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RESUMO

Arecaceae € uma familia de palmeiras gue possui grande destaque devido a sua importancia
ecologica para o -bioma Caatinga. Entre elas, Syagrus harleyi, conhecida popularmente por
coco de raposa, € uma palmeira endémica da Chapada Diamantina, de caule subterraneo e que
ainda ndo foi estudada sobre seus aspectos genéticos. Assim, o objetivo desse estudo consistiu
em verificar a diversidade e a estruturagdo genética de populacdes naturais de S. harleyi. Para
isso, foram analisados-100-individuos ‘pertencentes & ‘cinco localidades ‘de' ocorréncia natural
da espécie na Chapada Diamantina cujos DNAs foram amplificados com 10 marcadores
microssatélites (SSR) heterélogos. Observou-se 90% de loci polimérficos (PLP), média de
Heterozigosidade esperada He=0,532 e média de Heterozigosidade observada Ho=0,768. A
Analise de Variancia Molecular (AMOVA) demonstrou que 89% da variagdo esta dentro das
populacdes e baixo indice de estruturacdo genética (Fst = 0,10 p<0.05). Apesar dos diferentes
resultados implementados pelas andlises bayesianas STRUCTURE (K=3) e GENELAND
(K=4) como numeros de grupos mais provaveis, o PCoA (Analise das Coordenadas
Principais) separou as populacdes em quatro grupos, podendo ser entdo considerado o mais
provavel nimero de agrupamentos genéticos. A separacdo das populacdes PA (Palmeiras) e
LE (Lencois) em diferentes agrupamentos genéticos e o maior nivel de estrutura entre elas
podem ser explicados pela heterogeneidade de ambientes em que estas populacOes estdo
distribuidas, influenciando na polinizacéo da espécie. A troca:de alelos.entre populacdes dos
extremos.da distribuic¢do sinaliza a‘efetividade na dispersdo dos:frutos por aves e mamiferos,
mesmo em longas distancias. A menor variabiiidade genética encontrada em MU (Mucuggé)
pode ser explicada pela variacdo em caracteres reprodutivos nos individuos desta populacdo e
pela fragmentagdo. Assim, os resultados obtidos para S. harleyi podem auxiliar em futuros
projetos de manejo e conservacdo da espécie e fornecem dados para monitoramento da
distribuicdo da diversidade genética em populaces propensas a eventos incendiarios.

Palavras-chave: Coco de raposa, conservacdo, 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 (Lencdis) 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. (Mucugé) can be explained by the variation in reproductive traits in
individuals in this population and by fragmentation. Thus, the results ©btained 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. INTRODUGAO

A Caatinga € um dominio morfoeliméatico endémico do Nordeste brasileiro, marcado
pelo clima semiarido. A caracteristica de destaque do bioma é o endemismo de espécies de
animais e plantas. Parte dessa regido, mais especificamente na Chapada Diamantina, é tomada
por pastagens rupestres, ambiente com vegetacao quase que predominantemente arbustiva e

que se desenvolve sobre afloramentos rochosos em grandes altitudes.

Dentre as familias de plantas distribuidas pelo bioma, Arecaceae se destaca por seu
grande valor ecoldgico, alimenticio e econdmico para as comunidades animais e humanas, por
possuir espécies que frutificam durante todo o ano, representando uma fonte de alimento
sempre disponivel. A Syagrus harleyi, uma palmeira endémica da Chapada Diamantina na
Bahia, € uma espécie que ainda é desconhecida sobre varios aspectos de sua biologia e
genética.

