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“Talvez não tenha conseguido fazer o melhor, mas lutei para que o melhor fosse feito. Não 

sou o que deveria ser, mas graças a Deus, não sou o que era antes”. 

(Martin Luther King) 



RESUMO 

Arecaceae é uma família de palmeiras que possui grande destaque devido a sua importância 

ecológica para o bioma Caatinga. Entre elas, Syagrus harleyi, conhecida popularmente por 

coco de raposa, é uma palmeira endêmica da Chapada Diamantina, de caule subterrâneo e que 

ainda não foi estudada sobre seus aspectos genéticos. Assim, o objetivo desse estudo consistiu 

em verificar a diversidade e a estruturação genética de populações naturais de S. harleyi. Para 

isso, foram analisados 100 indivíduos pertencentes a cinco localidades de ocorrência natural 

da espécie na Chapada Diamantina cujos DNAs foram amplificados com 10 marcadores 

microssatélites (SSR) heterólogos. Observou-se 90% de loci polimórficos (PLP), média de 

Heterozigosidade esperada He=0,532 e média de Heterozigosidade observada Ho=0,768. A 

Análise de Variância Molecular (AMOVA) demonstrou que 89% da variação está dentro das 

populações e baixo índice de estruturação genética (FST = 0,10 p<0.05). Apesar dos diferentes 

resultados implementados pelas análises bayesianas STRUCTURE (K=3) e GENELAND 

(K=4) como números de grupos mais prováveis, o PCoA (Análise das Coordenadas 

Principais) separou as populações em quatro grupos, podendo ser então considerado o mais 

provável número de agrupamentos genéticos. A separação das populações PA (Palmeiras) e 

LE (Lençóis) em diferentes agrupamentos genéticos e o maior nível de estrutura entre elas 

podem ser explicados pela heterogeneidade de ambientes em que estas populações estão 

distribuídas, influenciando na polinização da espécie. A troca de alelos entre populações dos 

extremos da distribuição sinaliza a efetividade na dispersão dos frutos por aves e mamíferos, 

mesmo em longas distâncias. A menor variabilidade genética encontrada em MU (Mucugê) 

pode ser explicada pela variação em caracteres reprodutivos nos indivíduos desta população e 

pela fragmentação. Assim, os resultados obtidos para S. harleyi podem auxiliar em futuros 

projetos de manejo e conservação da espécie e fornecem dados para monitoramento da 

distribuição da diversidade genética em populações propensas a eventos incendiários. 

Palavras-chave: Coco de raposa, conservação, marcadores moleculares, variabilidade 

genética. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ABSTRACT 

Arecaceae is a family of palm trees that has great prominence due to its ecological importance 

for the Caatinga biome. Among them, Syagrus harleyi, popularly known as fox coconut, is an 

endemic palm of the Chapada Diamantina, with an underground stem and which has not yet 

been studied about its genetic aspects. Thus, the aim of this study was to verify the diversity 

and genetic structure of natural populations of S. harleyi. For that, 100 individuals belonging 

to five naturally occurring locations of the species in Chapada Diamantina were analyzed 

whose DNAs were amplified with 10 heterologous microsatellite markers (SSR). 90% of 

polymorphic loci (PLP) were observed, mean expected heterozygosity He = 0.532 and mean 

observed heterozygosity Ho = 0.768. Molecular Analysis of Variance (AMOVA) showed that 

89% of the variation is within populations and has a low genetic structure index (FST = 0.10 p 

<0.05). Despite the different results implemented by the STRUCTURE (K = 3) and 

GENELAND (K = 4) Bayesian analyzes as the most likely group numbers, the PCoA 

(Principal Coordinate Analysis) separated the populations into four groups and can therefore 

be considered the most likely number of genetic clusters. The separation of PA (Palmeiras) 

and LE (Lençóis) populations into different genetic groups and the higher level of structure 

between them can be explained by the heterogeneity of environments in which these 

populations are distributed, influencing the pollination of the species. The exchange of alleles 

between populations at the extremes of the distribution signals the effectiveness in the 

dispersion of fruits by birds and mammals, even over long distances. The lower genetic 

variability found in MU (Mucugê) can be explained by the variation in reproductive traits in 

individuals in this population and by fragmentation. Thus, the results obtained for S. harleyi 

can assist in future management and conservation projects of the species and provide data for 

monitoring the distribution of genetic diversity in populations prone to incendiary events. 

Keywords: Coco de raposa, conservation, molecular markers, genetic variability. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

A Caatinga é um domínio morfoclimático endêmico do Nordeste brasileiro, marcado 

pelo clima semiárido. A característica de destaque do bioma é o endemismo de espécies de 

animais e plantas. Parte dessa região, mais especificamente na Chapada Diamantina, é tomada 

por pastagens rupestres, ambiente com vegetação quase que predominantemente arbustiva e 

que se desenvolve sobre afloramentos rochosos em grandes altitudes. 

Dentre as famílias de plantas distribuídas pelo bioma, Arecaceae se destaca por seu 

grande valor ecológico, alimentício e econômico para as comunidades animais e humanas, por 

possuir espécies que frutificam durante todo o ano, representando uma fonte de alimento 

sempre disponível. A Syagrus harleyi, uma palmeira endêmica da Chapada Diamantina na 

Bahia, é uma espécie que ainda é desconhecida sobre vários aspectos de sua biologia e 

genética. 

Para estudos genéticos populacionais, o uso de marcadores moleculares permite o 

acesso a informações que ajudam a esclarecer questões como a diversidade e estrutura 

genética das populações, se essas populações possuem indivíduos mais aparentados entre do 

que a média da população através do coeficiente de endogamia e fluxo gênico. Essas 

informações permitem inferir como está a variabilidade dentro e entre as populações, 

fornecendo dados que irão auxiliar no manejo da espécie e no desenvolvimento de projetos de 

conservação mais direcionados e específicos. 

Nesse contexto, o objetivo foi caracterizar a diversidade e estrutura genética de S. 

harleyi com o intuito de conhecer como a variabilidade genética da espécie está distribuída 

dentro e entre suas populações e quais fatores podem estar relacionados, ampliando os 

conhecimentos acerca de Arecaceae. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 Aspectos gerais sobre a Caatinga 

 

A Caatinga (caa = floresta e tinga = branco, claro, em tupi) é o único bioma restrito ao 

território brasileiro, basicamente ao Nordeste do Brasil. Apesar de não possuir a exuberância 

das florestas tropicais úmidas, está longe de apresentar baixa diversificação de fauna e flora 

(Leal et al., 2005; Coutinho, 2016). O bioma é o terceiro maior do Brasil, caracterizado por 

períodos de seca severa que pode variar de seis a onze meses, alternados com chuvas maiores 

entre novembro e abril, mas que geralmente se resumem a dois ou três meses (Silva e Lacher, 

2020).  Sabe-se que em termos de cobertura vegetal da região Nordeste, a Caatinga representa 

70%, ou seja aproximadamente 800.000 km2, da região. Porém, o uso indiscriminado dessa 

biodiversidade está levando a diminuição do bioma original, restando apenas 30% desta 

(Alves et al., 2009; Antongiovanni et al., 2018). 

