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Estébmatos como preditores de tamanho de genoma em Melastomataceae.
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Justificativa: a familia Melastomataceae é muito diversa, tanto em numero de
espécies quanto em variagdo morfolégica e ambiental, tendo grande potencial para
estudos de biologia evolutiva. No entanto, existem poucos dados citogenéticos
dentro da familia, incluindo tamanho de genoma, ploidia € nimero cromossdmico.
Neste contexto, este projeto visa fornecer dados de tamanho de estématos, para
futura avaliagdo de uma possivel correlagao entre esta caracteristica e tamanho de
genoma e ploidia em Melastomataceae. Objetivos: confeccionar laminas com
impressdo de estObmatos; capturar imagens das impressdes dos estdmatos sob
microscopio Optico; medir as células-guarda a partir das imagens capturadas; fazer
analises descritivas das medidas obtidas; e preparar o material testemunho para o
herbario ICN. Metodologia: as Iaminas de impresséo de estébmatos foram feitas a
partir da aplicacdo de esmalte transparente sobre a face abaxial das folhas, e
posterior retirada do esmalte com auxilio de fita adesiva transparente e fixagdo em
ldmina para microscopio. As imagens foram feitas sob microscépio Optico com
camera acoplada e as medigdes foram realizadas pelo software StoManager. As
analises descritivas foram feitas no programa R. O material testemunho das
amostras analisadas foi preparado de acordo com as normas estabelecidas pelo
Herbario ICN. Resultados: foram analisados 1.015 estdmatos de 65 amostras de 44
espécies distribuidas em 9 géneros. Os maiores tamanhos de estébmatos foram
encontrados no género Clidemia e os menores no género Meriania. Além disso,
percebe-se que nas medidas de comprimento de estémato, houve maior variagéo
dentro de cada género, principalmente para os géneros Pleroma e Miconia, 0 que
pode indicar variagdo no tamanho do genoma dentro destes grupos, caso o tamanho
da célula-guarda seja um bom preditor, o que sera avaliado em novas etapas deste
projeto.



