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Em sua maioria, as Arecaceae sdo de grande importancia econdmica pelos diferentes produtos
que podem oferecer, a espécie Euterpe edulis Mart. é conhecida popularmente como palmito-
jucara e tem ampla distribuigdo ao longo do litoral brasileiro, ocorrendo naturalmente desde o
sul da Bahia até o Rio Grande do Sul. A espécie é endémica do bioma de Mata Atlantica, um
dos mais ricos em termos de biodiversidade, e atualmente se encontra ameagada pelo
extrativismo ilegal devido alto valor comercial, além da fragmentacao de seu habitat natural. O
presente estudo tem como objetivo investigar a filogeografia de E. edulis baseando-se no
polimorfismo de regides do DNA de cloroplasto e do DNA nuclear para avaliar o grau de
estrutura genética ao longo da Mata Atlantica Estdo sendo analisados individuos de 16
populacdes que ocorrem desde a Bahia até o Rio Grande do Sul. Trés marcadores plastidiais e
um marcador nuclear (ADH) foram amplificados através da técnica de PCR ("Polimerase Chain
Reaction™), utilizando "primers" e protocolos especificos descritos na literatura para cada um
dos marcadores. As reacdes de PCR foram verificadas através de eletroforese horizontal em gel
de agarose 1%, corado com GelRed, e os produtos de PCR foram purificados com enzimas
Exol/SAP e submetidos para sequenciamento em empresa terceirizada. As sequéncias foram
visualizadas no programa Geneious e analisadas através de métodos filogenéticos bayesianos,
redes de haplétipos, e estatisticas-F nos programas Beast, Network e Arlequin, respectivamente.
Para os espacadores plastidiais psbA/trnH, trnLE/trnLF e trnS/trnFM foram sequenciados e
analisados 96 individuos. Foram encontradas cinco mutaces de ponto, quatro micro-
duplicacdes e uma micro-inversdo, totalizando doze diferentes haplétipos, cujas relacdes
genealdgicas evidenciaram separacdes regionais das populacdes em termos genéticos. Para o
gene nuclear ADH, foram sequenciadas amostras de 87 individuos, e na analise dessas
sequéncias foram encontradas 10 regibes de interesse gerando quinze diferentes hapl6tipos. Os
dados analisados parcialmente, até 0 momento, sugerem para 0s marcadores plastidiais que as
populacbes do Sul representam um subconjunto da variacdo genética total encontrada no Rio
de Janeiro, que representa a regido geografica mais variavel. Por outro lado, as populacdes do
Espirito Santo e da Bahia parecem conter hapl6tipos mais diferentes entre si, provavelmente
indicando histdrias distintas para essas regifes (Sul vs Nordeste). Houve uma forte estrutura
populacional, com um FST de 0,84, e quase toas as populacdes apresentaram um Unico
hapl6tipo. Os dados do gene nuclear demonstram uma estruturacdo menor que os de
cloroplasto, com FST de 0,18, e bastante diversidade intrapopulacional, sendo que todas as
populacbes cujo tamanho amostral foi de pelo menos 5 individuos apresentaram 5 ou mais
hapl6tipos. Enquanto a genealogia plastidial e nuclear tenham sugerido estimativas de ponto
para o tempo de ancestral comum mais recente préximo ao final do Pleistoceno (2,78 milhGes
de anos para o cpDNA e 2,42 milhdes de anos para 0 ADH), a arvore de populagdes sugere que
a divergéncia entre populagfes data dos ultimos 200 mil anos. De uma forma geral, nossos
resultados sdo compativeis com a ideia de areas de “estabilidade” para esse bioma na regido do
RJ e outra(s), independente(s), mais ao norte, mas outras analises devem ser realizadas para
detalhar melhor os processos revelados pelos dados.