Ocupando a posição central do estado da Bahia, a Chapada Diamantina se caracteriza 

por apresentar um mosaico de vegetação que inclui Cerrados, Campos Rupestres, florestas e 

Caatingas com grande diversidade. É uma das regiões mais elevadas do bioma Caatinga, com 

altitudes que variam entre 200 e 1.800 m e temperaturas mais amenas do que nas regiões 

circundantes, com médias anuais inferiores a 22º C. Nos maciços e serras altas, os solos são 

em geral rasos, pedregosos e pobres ou com grandes afloramentos de rocha (Juncá et al., 

2015). O solo da Caatinga é do tipo Latossolo, em geral, e algumas espécies de vegetais 

nativas apresentam sílica dentro ou entre suas células como mecanismo de estratégia para 

sobrevivência nesse ambiente, já que as condições do ambiente podem levar a dessecação das 

plantas (Ricardo et al., 2018). 

A alta taxa de endemismo de espécies na Caatinga é influenciada pelos diferentes 

habitats relacionados a substratos geológicos (superfícies sedimentares e cársticas), que 

reúnem endemias restritas a um único fragmento ou a vários fragmentos com perfis 

geológicos semelhantes (Fernandes et al., 2019). Uma parcela da paisagem da Caatinga é 

formada por grandes depressões periféricas, constituídas por rochas cristalinas e sedimentares. 

A maior parte dessa região é coberta por pastagens rupestres, vegetação rica em espécies e 

famílias de plantas com adaptações exclusivas que permitem o seu desenvolvimento em solos 

muito pobres (Silva e Lacher, 2020). Na região Nordeste, os campos rupestres ocorrem 
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estritamente na região da Chapada Diamantina, na porção da Cadeia do Espinhaço que ocupa 

o estado da Bahia. São caracterizadas por reunir um conjunto de espécies único em cada 

ambiente, elevada riqueza local e entre áreas (Queiroz et al., 2006). 

 

2.2 Considerações sobre a família Arecaceae 

 

Arecaceae, conhecida como a família das palmeiras, tem sido alvo de vários estudos nos 

últimos anos devido a sua grande relevância tanto ecológica quanto econômica (e.g.: Bacon et 

al., 2017; Silva-Cardoso et al., 2017). Grupo complexo, forma um dos principais troncos 

evolutivos das monocotiledôneas e representa a terceira família botânica mais importante para 

o ser humano (Dransfield & Uhl, 1987; Johnson, 1998). As palmeiras são consideradas pelos 

botânicos as aristocratas do reino vegetal, sendo denominadas de “Príncipes das florestas”, 

por seu porte altaneiro e elegante que as distingue facilmente de outras plantas (Bondar, 1964; 

Lorenzi et al., 1996). Esta família é composta por representantes dióicos e monóicos, de 

morfologia variada distribuídos em cinco subfamílias (Arecoideae, Ceroxyloideae, 

Coryphoideae, Nypoideae e Calamoideae), 252 gêneros e mais de 2600 espécies (Miranda et 

al., 2001; Dransfield et al., 2005). A maior parte da diversidade de espécies é representada por 

Arecoideae, e Cocoseae é uma tribo abundante dentro dessa subfamília agrupando os gêneros 

Attalea, Bactris, Cocos, Desmoncus, Jubaea e Syagrus (Judd et al., 2009; Roncal et al., 2013). 

As palmeiras se destacam entre as espécies vegetais por sua notória importância para 

diversas comunidades animais, pois, em geral, apresentam pouca sincronia de frutificação 

quando comparado com outras espécies do mesmo bioma. Esse comportamento também é 

comum entre membros da família, como acontece com as espécies Syagrus comosa, Syagrus 

flexuosa e Syagrus glazioviana, que por possuírem períodos de frutificação variados entre 

si podem ser espécies fundamentais para a manutenção de frugívoros (Bruno et al., 2019). 

Com isso, em épocas de escassez de alimentos, as palmeiras são frequentemente chamadas de 

“espécies chave”, podendo causar um colapso na comunidade de frugívoros, se estas 

estiverem ausentes (Terborgh, 1986; Peres, 1994; Donatti, 2004). Destaca-se também a 

importância da família para os polinizadores como besouros, abelhas e moscas, que são 

atraídos por propriedades estruturais e químicas das palmeiras e visitam as inflorescências em 

busca de alimento e abrigo (Barfod et al., 2011).  
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A família tem um grande valor socioambiental por reunir espécies empregadas na 

alimentação tanto animal quanto humana, como pela confecção de artesanato e utensílios 

domésticos (Noblick, 2010; Klein et al., 2017; Oliveira, 2019). As folhas, a madeira e as 

sementes de muitas espécies de palmeiras são utilizadas por artesãos nativos da região em que 

elas ocorrem, como por exemplo o licuri, e são utilizadas como ração, cobertura de 

construções campestres, paredes e portas (Drumond, 2007; Campos et al., 2019). 

Dentre os gêneros que compõem Arecaceae está Syagrus, composto por 36 espécies 

endêmicas da América do Sul, 30 destas ocorrendo no Brasil, com o maior centro de 

dispersão na região Nordeste, sobretudo nos estados da Bahia e Minas Gerais (Lorenzi et al. 

2004). Das espécies situadas na Bahia, encontra-se Syagrus harleyi (Fig. 1), uma palmeira 

endêmica da Chapada Diamantina, característica por ter caule subterrâneo e não desenvolvido 

verticalmente, e ainda ser desconhecida sob os aspectos genéticos e ecológicos (Gonçalves et 

al., 2012).  

