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O género Melanophryniscus Gallardo, 1961, pertence a familia Bufonidae e inclui 26
espécies. Sua distribuicdo geogréafica € restrita ao sudeste da América do Sul, sendo que
grande parte de suas espécies ocorrem no Pampa e sul da Mata Atlantica. Melanophryniscus
macrogranulosus, M. cambaraensis e M. admirabilis sdo espécies ameacgadas e endémicas da
Mata Atlantica do Rio Grande do Sul. As trés espécies tém distribuicbes muito restritas.
Anélises de varialbilidade genética sdo importantes ferramentas para esclarecer a histdria
evolutiva dos organismos e podem contribuir para avaliar o status de conservacdo das
espécies. O objetivo deste estudo é a andlise comparada da variabilidade genética de
Melanophryniscus macrogranulosus e das demais espécies microendémicas com distribuicéo
no RS. Foram analisados tecidos depositados na colecdo do Departamento de Zoologia da
UFRGS, obtidos em projetos desenvolvidos anteriormente sob a licenca ICMBio/MMA
35295-1. Analisamos individuos correspondentes a cinco populagdes conhecidas de
Melanophryniscus macrogranulosus e M. cambaraensis, duas em Sdo Francisco de Paula,
duas em Maquiné e uma em Dom Pedro de Alcéantara e da unica populacdo conhecida de M.
admirabilis em Arvorezinha, RS, Brasil. A extracdo de DNA das amostras coletadas foi feita
com CTAB segundo protocolo de Doyle & Doyle (1987). O material extraido foi analisado
em laboratdrio através da técnica de PCR, amplificando fragmentos génicos de DNA nuclear
mitocondrial. Tecidos das trés espécies foram utilizados para a extracdo de DNA
Mitocondrial e amplificacdo de um fragmento do Citocromo b. As sequéncias foram
alinhadas através do programa Geneious. Analises populacionais de indice de diversidade
nucleotidica e haplotipica e teste de neutralidade de D de Tajima e Fs de Fu foram realizadas
no programa DNAsp 5.10. Para a andlise da estruturacdo das populacdes foi realizada uma
Analise da Variancia Molecular no programa Arlequin 3.11 e a rede de distancia com o
algoritmo Median Joining no programa Network 4.5.1.6. Até o presente momento nao foi
possivel obter sequéncias de M. admirabilis, provavelmente por problemas no primer
empregado. Em um primeiro momento, a analise do macador mitocondrial Citocromo b, das
duas espécies de sapinho-de-barriga-vermelha endémicas do Rio Grande do
Sul, Melanophryniscus cambaraensis e M. macrogranulosus, revelou uma distancia genética
muito baixa entre as populagdes, variando entre 0,01 a 0,05%, enquanto a comparacao com
outra espécie reconhecida do género mostrou uma distancia genética de 3,5%. Estes dados
moleculares, corroboram com dados morfolégicos e bioacusticos e sugerem que estas
populacBes pertencem a uma Unica espécie. Na sequéncia, as analises populacionais foram
feitas juntando todas as populagbes conhecidas. A analise do marcador molecular citocromo
oxidase | resultou em 13 hapldétipos, sendo um deles compartilhado apenas por individuos das
populacdes da altitude (S&o Francisco de Paula), outro haplotipo compartilhado entre sitios da
altitude com individuos dos vales de Maquiné e o ultimo compartilhado apenas por individuos
de Dom Pedro de Alcantara. Nesta ltima regido, os haplétipos foram exclusivos. Além disso,
as cinco populacdes apresentam hapldtipos exclusivos, porém o numero de mutacdes
existentes entre eles é baixa. Através da andlises dos haplo6tipos, encontramos uma
diversidade haplotipica alta (Hd= 0,929) e um indice de diversidade nucleotidica baixa (Pi=
0,006), o que pode estar explicando um répido crescimento populacional. O teste de
neutralidade apresentou um valor negativo, indicando um excesso de polimorfismos de baixa
frequéncia, o que poderia estar indicando expansdo no tamanho da populacéo.