Pararestudos geneéticos populacionais, o uso de marcadores moleculares permite o
acesso a informacoes gque ajudam a esclarecer./questdes como a diversidade e estrutura
genética das populacdes, se essas populacoes possuem individuos.mais aparentados entre do
qgue a média da populacdo através do coeficiente de endogamia € fluxo génico. Essas
informacBes permitem inferir como esta a variabilidade dentro e entre as populagoes,
fornecendo dados que irdo auxiliar no manejo da espécie e no desenvolvimento de projetos de
conservagao mais direciohados e-especificos:

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 esta distribuida
dentro e entre suas populacGes e quais fatores podem estar relacionados, ampliando os

conhecimentos acerca de Arecaceae.
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2. REVISAO DEITERATURA

2.1 Aspectos gerais sobre a Caatinga

A Caatinga (caa = floresta e tinga = branco, claro, em tupi) € o Gnico bioma restrito ao
territério brasileiro, basicamente-ao Nordeste do Brasil: Apesar de-nao possuir a exuberancia
das florestas tropicais Umidas, esta longe de apresentar baixa diversificacdo de fauna e flora
(Leal et al., 2005; Coutinho, 2016). O bioma é o terceiro maior do Brasil, caracterizado por
periodos 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 trés meses (Silva e Lacher,
2020). Sabe-se que em termos de cobertura vegetal da regido Nordeste, a Caatinga representa
70%, ou seja aproximadamente 800.000 km?, da regido. Porém, o uso indiscriminado dessa
biodiversidade estd levando a diminuigdo do bioma original,sréstando apenas 30% desta
(Alvestet al., 2009; Antongiovanni‘et al., 2018).

Ocupande a posicédo central do estado da Bahia, a Chapada Diamantina se caracteriza
por apresentar um mosaico de vegetacdo que inclui Cerrados, Campos Rupestres, florestas e
Caatingas com grande diversidade. E uma das regies mais elevadas do bioma Caatinga, com
altitudes que variam entre 200 e 1.800 m e temperaturas mais amenas do que nas regioes
circundantes, com médias anuais inferiores a 22° C. Nos macicos e serras altas, 0s solos sao
em geral" rasos, pedregosos. e pobres’ ou cam grandes, afloramentos de rocha (Juncé et al.,
2015). O solo da Caatinga é do tipo Latossolo, em geral, e algumas espécies de vegetais
nativas apresentam silica dentro ou entre suas células como mecanismo de estratégia para
sobrevivéncia nesse ambiente, ja que as condi¢cdes do ambiente podem levar a dessecacao das
plantas (Ricardo et al., 2018).

A alta taxa de endemismo de espécies na Caatinga € influenciada pelos diferentes
habitats relacionados a substratos geologicos (superficies sedimentares e carsticas), que
reinem_endemias restritas a um_unico fragmento ou a varios fragmentos com perfis
geologicos semelhantes (Fernandes et al., 2019). Uma parcela da paisagem da Caatinga é
formada por grandes depressdes perifericas, constituidas por rochas cristalinas e sedimentares.
A maior parte dessa.regido é coberta por pastagens rupestres, vegetacdo.rica em especies e
familias de plantas com adaptagdes exclusivas que permitem o seu desenvolvimento em solos

muito pobres (Silva e Lacher, 2020). Na regido Nordeste, 0os campos rupestres ocorrem
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estritamente na regido da Chapada Diamantina;na porcdo da Cadeia do Espinhaco que ocupa
0 estado da Bahia. S&o caracterizadas por reunir um conjunto de espécies Unico em cada

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

2.2 Consideracoes sobre a familia Arecaceae

Arecaceae, conhecida como a familia das palmeiras, tem sido alvo de varios estudos nos
ultimos anos devido a sua grande relevancia tanto ecoldgica quanto econémica (e.g.: Bacon et
al., 2017; Silva-Cardoso et al., 2017). Grupo complexo, forma um dos principais troncos
evolutivos das monocotileddneas e representa a terceira familia botanica mais importante para
o ser humano (Dransfield & Uhl, 1987; Johnson, 1998). As palmeiras sdo consideradas pelos
botanicos as aristocratas do reino végetal, sendo denominadas‘de “Principes das florestas”,
por seu porte altaneiro e elegante que as distingue facilmente de outras plantas (Bondar, 1964;
Lorenzi et al., 1996). Esta familia € ‘composta por representantes dioicos € mondicos, de
morfologia variada. distribuidos em cineo..Subfamilias (Arecoideae,. Ceroxyloideae,
Coryphoideae, Nypoideae e Calamoideae), 252 géneros 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 € uma tribo abundante dentro dessa subfamilia agrupando os géneros