Os indivíduos adultos de S. harleyi apresentam até 1,5 m de altura, com 3 a 8 folhas 

pinadas por estipe. As pinas das folhas variam em sua rigidez de acordo com a altitude em 

que é encontrada; quando ocorre em altitudes acima de 900 m, tendem a ser mais largas e 

rígidas, enquanto as folhas dos indivíduos encontrados na variação de 400 a 700 m são mais 

estreitas e flexíveis. A inflorescência possui flores unissexuadas e amarelas, com perianto não 

evidente, do tipo interfoliar. As flores masculinas são longas e coriáceas contendo seis 

estames e as flores femininas relativamente mais curtas com ovário súpero e trilocular, os 

frutos medem aproximadamente 2,5 cm de comprimento e possuem coloração alaranjada 

(Soares, 2020). Sua forma de vida é do tipo Hemicriptófita, ou seja, a parte aérea da planta 

pode morrer e rebrotar pois suas gemas de renovo ficam próximas ao solo. Essa característica 

pode conferir vantagem para sobrevivência, dependendo das condições do ambiente em que a 

espécie ocorre (Neves e Conceição, 2010; Noblick, 2019). Após uma queimada de um campo 

rupestre na Chapada Diamantina, entre seis espécies que rebrotaram estava S. harleyi (Neves 

e Conceição, 2010). Vê-se então, a sua importância na sucessão ecológica, como espécie 

pioneira, em um ecossistema perturbado. 
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Figura 1. Indivíduo da palmeira Syagrus harleyi (A), inflorescência (B) e frutos (C). Fonte: 

Acervo pessoal. 

 

Somando-se a isso, a sobrevivência das populações depende sobremaneira de como 

elas respondem a ação do acaso ou a fatores estocásticos. A estocasticidade genética abrange 

a depressão endogâmica, perda de variabilidade genética e acúmulo de mutações deletérias 

(Frankham et al., 2008). Avaliar o fluxo gênico e dispersão de uma espécie através de estudos 

de estruturação populacional permite estimar a diferenciação genética de populações ao longo 

de sua distribuição geográfica e abordar como a espécie pode ter chegado ao padrão atual de 

diversidade (Zolet et al., 2017). Embora S. harleyi tenha sido estudada quanto a sua 

demografia (Gonçalves et al., 2012), ainda não existem estudos moleculares que indiquem o 

nível de diversidade genética em populações naturais da espécie. 

 

2.3 Uso de marcadores moleculares em estudos de diversidade genética 

 

Marcadores moleculares são definidos como fragmentos de DNA que sinalizam 

padrões de marcas no genoma que podem ser relacionados a diversidade genética e inter-

relações genéticas entre indivíduos, espécies e/ou grupos de espécies. O acesso a essas 

informações permite entender a capacidade das espécies de lidar com pressões ambientais e 

avaliar se essas espécies correm risco de extinção, dados essenciais para o manejo de 

espécies. São muito utilizados e valorizados em áreas como genética, biologia molecular e 

biotecnologia para pesquisas com genética de populações, filogeografia, filogenia molecular e 

mapeamento genético (Frankham, 2003; Zolet et al., 2017). Podem ser classificados de acordo 

com dois tipos de herança alélica: dominantes (não permitem a diferenciação entre indivíduos 

heterozigotos) ou codominantes (permitem a diferenciação entre indivíduos) (Adhikari et al., 

2017). O avanço principal que essas técnicas trazem é a possibilidade de identificar mutações 
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que ocorrem em regiões não codificadoras de genes, que não podem ser identificadas com a 

análise morfológica ou de proteínas. (Millach, 2005). 

A partir de metodologias de análise molecular obtêm-se informações sobre a 

variabilidade genética, essencial para estudos de conservação das espécies. Os marcadores 

genéticos podem ser divididos em três categorias:  baseados em hibridização, em PCR 

(Reação em Cadeia da Polimerase ou Polymerase Chain Reaction) e marcadores baseados em 

sequenciamento. Abordagens baseadas em PCR são comumente utilizadas devido à sua 

simplicidade e exigência de pequenas quantidades de DNA. Um dos marcadores moleculares 

mais utilizados nos últimos estudos, os microssatélites ou SSR (Sequências de Repetições 

Simples ou Simple Sequence Repets), se caracterizam pela codominância e por utilizarem 

primers específicos. Esse marcador tem sido utilizado com a finalidade de compreender a 

base molecular de diversos aspectos biológicos através da detecção e análise de 

polimorfismos genéticos (Bornet & Branchard, 2001; Faleiro, 2007; Zolet et al., 2017). 

Na família Arecaceae, os marcadores SSR tem sido aplicados em diversos estudos 

populacionais. Para Syagrus romanzoffiana, palmeira endêmica da América do Sul, 

demonstrou-se que, apesar do alto número de indivíduos, a espécie possui alta 

consanguinidade nas populações analisadas (Laindorf et al., 2018). A partir da análise de 38 

genótipos de Phoenix sylvestris foi observado que as populações de Amtoli, Doshmina e 

Kuakata na costa de Bangladesh continham a maior diversidade de alelos em 38 genótipos 

(Huda et al., 2019). Também, dados de agrupamento hierárquico em um banco de 

germoplasma de Cocos nucifera agruparam os genótipos em dois grupos principais com dois 

subgrupos em cada, correspondendo às origens geográficas das amostras (Geethanjali et al., 

2018). Na avaliação de três populações de Acrocomia emensis a análise bayesiana separou 

três grupos distintos, apesar destas apresentarem um grande compartilhamento de alelos 

(Neiva et al., 2016). Um estudo relacionou as diferenças fenotípicas de Euterpe edulis com o 

padrão de diversidade genética em oito populações distribuídas no Cerrado e Mata Atlântica. 

Foi encontrada uma baixa diversidade genética para espécie e dois agrupamentos genéticos, 

onde um reunia o morfotipo verde em um agrupamento e os morfotipos amarelo e vermelho 

no segundo agrupamento (Coelho et al., 2020). Em um estudo recentemente realizado com 

Syagrus coronata, no Brasil, foram identificados altos níveis de diversidade genética e níveis 

de estruturação genética moderados para a espécie (Simplício et al, no prelo). 
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Conhecer sobre a distribuição e a variabilidade genética de uma espécie é fundamental 

para proposição de estratégias de conservação e manejo das suas populações. Considerando 

que S. harleyi é uma palmeira rara, com distribuição restrita e considerável capacidade de 

regeneração ambiental é importante prevenir a redução da diversidade genética e/ou extinção 

da espécie. Nesse contexto, esse estudo tem como objetivo avaliar o status de diversidade e 

estrutura genética em populações naturais de S. harleyi, uma espécie endêmica, e auxiliar 

futuros programas de conservação em um manejo eficaz da espécie. 
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3. OBJETIVOS 

 

3.1 Objetivo Geral: 

 

Estimar a diversidade e a estrutura genética de Syagrus harleyi, espécie endêmica da 

Chapada Diamantina, em sua área natural de ocorrência para gerar subsídios para planos de 

manejo e conservação da espécie. 

