de Teotdnio e Vila
Calama. Valor associado de Fst néo significativo com p<0,05.

Fonte de Variago GL. Somade Componentes Porcentagem  Estatistica

Quadrados da Variacéo davariacdo F
Entre populacbes 1 1,9 0,04 4,56 Fst = 0,045
Dentro de populages 68 56,75 0,834 95,44

Total 69 58,65 0,874




Os resultados das analises da estrutura genética das populacdes, com o
Structure, ndo houve separacdo dos individuos em grupos, pois todos
apresentavam o perfil parecido, como se pode ver na figura 2. Os outros Ks
também mostram que ndo existe mesmo estrutura genética, pois em todos 0s
Ks, todos os individuos tém perfil parecido (figura 2). Apesar dos valores de AK
parecerem indicar a existéncia de cinco agrupamentos, nao existe

diferenciacdo genética entre os locais de coleta (ver figura 2).

Vila de Teotdnio Vila Calama

0,4
0,3
0,2
0,1
0,0

e sl H
ey

Figura 2 — Andlise realizada com o programa Structure para 35 individuos de
sumauma (Ceiba pentandra), representada em gréaficos de barras. A atribuigdo de

individuos aos diferentes agrupamentos é representada para K=2,K=3,K=5e
K = 8. A linha preta na vertical separa os individuos de acordo com local de
coleta especificado acima dos graficos.

O conhecimento da variacdo genética entre e dentro de populacdes € a
base para estabelecer estratégias eficazes para a conservacao. Pois, mesmo a



conservacao e o manejo da biodiversidade em area protegidas, sao desafios
complexos que requerem apropriacdo das informacdes bésicas, tais como: a
distribuicdo e abundancia de espécies, as interacdes mutualisticas, sobre a
biologia reprodutiva e a estrutura genética de suas populacbes (Frankham et
al., 2008).

4.3 Relacéo das Distancias Genéticas

Para avaliar graficamente a distancias genéticas entre os individuos de C.
pentandra, genotipados com cinco locos de SSR das duas localidades, foi
realizada uma Analise de Coordenadas Principais (fig. 3). O grafico mostra que
a dispersdo genética entre as amostras das duas localidades, ndo formaram
grupos de acordo com sua populagao de origem, apresentam-se dispersos ao
longo do gréfico (fig. 3). Estes resultados indicam que existe pouca divergéncia

genética entre as populacdes amostradas.
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Figura 3 — Andlise de Coordenadas Principais ilustrando a dispersao da
distanancia genética de 35 individuos de sumauma (C. pentandra) avaliados
com cinco locos microssatélites.

N&o existe formagcao de grupos de acordo com o local de coletas dos
individuos, havendo sobreposicdo entre os individuos amostrados em

diferentes locais.



As estimativas das distancias genéticas foram realizadas segundo Nei
(1978), entre as duas populagbes, com 1.000 reamostragem. O dendrograma
plotado, entre as populacdes (fig.5), adotou 0 método neighbor-joining.

A distancia genética estimada entre as duas populac¢des, vila Teotbnio e
vila Calama, foi de 0,045 de dissimilaridade e 0,95 de identidade, sugerindo
gue essas populacdes ndo estdo geneticamente estruturadas. Reforgcando que
os individuos amostrados nas duas populacdes sdo oriundos de locais
diferentes do rio Madeira,

Os agrupamentos observados no dendrograma apresentam genotipos
misturados; ndo formam cluster de acordo com o local de coleta, o que permite

sugerir tratar-se de uma populacdo homogenia.
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Figura 5 — Dendrograma construido com o método de neighbor-joining, com base em distancias
genéticas de Nei (1978), mostrando a relacdo genética de 35 individuos de sumaima (Ceiba
pentandra) avaliados com 5 locos microssatélites. Os ramos sdo coloridos de acordo com o local de
colata (azul — Vila de Teot6nio; verde — Vila Calama).

No estudo de Branddo (2012), com a espécie Ceibe pubiflora, os
parametros de distancia genética indicaram que amostras de populacdes
coletadas com distancia a baixo de 400 Km quildmetros apresentaram valores
indicativos de populagbes homogenia, ou seja, sSao geneticamente

semelhantes.



Portanto o conhecimento da diversidade genética € primordial para a
compreensao da dinamica evolutiva das populagdes, sendo o fator fundamental
para a adaptacdo as mudancas ambientais e evolutivas das espécies
Frankham et al., (2008).

5. CONSIDERACOES FINAIS

Considerando as duas populagbes de C. pentandra, coletadas em dois
locais diferentes, seguindo o curso rio do Madeira, pode-se concluir que os
valores globais de diversidade genética foram intermediarios, sendo que a
maioria dos locos apresentou déficit de heterozigotos, estando abaixo do
esperado, indicando que as populacbes ndo estdo Equilibrio de Hardy-
Weinberg.

Quanto aos dados de divergéncia genética para este estudo, sdo indicativos
de auséncia de estrutura genética. O valor do Fs, entre as duas populacdes, foi
baixo e nao significativo, isto é, a maior parte da distribuicdo da variacéo
genética encontra-se dentro das populacdes do que entre elas.

Considerando o valor do indice de dissimilaridade, foi baixo, concluindo-se
gue a distancia genética estimada, entre os individuos das duas populacdées, foi
de 95%, indicando que os genoétipos amostrados compartilham dos recursos
genéticos, tratando-se de uma populacdo homogénea.

As informacdes obtidas neste estudo visam contribuir para planos efetivos
de manejo e/ou melhoramento genético de samauma (C. pentandra), reforcam
a fragilidade desta espécie, nesta regido, quanto a erosdo genética, devido
exploracéo e presséo antropica. Os indices de diversidade genética, estimados
a partir das frequéncias alélicas, exposto neste documento, sdo importantes
indicadores para subsidiar medidas eficazes de conservagéo, in situ e ex situ,
permitindo selecéo de amostras representativas de populagdes remanescentes
gue conservam a variabilidade genética, imprescindivel para sua sobrevivéncia

ao longo do tempo.
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