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 notdria importancia para
diversas comunidades animais, pois, em geral, apresentam pouca sincronia de frutificacdo
quando comparado com outras espécies do mesmo bioma. Esse comportamento também é
comum entre membros da familia, como acontece com as espécies Syagrus comosa, Syagrus
flexuosa e Syagrus glazioviana, que por possuirem periodos de frutificacdo variados entre
si podem ser espécies fundamentais para a manutencdo de frugivoros (Bruno et al., 2019).
Com isso;.em-épocas de escassez de alimentos, as palmeiras sdo frequentemente chamadas de
“espécies chave”, podendo causar um ceolapso na comunidade de:frugivoros, se estas
estiveremausentes (Terborgh, 1986;"Peres, 1994; Donatti, 2004). ‘Destaca-se também a
importancia da familia para os polinizadores como besouros, abelhas e moscas, que séo
atraidos por propriedades estruturais e quimicas das palmeiras e visitam as inflorescéncias em

busca de alimento e abrigo (Barfod et al., 2011).
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A familia tem“um grande valor socioambiental por reunir espécies empregadas na
alimentacdo tanio animal quanto humana, como pela confec¢do de artesanato e utensilios
domeésticos (Noblick, 2010; Klein et al.; 2017; Oliveira, 2019). As folhas, a madeira e as
sementes de muitas espécies de palmeiras sdo utilizadas por artesdos nativos da regido em que
elas ‘ocorrem, como por exemplo o licuri, e sdo utilizadas como racgdo, cobertura de

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

Dentre os géneros que compdem Arecaceae esta Syagrus, composto por 36 espécies
endémicas da América do Sul, 30 destas ocorrendo no Brasil, com o maior centro de
dispersdo na regido 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
endémica da Chapada Diamantina, caracteristica por ter caule subterraneo e ndo desenvolvido
verticalmente, e ainda ser desconhecida sob o0s aspectos genéticos e ecoldgicos (Gongalves et
al., 2012).

Os“individuos 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
rigidas, enquanto as folhas dos individuos encontrados na variacdo de 400 a 700 m sdo mais
estreitas e flexiveis. A inflorescéncia possui flores unissexuadas e amarelas, com perianto ndo
evidente, do tipo interfoliar. As flores masculinas séo longas e coridceas contendo seis
estames ‘e’ as flores: femininas: relativamenter mais curtas ‘cam ovariorstpero e trilocular,; 0s
frutos medem aproximadamente 2,5 cm de comprimento e possuem coloracdo alaranjada
(Soares, 2020). Sua forma de vida € do tipo Hemicriptdfita, ou seja, a parte aérea da planta
pode morrer e rebrotar pois suas gemas de renovo ficam préximas ao solo. Essa caracteristica
pode conferir vantagem para sobrevivéncia, dependendo das condigdes do ambiente em que a
espécie ocorre (Neves e Conceicdo, 2010; Noblick, 2019). Ap6s uma queimada de um campo
rupestre na Chapada Diamantina, entre seis espécies que rebrotaram estava S. harleyi (Neves
e Conceicéo, 2010). Vé-se entdo, a swa.importancia na sucessao. ecoldgica, como especie

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

Acervo pessoal.