3.2 Objetivos Específicos: 

 

 Ampliar os conhecimentos acerca da distribuição natural de S. harleyi; 

 Testar locos SSR heterólogos para espécie; 

 Analisar a diversidade e estrutura genética populacional de S. harleyi por meio de 

marcadores SSR, a fim de verificar a influência da fragmentação e da distribuição geográfica 

na diversidade genética das populações amostradas; 

 Fornecer subsídios para futuros monitoramentos genéticos sobre as populações que 

estão sob influência de fatores estocásticos, como o fogo. 
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4. MATERIAL E MÉTODOS 

 

4.1 Delineamento amostral 

 

Inspeções de campo foram realizadas em sete municípios ao longo da distribuição 

geográfica de S. harleyi. Expedições de coletas foram realizadas nos municípios de Andaraí, 

Ibicoara, Lençóis, Mucugê e Palmeiras, situados na Chapada Diamantina (Parque Nacional da 

Chapada Diamantina), Bahia (Tabela 1, Fig. 2). Foram extraídas amostras foliares jovens de 

99 indivíduos de S. harleyi distribuídos nas cinco populações, coletadas no ano de 2015. Foi 

considerada uma distância mínima de 10 m entre as amostras para evitar a coleta de rebroto 

de um mesmo indivíduo. Todas as amostras foram encaminhadas para o Laboratório de 

Genética Molecular da UESB – Jequié, onde foram devidamente cortadas e armazenadas em 

papel alumínio a -20°C. Amostras de inflorescência foram coletadas e depositadas no 

Herbário da Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia (HUESB).  

 

 

Tabela 1. Localidades amostradas de Syagrus harleyi no estado da Bahia. 

Localidade Código Coordenadas geográficas A N 

Palmeiras PA 12o 26’ 35,2’’ S; 041o 29’ 05,9’’ W 701 20 

Lençóis 

Andaraí 

LE 

AN 

12o 27’ 47,9’’ S; 041o 25’ 04,9’’ W 

12o 52’ 05,1’’ S; 041o 18’ 29,7’’ W 

753 

522 

20 

19 

Mucugê MU 13o 00’ 00,2’’ S; 041o 22’ 53,4’’ W 1004 20 

Ibicoara IB 13o 24’ 02,9’’ S; 041o 14’ 04,7’’ W 1075 20 

A = altitude em metros e N = número de indivíduos amostrados. 
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Figura 2. Distribuição geográfica das cinco localidades na região da Chapada Diamantina – 

Bahia, amostradas para Syagrus harleyi: Palmeiras (PA), Lençóis (LE), Andaraí (AN), 

Mucugê (MU) e Ibicoara (IB). A inserção destaca a região central do estado da Bahia. 

 

A distância geográfica entre todas as populações foi coletada através do DIVA-GIS 

(Hijmans et al., 2001) (Tabela 2), utilizando como parâmetro as coordenadas geográficas 

coletadas em campo. As coordenadas geográficas foram transformadas de graus, minutos e 

segundos para coordenadas UTM (Universal Tranverse Mercator) para o cálculo da distância 

entre as localidades. 

 

 

Tabela 2. Distâncias geográficas (em quilômetros) entre as cinco populações de S. harleyi 

coletadas no estado da Bahia, Brasil. 

  PA LE AN  MU  IB 

PA 0 

    LE 8,0 0 

   AN  47,0 46,0 0 

  MU  63,0 61,0 20,0 0 

 IB 108,0 106,0 65,0 45,0 0 
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4.2 Metodologia 

4.2.1 Extração e amplificação de DNA 

 

A extração de DNA foi realizada segundo o protocolo de Arruda et al. (2017) com 

modificações. A metodologia consiste no tampão de lise com 700 μL composto por Tris-HCL 

100mM pH 8,0, EDTA 20 mM (Ácido Etilenodiamino Tetra-Acético), CTAB 3% (Brometo 

de cetiltrimetilamônio), NaCl 2,5 M, Polivinilpirrolidona 2% e 2-mercaptoetanol 5%. A partir 

de 100 g de tecido macerado e mistura deste com o tampão, as amostras foram incubadas a 

60°C por 20 min, sendo vertidas a cada 10 min em vórtex. Após a incubação, para a 

desproteinização foram adicionados 600 μl de clorofórmio-álcool isoamílico 24:1 (v/v) às 

amostras, sendo invertidas durante 5 min e, em seguida centrifugadas à 13000 rpm por 5 min. 

O processo de desproteinização repetiu-se após o sobrenadante ser transferido para novos 

tubos, com adição de 50 μl de CTAB 10%. Ao sobrenadante final foram adicionados 400 μl 

de isopropanol gelado e mantidos a -20°C, por no mínimo 2 h. Após a incubação, as amostras 

foram centrifugadas à 13000 rpm por 30 min e o sobrenadante descartado. O pellet formado 

foi lavado duas vezes com álcool 70%, seguida de uma limpeza com álcool 95% e secado à 

temperatura ambiente. Após a secagem, as amostras foram ressuspendidas em 50 μl de 

tampão TE (Tris-HCl 10 mM, pH 8,0; EDTA 1 mM). Para quantificar o DNA extraído e 

avaliar sua integridade, as amostras foram submetidas à eletroforese em gel de agarose 0,8% e 

em seguida avaliadas através do espectrofotômetro Nanodrop para a medição da concentração 

de ácido nucléico e da pureza das amostras de ácido nucléico < 15000 (dsDNA) ng/μL sem 

diluição. Duas alterações foram necessárias no protocolo para que este fosse eficiente na 

obtenção de DNA íntegro para a espécie: o aumento do período de centrifugação para 30min 

após overnight e diminuição na quantidade de tampão TE adicionado no final da extração 

para 50 ul. 

 

4.2.2 Amplificação dos Marcadores Microssatélites 

 

Um total de 17 locos microssatélites desenvolvidos para Bactris gasipaes (Billote et al., 

2004; Rodrigues et al., 2004), Cocos nucifera (Perera et al., 1999 e Rivera et al., 1999) e 

Euterpe edulis (Gaioto et al., 2001) foram testados para S. harleyi e as marcas de Taq DNA 

Polimerase Biotools, Invitrogen e Phoneutria. As amplificações de DNA para os marcadores 

SSR (microssatélites) foram realizadas de acordo com o protocolo de Peters et al. (1998). O 
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coquetel otimizado para as reações de PCR contendo 10 µL foi composto por: 0,4 µL de 

dNTPs a 2,5 mM, 1,0 µL de tampão 10X, 0,5 µL de MgCl2 a 25 mM, 6,5 µL de H2O Mili-Q 

(Millipore) autoclavada, 0,1 µL Taq polimerase Platinum (5 U/µL) (Invitrogen), 0,2 µL de 

cada primer (Forward e Reverse) a 20 mM e 1,0 µL de DNA genômico (~20 ng). O programa 

de condições de amplificação envolve uma etapa de desnaturação inicial de 3 minutos a 94°C, 

seguida de 40 ciclos de 30 segundos para a desnaturação (94°C), 1 minuto para anelamento 

dos iniciadores seguindo a temperatura ideal para cada primer (Tabela 3) e 1 minuto para 

extensão (72°C). A finalização do programa consta de uma etapa de 5 minutos a 72°C para a 

completa extensão dos produtos amplificados. 

Tabela 3. Locos microssatélites heterólogos selecionados para amplificação das amostras de 

Syagrus harleyi. 

Locus Sequências dos Primers 
Tamanho dos 

fragmentos (bp) 
Ta Na 

Bg02-09 
F: CGCAGCAGCAGCAATAAATA 

108-150 56 3 
R: TCCAGCAACTTTCAGTCGAG  

Bg02-10 
F: ATTGGGTCCAGATCCTCTTT 

150-176 58 3 
R: GTGGCACACATGGGGTTC 

CNZ04 
F: CCTATTGCACCTAAGCAATTA 

128-158 56 4 
R: TGATTTTCGAAGAGAGGTC 

CNZ10 
F: CCTATTGCACCTAAGCAATTA 

129-169 56 8 
R: ATGATTTTCGAAGAGAGGTC 

CNZ50 
F: TCGACTAAGTGTTGTCCATTC 

114-120 60 1 
R: ATCCATCCAGGATCCCAATAT 

CNZ51 
F: CTTTAGGGAAAAAGGACTGAG 

138-150 56 4 
R: ATCCATGAGCTGAGCTTGAAC 

CNZ57 
F: AGTGACAGCTCAAAGCAGTAT 

99-105 58 5 
R: GTGGAGTACACAACCTATGGA 

EE54 
F: CATGTATCTAAGGAACAAGG 

113-115 58 8 
R: CTGTGCTCTCTCATTCTCA 

mBgCIR066 
F: GCATGTTGCATTGACTA 

253-257 50 7 
R: GAATCCTGGTTCAGATACT 

mBgCIR091 F: CAAGAACAGGCTCAGTCTA 200-212 56 5 
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R: TGCAATCAACCCAAGAT 

Total       48 

Ta: Temperatura de anelamento em º C; Na: Número de alelos por primer. 

 

Os produtos das amplificações foram submetidos à eletroforese em gel de 

poliacrilamida não desnaturante a 8% e visualizados com coloração de nitrato de prata 0,2%. 

O gel foi fixado por sete minutos com uma solução fixadora (etanol P.A., ácido acético e 1 

mL da solução de AgNO3 a 20%), lavado por duas vezes com água destilada e submetido à 

revelação através da solução reveladora (NaOH 0,5 mol/L e 100 μL Formol P.A.) aquecida 

por 30 segundos no microondas e então dispensada sobre o gel. A solução foi agitada até que 

as bandas pudessem ser visualizadas no gel, que em seguida foi fotografado sob luz branca 

através do fotodocumentador Lpix (Loccus®). 

 

4.2.3 Análise dos Marcadores Microssatélites 

 

Para verificar a presença de alelos nulos foi utilizado o software MicroChecker v 2.2 

(Oosterhout et al. 2004). Com o software GenAlEx (Peakall & Smouse 2012), foram 

calculados os seguintes índices de diversidade: Número de alelos por primer (NA), Percentual 

de Loci Polimórficos (PLP), Heterozigosidade observada (Ho), Heterozigosidade esperada 

(He), distância genética par a par de Nei, Fluxo Gênico (Nm = [(1 / FST) - 1] / 4) e Equilíbrio 

de Hardy-Weinberg (EHW) para todas as populações. Com o mesmo software, para o gráfico 

de Análise de Coordenadas Principais (PCoA) foi utilizada a matriz de covariância de 

distâncias genéticas com padronização de dados, conforme implementado pelo programa. Foi 

realizada a Análise da Variância Molecular (AMOVA) dentro e entre populações com 1.000 

permutações, com base no Índice de Estruturação Genética (FST = (Ht – Média de He) / Ht, 

sendo Ht = heterozigosidade total esperada) e o Coeficiente de Endogamia (FIS = (Média He - 

Mean Ho) / Mean He) segundo Wright (1951).  

Executamos o modelo de agrupamento bayesiano com o software STRUCTURE 2.2.3 

(Pritchard et al., 2000). O número de populações foi ajustado para variar de um a cinco com 

10 iterações, o que abrange o número máximo de locais amostrados. Foram utilizadas 1 

milhão de MCMC (Cadeia de Markov Monte Carlo) com comprimento de burn-in de 1.000 

gerações. Os resultados do STRUCTURE foram analisados via Structure Harvester Web 
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v.0.6.9 de acordo com os parâmetros de Evanno et al. (2005), para determinar o provável 

número de grupos (K). Um segundo modelo bayesiano foi executado por meio do R 

GENELAND, a fim de analisar a distribuição geográfica da variabilidade genética (Guillot, 

2012). O número de clusters (K) foi definido de um a seis para que o verdadeiro K fosse 

encontrado nesse intervalo; foram utilizadas 1 milhão de MCMC com comprimento de burn-

in de 1.000 gerações. O teste de Mantel foi realizado através do software Allele in Space 

(AIS) para verificar se havia correlação entre as distâncias genéticas e geográficas (Miller, 

2005). 
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5. RESULTADOS 

 

 

Das sete regiões visitadas para a coleta de S. harleyi que incluem Andaraí, Ibicoara, 

Lajedinho, Lençóis, Morro do Chapéu, Mucugê e Palmeiras conseguimos amostras somente 

em cinco, todas situadas na Chapada Diamantina (Tabela 1, Fig. 2) e coincidindo com a área 

de ocorrência citada por Gonçalves et al. (2012).  O DNA obtido nas extrações foi de boa 

qualidade (Fig. 3) e em quantidade suficiente para amplificação e análises. A concentração 

média de DNA obtida foi de 270 ng/μl.  

 

 

Figura 3. Eletroforese em gel de agarose 0,8% de DNA genômico de amostras foliares de 

Syagrus harleyi pertencentes a localidade de Lençóis-BA.  