Somando-se a isso, a sobrevivéncia das populagdes depende sobremaneira de como
elas respondem a acdo do acaso ou a fatores estocasticos. A estocasticidade genética abrange
a depressao endogamica, perda de variabilidade genética e acimulo de mutacdes deletérias
(Frankham et'ali, 2008). Avaliar o fluxo génico e disperséo de uma espécie atravées de estudos
de estruturacdo populacional permite estimar.adiferenciacdo genética. de populacées ao longo
de sua distribuicdo geogréafica e abordar camo a espécie pode ter chegado ao padréo atual de
diversidade (Zoletwet al., 2017). Embora Swrharleyi tenha sido estudada quanto a sua
demografia (Goncalves et al., 2012), ainda ndo existem estudos moleculares que indiqguem o

nivel de diversidade genética em populag@es naturais da espécie.

hbmeeied,Biseivecsiobneeie d Bisevarsd
2.3 Uso de marcadores moleculares em estudos de diversidade genética

Marcadores moleculares sdo definidos como fragmentos de DNA que sinalizam
padrdes de marcas no genoma que podem ser relacionados a diversidade genética e inter-
relacbes genéticas entre individuos, espécies e/ou grupos de espécies. O acesso a essas
informagdes permite entender a capacidade das espécies de lidar com pressfes ambientais e
avaliar se essas espécies correm risco de extingdo, dados essenciais para 0 manejo de
espécies. Sao muito utilizados e valorizados em areas como _genética, biologia molecular e
biotecnolegiajpara pesquisas com genética de populactes, filogeografia, filogenia molecular e
mapeamento genético (Frankham, 2003; Zalet et al., 2017). Podem ser classificados de acordo
com dois tipos de heranca alélica: dominantes (ndo permitem a diferenciacdo entre individuos
heterozigotos) ou codominantes (permitem a diferenciacdo entre individuos) (Adhikari et al.,

2017). O avanco principal que essas técnicas trazem € a possibilidade de identificar mutac6es
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que ocorrem em regides ndo codificadoras de-genes, que ndo podem ser-identificadas com a
andlise morfoldgica ou de proteinas. (Millach, 2005).

A partir de metodologias de analise molecular obtém-se informacdes sobre a
variabilidade genética, essencial para estudos de conservagdo das espécies. Os marcadores
genéticos podem  ser divididos em trés categorias: ‘baseados em hibridizacdo, em PCR
(Reacdo em Cadeia da Polimerase ou Polymerase Chain Reaction) e marcadores baseados em
sequenciamento. Abordagens baseadas em PCR sdo comumente utilizadas devido a sua
simplicidade e exigéncia de pequenas quantidades de DNA. Um dos marcadores moleculares
mais utilizados nos Gltimos estudos, os microssatélites ou SSR (Sequéncias de Repeticdes
Simples ou Simple Sequence Repets), se caracterizam pela codominancia e por utilizarem
primers especificos. Esse marcador tem sido utilizado com a finalidade de compreender a
base molecular de diversos aspeetos: bioldgicos através da “deteccdo e analise de
polimorfismos genéticos (Bornet & Branchard, 2001; Faleiro, 2007; Zalet et al., 2017).

Na familia Arecaceae, os marcadores SSR/ tem sido aplicados em diversos estudos
populacionais. -Para Syagrus romanzoffiana, palmeira endémica da América do Sul,
demonstrou-se que; apesar do alto ndmero de individuos, a espécie possui alta
consanguinidade nas populacfes analisadas (Laindorf et al., 2018). A partir da analise de 38
genoétipos de Phoenix sylvestris foi observado que as populacdes de Amtoli, Doshmina e
Kuakata na costa de Bangladesh continham a maior diversidade de alelos em 38 genotipos
(Huda et al.,, 2019). Também, dados de agrupamento hierarquico em um banco de
germoplasma de Cocos nucifera agruparam os gendtipos em dois grupos principais com dois
subgrupos em cada, correspondendo as origens geogréaficas das amostras (Geethanjali et al.,
2018). Na avaliacdo de trés populacdes de Acrocomia emensis a analise bayesiana separou
trés grupos distintos, apesar destas apresentarem um grande compartilhamento de alelos
(Neiva et al., 2016). Um estudo relacionou as diferencas fenotipicas de Euterpe edulis com o
padrdo de diversidade genética em oito populacdes distribuidas no Cerrado e Mata Atlantica.
Foi encentrada;uma baixa diversidade genética para espécie esdois 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 identificades altos niveis de diversidade‘genética e niveis

de estruturacdo genética moderados para a especie (Simplicio et al, no prelo).
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e manejo das suas @ Ses. Considerando
buicdo restrita e consideravel capacidade de

regeneracdo ambiental é importante prevenir a reducdo da diversidade genética e/ou extingcdo