 

Diversidade Genética dos Loci SSR 

Não foram encontrados alelos nulos para os 10 loci SSR amplificados nas cinco 

populações de S. harleyi, os quais amplificaram em temperaturas distintas, variando de 50º a 

60ºC (Tabela 3). No total foram detectados 48 alelos, com uma média 4,8/locus, variando de 

um (CNZ50) a oito (CNZ10 e EE54) alelos por primer. Foram encontrados alelos privados 

em quatro populações amostradas: PA, AN, MU e IB. Foram observados 90% de loci 

polimórficos (PLP). A Heterozigosidade esperada (He) variou de 0,490 (MU) a 0,574 (AN) 

com uma média de 0,532 e a Heterozigosidade observada (Ho) variou de 0,750 (AN) a 0,792 

(IB), com uma média de 0,768 (Tabela 4). O valor negativo manifestado pelo coeficiente de 

endogamia (FIS = -0,463) revela um excesso de heterozigosidade ou ausência de endogamia 

nas populações. 
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Tabela 4. Parâmetros genéticos referentes aos dez loci SSR analisados nas populações de 

Syagrus harleyi. 

População He IC Ho IC FIS IC PLP (%) 

PA 0,493 +0,057 0,751 +0,096 -0,533 0,103 90 

LE 0,545 +0,068 0,770 +0,103 -0,467 0,126 90 

AN 0,574 +0,072 0,750 +0,109 -0,364 0,145 90 

MU 0,490 +0,060 0,775 +0,107 -0,598 0,137 90 

IB 0,558 +0,071 0,792 +0,099 -0,469 0,119 90 

Média 0,532 +0,029  0,768  +0,044 -0,463 0,055 90 

He: heterozigosidade esperada; Ho: heterozigosidade observada; IC: intervalo de confiança; PLP: Percentual de 

locos polimórficos. 

 

A análise para o Equilíbrio de Hardy-Weinberg (EHW) revelou que todas as populações 

apresentavam desvios significativos em pelo menos um loco. As populações LE e IB tiveram 

desvios significativos para um loco, seguidas de PA e AN com desvios em dois locos e MU 

com desvios em três locos. O loco mais representativo entre as populações foi o mBgCIR066, 

apresentando desvios do EHW em três populações (LE, AN e MU). 

 

Estrutura Populacional 

A Análise da Variância Molecular (AMOVA) demonstrou que 89% da variação ocorre 

dentro das populações de S. harleyi, enquanto 11% está entre as cinco populações analisadas 

(Tabela 5). A média de fluxo gênico entre as cinco populações em uma geração foi Nm=2,5. 

O índice de estruturação genética revelou um índice moderado/baixo de estruturação genética 

nas populações FST = 0,10 (p<0.05).  

 

Tabela 5. Análise da estrutura populacional e divergência genética em dez populações de 

Syagrus harleyi baseada em dez primers SSR. 

  AMOVA (%) FST p-valor FIS 

Entre populações 11 0,10 p<0,05* -0,463 

Dentro de populações 89 
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Total 100       

 *valor significativo (p<0,05) 

O STRUCTURE determinou um K=3 (ΔK= 148,48) como a maior probabilidade de 

clusters existentes, com apenas um pico no valor de ΔK (Fig. 4 A e B). O cluster 1 

representado pela cor verde agrupou as populações PA e MU, o cluster 2 é representado pela 

cor azul e é formado apenas por LE e o cluster 3, na cor vermelha, por AN e IB. O 

GENELAND separou as cinco populações em quatro grupos – grupo 1 formado por PA, 

grupo 2 por LE e MU, grupo 3 por AN e grupo 4 por IB (Fig 5).  

 

Figura 4. (A) Gráfico ∆K indicando o verdadeiro K ou o nível mais alto da estrutura (K=3); 

(B) Relação genética entre cinco populações naturais de Syagrus harleyi (99 indivíduos) 

estimadas pelo STRUCTURE com base em dez marcadores SSR (K = 3). As linhas verticais 

representam os indivíduos e as cores indicam o coeficiente de associação para cada indivíduo; 

barras com duas ou três cores representam genótipos com caráter de mistura. 
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Figura 5. (A) Mosaico de distribuição espacial de grupos genéticos em Syagrus harleyi com 

base no algoritmo de agrupamento implementado pelo GENELAND. Os pontos indicam a 

localização geográfica das populações e cada cor representa um agrupamento genético 

diferente sendo o agrupamento verde PA, agrupamento bege LE e MU, agrupamento amarelo 

AN e agrupamento cinza IB (K=4); (B) Gráfico de Densidade indicando o melhor K. 

 

A análise de coordenadas principais (PCoA) para as cinco populações de S. harleyi está 

alinhada com os resultados do GENELAND e também separou as populações em quatro 

grupos (Fig. 6). A população de MU formou o grupo I, PA formou o grupo II, no grupo III 

AN e IB e por fim LE formando o grupo IV. O primeiro vetor principal representou 37,18% 

da variação genética, o segundo vetor principal representou 31,87% e o terceiro vetor 

principal representou 21,62% da variação.  

 

 

Figura 6. Gráfico da Análise das Coordenadas Principais (PCoA) da primeira e da segunda 

coordenadas principais com base na composição genética a partir da análise com SSR das 

cinco populações de Syagrus harleyi. 

 

Para o índice Fst par a par, as populações que apresentaram menor nível de estruturação 

foram PA e MU (0,042) e o maior nível de estruturação foi encontrado para PA e IB (0,085). 

O segundo menor valor de Fst par a par foi encontrado para AN e MU (0,049). A distância 

genética de Nei mostrou que as populações mais próximas geneticamente foram PA e MU 
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(0,093), enquanto as mais distantes geneticamente foram PA e IB (0,240) (Tabela 6). De 

acordo com o teste de Mantel, existe uma baixa correlação positiva e significativa entre as 

distâncias genéticas e geográficas (r=0,207, p<0,001) entre as populações analisadas. 

 

Tabela 6. Valores de Fst par a par por população (acima da diagonal) e Distância Genética 

par a par de Nei (1978) (abaixo da diagonal) para cinco populações de Syagrus harleyi no 

estado da Bahia, Brasil. 

  PA LE AN MU  IB 

PA 0 0,083 0,077 0,042 0,085 

LE 0,232 0 0,066 0,069 0,066 

AN 0,222 0,217 0 0,049 0,051 

MU  0,093 0,196 0,132 0 0,058 

IB 0,240 0,211 0,163 0,154 0 
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6. DISCUSSÃO 

 

Os evidenciam que a utilização de locos microssatélites heterólogos, estes foram 

eficientes ao quantificar a diversidade genética contida nas populações de S. harleyi. 

Conforme Carvalho-Zilse e Kerr (2006), o maior sucesso de transferência de marcadores 

ocorre entre espécies filogeneticamente mais próximas e, por isso fizemos a transferabilidade 

dos marcadores microssatélites desenvolvidos para B. gasipaes (Billotte et al., 2004; 

Rodrigues et al., 2004), C. nucifera (Perera et al., 1999; Rivera et al., 1999) e E. edulis 

(Gaiotto et al., 2001). Outros estudos com transferência de locos microssatélites também 

foram realizados para espécies de Citrus (Cristofani-Yaly et al., 2011), para Borassus 

flabellifer (Manju et al., 2016), espécies do gênero Euterpe (Azevêdo et al., 2017) e para 

Syagrus romanzoffiana (Laindorf et al., 2019). 

 

Diversidade Genética das populações de Syagrus harleyi 

Diversos fatores influenciam a distribuição dessa diversidade entre populações como o 

tamanho efetivo da população, o sistema reprodutivo da espécie e sua distribuição geográfica 

(Ellegren e Galtier, 2016). Os desvios no EHW para todas as populações estudadas sugerem 

que as mesmas podem estar passando por processos de mutação, seleção, migração ou deriva. 

Em se tratando de espécies endêmicas, estas podem ser mais limitadas ecologicamente e 

suscetíveis a perda de variação por deriva ou gargalo (Ellstrand e Elam, 1993; Hamrick e 

Godt, 1996; Frankham et al., 2008). Podemos observar que os valores aqui obtidos para 

diversidade genética foram classificados como moderado/alto (He=0,532) e pouco variáveis 

ao longo da distribuição da espécie. 

Outros estudos com marcadores SSR evidenciaram que valores de diversidade genética 

podem variar em populações de espécies endêmicas com distribuição restrita. Por exemplo, 

para Phoenix theophrasti, palmeira endêmica da costa sudoeste da Turquia, foram 

encontrados valores médios de He=0,38 para as populações e com variação entre He=0,520 a 

0,780 (Vardareli et al., 2019). A diversidade genética em outra espécie de palmeira, Phoenix 

dactilifera, variou de He=0,555 a 0,600 ao longo dos grupos analisados, com a média geral de 

He=0,576 (Zehdi-Azouzi et al., 2016). Em cinco populações de Pitcairnia azouryi, espécie de 

bromélia encontrada no Sul do Espírito Santo e norte do Rio de Janeiro obteve-se uma 

diversidade média de He=0,545 que variou entre He=0,379 a 0,758 (Manhães et al., 2020). 
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Populações da espécie Coccoloba cereifera foram analisadas utilizando 13 locos 

microssatélites revelando uma média de diversidade genética He=0,507 e variação de 0,324 a 

0,566 (Moreira et al., 2010). Os estudos mostram que, apesar da ampla variação encontrada, a 

média de diversidade genética geralmente é moderada.  

Os maiores valores de diversidade genética encontrados foram para as populações IB e 

AN (Tabela 4). IB é a localidade mais separada geograficamente das demais. A dispersão de 

frutos do gênero Syagrus em geral ocorre por meio de aves e mamíferos, que ao percorrerem 

longas distâncias permitem que pool gênico da espécie seja amplamente distribuído em sua 

área de ocorrência (Rocha, 2009). O segundo maior índice de diversidade genética (AN) 

reflete um padrão comum de distribuição da diversidade genética, onde as populações centrais 

tendem a apresentar maior diversidade quando comparadas com as populações mais 

periféricas (Eckert et al., 2008; Medrano et al., 2008; Sugai et al., 2015). Entretanto, a 

população MU, também centralizada, teve o índice mais baixo de diversidade genética entre 

as populações (He=0,490). Observou-se que as populações dessa localidade possuem aspectos 

fenológicos, vegetativos e reprodutivos significativamente diferentes entre os ambientes em 

que ela está distribuída. Constatou-se que a viabilidade polínica tem uma média geral menor 

para a população (73,3%) (Andrade, 2018) quando comparada à média de outras espécies de 

palmeiras, e essa variação pode influenciar na polinização entre indivíduos da população e 

consequentemente no compartilhamento de alelos com as demais populações da espécie. 

Outro fator que pode interferir na distribuição da diversidade genética é a fragmentação de 

habitat na região da Caatinga, que possui atualmente metade da sua vegetação original 

perdida em consequência da degradação. Com registros de efeito de borda de até 1 km, o 

núcleo dos fragmentos fica cada vez mais exposto às pressões antrópicas e vulnerável à perda 

de diversidade genética (Antongiovanni et al., 2018). 

 

Fluxo Gênico e Estrutura Genética 

A viabilidade das populações em longo prazo está diretamente relacionada ao fluxo 

gênico entre populações, pois torna possível manter a variação genética e dispersa genes 

potencialmente adaptativos (Segelbacher et al., 2010). A taxa de fluxo gênico entre as cinco 

populações foi alta e, considerando que Nm > 1, a troca de alelos entre as populações é 

suficiente para impedir o impacto da deriva genética nas populações (Slarkin, 1985). Nossos 

resultados mostraram que a maior diferenciação genética está no componente 
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intrapopulacional (Tabela 5). Estudos similares com populações naturais de outras espécies de 

plantas evidenciam essa dinâmica como os estudos realizados com Phoenix dactylifera (Al-

Faifi et al., 2016), Phoebe chekiangensis (Ding et al., 2015) e Syagrus romanzoffiana 

Glassman (Laindorf et al., 2018). 

Foi encontrada diferença no número de grupos formados pelo STRUCTURE (K=3) e 

pelo GENELAND (K=4). A separação em quatro agrupamentos se repete na análise do 

PCoA, o que sugere que esse deve ser o verdadeiro número de grupos. Ressaltamos que, o 

Structure utiliza apenas dados genéticos enquanto a análise implementada pelo GENELAND 

leva em consideração previamente os dados genéticos e geográficos. Podemos observar que 

não há um isolamento na distribuição da estrutura populacional, corroborando a mistura 

evidenciada pela mescla de cores ao longo do mosaico (Fig. 5).  

O maior índice de Fst par a par encontrado foi entre as populações PA e IB (Tabela 6). 