- daespécie. Nesse contexto, esse estudo tem como objetivo avaliar o status de diversidade e
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estrutura genetica em populacOes naturais de S. harleyi, uma espécie endémica, e auxiliar

futuros programas de conservacao 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 endémica da
Chapada Diamantina, em ‘sua area natural de ocorréncia para gerar subsidios para’ planos de

manejo e conservacao da espécie.

3.2 Objetivos Especificos:

= Ampliar os conhecimentos acerca da distribuicdo natural de S. harleyi;

= Testar locos SSR heterdlogos para espécie;

» Analisar a diversidade e estrutura genética populacional de S. harleyi por meio de
marcaderes SSR, a fim de verificara influéncia da fragmentacao e dadistribuicdo geografica
na diversidade genética das populagbes amostradas;

= Fornecer subsidios para futuros monitcramentos genéticos sobre as populaces que

estdo sob influénciade fatores estocasticos, como o fogo.
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4. MATERIAL EEMETODOS

4.1 Delineamento amostral

Inspecdes de campo foram realizadas em sete municipios ao longo. da distribuicdo

geografica de S. harleyi.-Expedi¢bes ‘de coletas foram realizadas nos municipios de Andarai,

Ibicoara, Lencois, Mucugé e Palmeiras, situados na Chapada Diamantina (Parque Nacional da

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

99 individuos de S. harleyi distribuidos nas cinco populagdes, coletadas no ano de 2015. Foi

considerada uma distancia minima de 10 m entre as amostras para evitar a coleta de rebroto

de um mesmo individuo. Todas as amostras foram encaminhadas para o Laboratorio de

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

papel aluminio a -20°C. Amostras.desinflorescéncia foram scoletadas e depositadas no

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

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

Localidade Codigo Coordenadas geograficas A N
Palmeiras PA 12026’ B52%-8; 0418 290897 Wile FIOL 20
Lencois LE 12°27° 47,9 S; 041°25° 04,9 W 753 20
Andarai AN 12°52°05,1”° S;041°18° 29,7 W 522 19
Mucugé MU 13°00° 00,2 S; 041°22° 53,4 W 1004 20
Ibicoara IB 13°24°02,9° S; 041°14° 04,7 W 1075 20

A = altitude em metros e N = nimero de individuos amostrados.
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coletadas em campo. As coordenadas geograficas foram transformadas de graus, minutos e

segundos para coordenadas UTM (Universal Tranverse Mercator) para o calculo da distancia
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Tabela 2. Distancias geogréaficas (em quilémetros) entre as cinco populacfes de S. harleyi
coletadas no estado da Bahia, Brasil.