Da mesma forma, na separação de grupos revelada pelo STRUCTURE, PA pertence ao 

cluster 1 e IB ao cluster 3 com baixa taxa de mistura entre os dois clusters (Fig. 4).  O maior 

isolamento genético entre essas populações pode ser explicado pela maior distância 

geográfica entre as localidades, sendo PA no Norte da distribuição e IB no Sul (Tabela 2). As 

localidades mais próximas geograficamente, PA e LE, apresentaram baixo compartilhamento 

alélico entre as populações, o que não era esperado (Tabela 3 e Fig. 4B). Os resultados 

mostram que apesar da maior frequência alélica de um grupo, ambas as populações ainda 

mantem alelos de todos os agrupamentos genéticos, o que pode ser um reflexo da 

heterogeneidade espacial comum em campos rupestres onde S. harleyi é encontrada. Os locais 

de ocorrência natural da espécie são caracterizados por serem muito próximos e também 

muito diferentes entre si, o que resulta em um padrão de vegetação único em cada área. Tais 

diferenças entre habitats já são registradas para as duas populações (PA e LE), sendo a 

população de LE considerada uma área de tensão ecológica composta por porções de campos 

rupestres sobre afloramento rochosos, florestas sazonais e Cerrado (Silva-Pereira e Santos, 

2006). Existe uma tendência de que o fluxo gênico ocorra mais fortemente entre ambientes 

semelhantes, o que é denominado de “isolamento por ambiente”. Nesse cenário, existe a 

possibilidade de imigrantes (ou híbridos) de diferentes ambientes serem selecionados em um 

novo ambiente, e consequentemente, é criada uma barreira para o fluxo gênico entre essas 

populações (Sexton et al., 2013). Outro ponto que difere as paisagens desses locais é a forte 

antropização sofrida pela população de LE, local que está à beira da estrada, à margem do rio 

Mucugezinho e tem visitação constante de nativos e turistas devido ao comércio local. Já a 
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população de PA fica em um paredão rochoso à beira da BR-242. O efeito da atividade 

humana no ambiente pode influenciar na atividade de dispersores e polinizadores e 

consequentemente afetar a diversidade e estrutura genética da espécie.  

Os fatores que contribuem para essas dinâmicas populacionais podem ser explicados 

pelo comportamento dos polinizadores da espécie, pois o movimento do pólen tem 

importância direta na estrutura genética da população (Laindorf et al., 2018). Até o momento, 

não existem estudos sobre a dispersão de pólen para S. harleyi, entretanto a abelha Trigona 

spinipes foi sugerida como polinizador efetivo para a espécie e as formigas (Formidacae), a 

abelha Apis mellifera e espécies de Díptera foram considerados como possíveis polinizadores 

ocasionais (Andrade, 2018). Em campo pudemos observar abelhas Trigona sp. sobrevoando 

um indivíduo da espécie (Fig. 7). O gênero Trigona é polinizador comum para espécies de 

Arecaceae como relatado para Syagrus coronata, Syagrus petraea, Syagrus smithii e Euterpe 

edulis (Rocha, 2009; Dorneles et al., 2013; Silberbauer-Gottsberger & Vanin, 2013; Guerrero-

Olaya & Núñez-Avellaneda, 2017). Essa espécie possui curta distância de voo de 

forrageamento e demonstra um comportamento dominante sobre a fonte de alimento, o que 

pode influenciar na visitação de outros polinizadores (Soares et al., 2019).  

 

 

Figura 7. Abelha Trigona sp. visitando um indivíduo da palmeira Syagrus harleyi no 

município de Lençóis-BA. 

Embora os níveis de diversidade encontrados aqui sejam moderados, salientamos a 

relevância do monitoramento da diversidade e estrutura genética das populações de S. harleyi, 

considerando a crescente constatação de fragmentação da paisagem na Caatinga 

(Antongiovanni et al., 2018), região de ocorrência da espécie. Portanto, acreditamos que os 

resultados obtidos em nosso trabalho viabilizem comparações futuras de seu padrão de 

diversidade genética. 
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 É importante mencionar que a área de ocorrência natural de S. harleyi é constantemente 

impactada por eventos incendiários. No Cerrado brasileiro, a ocorrência desses eventos é 

comum, principalmente em campos mais abertos. Após os períodos chuvosos, a fitomassa 

seca e se torna um “foco” para o início dos incêndios (Coutinho, 1990; Miranda et al., 2009). 

Os incêndios podem ocasionar grande perturbação à biodiversidade e integridade de áreas 

como Unidades de Conservação situadas no Parque Nacional da Chapada Diamantina 

(PNCD) (Medauar et al., 2017). A análise realizada pelos autores supracitados encontrou 

30.743,04 hectares de área queimada entre setembro e dezembro de 2015, parcela que 

representa 20,40% da área total do PNCD, e que corresponde a área de ocorrência de S. 

harleyi. Em geral, as espécies que possuem caule subterrâneo parecem ser mais comuns em 

campos abertos do Cerrado e podem apresentar uma vantagem em cenários onde os incêndios 

ocorrem com frequência, pois a rebrota é assegurada por um meristema apical subterrâneo 

(Liesenfeld e Vieira, 2018). Entretanto, não foram encontrados indivíduos da espécie em duas 

(Lajedinho e Morro do Chapéu) das sete localidades descritas como região de ocorrência da 

espécie que foram visitadas em nossas expedições de coleta, o que pode ser um reflexo da 

frequência e intensidade em que esses eventos incendiários acontecem. 

A identificação de áreas com a maior diversidade genética de S. harleyi contribui com 

informações úteis para a detecção de populações a serem conservadas. Assim, nossos 

resultados revelaram uma diversidade moderada distribuída entre as populações e alta taxa de 

fluxo gênico entre elas. A diferenciação genética entre as populações pode estar relacionada a 

heterogeneidade entre os ambientes em que ela ocorre, moldando os processos de polinização 

da espécie. Para planos de manejo e conservação indicamos todas as cinco populações de S. 

harleyi, considerando que quatro delas possuem alelos privados, além de se tratar de uma 

espécie endêmica. Frisamos ainda a importância da caracterização genética de espécies 

endêmicas, com a finalidade de delinear estratégias de conservação e manejo sustentável das 

populações. 

A caraterização da diversidade genética de S. harleyi apresentada em nossos estudos é 

de extrema importância, pois permite elucidar aspectos genéticos da espécie pouco estudada 

até o momento. Nossos dados permitem futuros planos de manejo e conservação da espécie e 

subsídios para outros estudos com palmeiras em regiões que passam por eventos incendiários 

recorrentes. 
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7. CONCLUSÕES 

 

- Os 10 marcadores microssatélites selecionados revelaram um índice moderado de 

diversidade genética para a espécie, comum para espécies endêmicas, com pouca variação ao 

longo da sua distribuição. Alta taxa de fluxo gênico foi encontrada, evidenciada pela baixa 

estruturação revelada nas populações. As populações que apresentaram o maior índice de 

estruturação provavelmente refletem a heterogeneidade dos ambientes que estão inseridas. A 

menor diversidade encontrada em uma das populações do centro de distribuição da espécie 

possivelmente se dá devido ao efeito da menor viabilidade polínica e da fragmentação do 

habitat. 
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