PA LE AN MU 1B

63,0
108,0

O@

45,0
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4.2 Metodologia

4.2.1 Extracédo e amplificacdo de DNA

A extracdo de DNA foi realizada segundo o protocolo de Arruda et al. (2017) com
modificacdes. A metodologia consiste no tampao, de lise com 700 puL. composto por Tris-HCL
100mM pH 8,0, EDTA 20 mM (Acido Etilenodiamino Tetra-Acético), CTAB 3% (Brometo
de cetiltrimetilamonio), NaCl 2,5 M, Polivinilpirrolidona 2% e 2-mercaptoetanol 5%. A partir
de 100 g de tecido macerado e mistura deste com o tampé&o, as amostras foram incubadas a
60°C por 20 min, sendo vertidas a cada 10 min em vortex. Apds a incubagdo, para a
desproteinizagdo foram adicionados 600 pl de cloroférmio-alcool isoamilico 24:1 (v/v) as
amostras, sendo invertidas durante 5 min e, em seguida centrifugadas a 13000 rpm por 5 min.
O processo de desproteinizacdo repetiu-se apos o sobrenadante ser transferido para novos
tubos, com adigao de 50 pl de CTAB 10%: Ao sobrenadante final foram adicionados 400 pl
de isopropanol gelado. e mantidos a -20°C, por.no.minimo 2 h. Ap&s a‘incubacédo, as amostras
foram centrifugadas a 13000 rpm por 30 min e o sebrenadante descartado. O pellet formado
foi lavado duas.vezes com alcool 70%, seguida-de uma limpeza com aleeol 95% e secado a
temperatura ambiente. Apds a secagem, as amostras foram ressuspendidas em 50 pl de
tampdo TE (Tris-HCI 10 mM, pH 8,0; EDTA 1 mM). Para quantificar 0 DNA extraido e
avaliar sua integridade, as amostras foram submetidas a eletroforese em gel de agarose 0,8% e
em seguida avaliadas atraves do espectrofotdmetro Nanodrop para a medigdo da concentracao
de acido nucléico e da pureza das amostras de acido nucleico < 15000 (dsDNA) ng/uL sem
diluicdo. Duas alteracbes foram necessarias no protocolo para que este fosse eficiente na
obtencdo de DNA integro para a espécie: o0 aumento do periodo de centrifugacdo para 30min
apos overnight e diminuicdo na quantidade de tampédo TE adicionado no final da extracao

para 50 ul.

4.2.2 Amplificacdo dos Marcadores Microssatelites

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 Tag DNA
Polimerase Biotools, Invitrogen e Phoneutria. As amplificagdes de DNA para 0s marcadores
SSR (microssatélites) foram realizadas de acordo com o protocolo de Peters et al. (1998). O
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coquetel otimizadopara as reacfes de PCR eontendo 10 pL foi composto por: 0,4 pL de
dNTPs a 2,5 mM, 1,0 uL de tampéo 10X, 0,5 pL de MgClz a 25 mM, 6,5 pL de H20 Mili-Q
(Millipore) autoclavada, 0,1 pL Taqg polimerase Platinum (5 U/uL) (Invitrogen), 0,2 pL de
cada primer (Forward e Reverse) a 20 mM e 1,0 pL de DNA genémico (~20 ng). O programa
de condigdes de amplificacdo envolve uma etapa de desnaturacéo inicial de 3 minutos a 94°C,
seguida de 40 ciclos de 30 segundos para a desnaturacdo (94°C), 1 minuto para anelamento
dos iniciadores seguindo a temperatura ideal para cada primer (Tabela 3) e 1 minuto para
extensdo (72°C). A finalizacdo do programa consta de uma etapa de 5 minutos a 72°C para a

completa extensdo dos produtos amplificados.

Tabela 3. Locos microssatélites heterélogos selecionados para amplificacdo das amostras de

Syagrus harleyi.

_ \ Tamanhe dos
Locus Sequénciasidos Primers Ta Na
fragmentos (bp)

Fi CGCAGCAGCAGCAATAAATA
Bg02-09 108-150 56 3
R TCCAGCAACTTTCAGTCGAG
F: ATTGGGTCCAGATCCTCTTT
Bg02-10 150-176 58 3
R: GTGGCACACATGGGGTTC
F: CCTATTGCACCTAAGCAATTA
CNZ04 128-158 56 4
R: TGATTTTCGAAGAGAGGTC
F'CCTATTGCACCTAAGCAATTA
CNZ10 129-169 56 8
R: ATGATTTTCGAAGAGAGGTC
F: TCGACTAAGTGTTGTCCATTC
CNZ50 114-120 60 1
R: ATCCATCCAGGATCCCAATAT
F: CTTTAGGGAAAAAGGACTGAG
CNZ51 138-150 56 4
R: ATCCATGAGCTGAGCTTGAAC
F: AGTGACAGCTCAAAGCAGTAT
CNZ57 99-105 58 5
R: GTGGAGTACACAACCTATGGA
FACATGTATCTAAGGAACAAGG
EE54 113-115 58 8
R:iCTGTGCTCTCTCATTCTCA
F:GCATGTTGCATTGACTA
mBgCIR066 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 © C; Na: NUmero de alelos por primer.

Os _produtos das_amplificacGes foram. submetidos . a_ eletroforese em gel de
poliacrilamida ndo desnaturante a 8% e visualizados com coloragéo de nitrato de prata 0,2%.
O gel foi fixado por sete minutos com uma solucdo fixadora (etanol P.A., acido acético e 1
mL da solugdo de AgNOz a 20%), lavado por duas vezes com agua destilada e submetido a
revelagdo através da solucdo reveladora (NaOH 0,5 mol/L e 100 uL. Formol P.A.) aquecida
por 30 segundos no microondas e entdo dispensada sobre o gel. A solugdo 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 Analise dos Marcadores Microssatélites

Para verificar a presenca 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 indices de diversidade: Numero de alelos por primer (NA), Percentual
de Loci Polimérficos (PLP), Heterozigosidade observada (Ho), Heterozigosidade esperada
(He), distancia;genética par a par.de Nei;-Fluxe Génico (Nui-=[(X# Fs1)i- 1] /- 4) e Equilibrio
de Hardy-Weinberg (EHW) para todas as popula¢gdes. Com o mesmo software, para o grafico
de Anélise de Coordenadas Principais (PCoA) foi utilizada a matriz de covariancia de
distancias genéticas com padronizacdo de dados, conforme implementado pelo programa. Foi
realizada a Andlise da Variancia Molecular (AMOVA) dentro e entre populacdes com 1.000
permutacées, com base no indice de Estruturacio 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 0 modelo de agrupamento bayesiano com @ software STRUCTURE 2.2.3
(Pritchard et al., 2000). O namero de populagfes foi ajustado para variar de um a cinco com
10 iteracBes, 0 que abrange o numero maximo de locais amostrados. Foram utilizadas 1
milhdo de MCMC (Cadeia de Markov:Monte Carlo) com comprimento de burn-in de 1.000
geracOes. Os resultados do STRUCTURE foram analisados via Structure Harvester Web
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v.0.6.9 de acordocom os pardmetros de Evanno et al. (2005), para determinar o provavel
namero de grupos (K). Um segundo modelo bayesiano foi execuiado por meio do R
GENELAND; a fim de analisar a distribuicdo geografica da variabilidade genética (Guillot,
2012). O numero de clusters (K) foi definido de um a seis para que o verdadeiro K fosse
encontrado nesse intervalo; foram utilizadas 1 mithdo de MCMC com comprimento de burn-
in de 1.000 geracoes. O teste de Mantel foi realizado através do software Allele in Space

(AIS) para verificar se havia correlacdo entre as distancias genéticas e geograficas (Miller,
2005).
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5. RESULTADOS

Das sete regides visitadas para a coleta de S. harleyi que incluem Andarai, Ibicoara,
Lajedinho, Lenc¢ois, Morro do Chapéu, Mucugé e Palmeiras conseguimos amostras somente
em cinco, todas situadas na‘Chapada ‘Diamantina (Tabela 1, Fig."2) e coincidindo com a area
de ocorréncia citada por Gongalves et al. (2012). O DNA obtido nas extracfes foi de boa
qualidade (Fig. 3) e em quantidade suficiente para amplificacdo e andlises. A concentracdo
meédia de DNA obtida foi de 270 ng/pl.

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

Syagrus harleyi pertencentes a localidade de Lencdis-BA.

Diversidade Genética dos Loci SSR

Ndo foram encontrados alelos nulos para os 10 loci SSR amplificados nas cinco
populagdes de S, harleyiy 0s quais-amplificaram -em temperaturas- distintas; variando de-50°a
60°C (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 populacdes amostradas: PA, AN, MU e IB. Foram observados 90% de loci
polimérficos (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 auséncia de endogamia

nas populagdes.
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Tabela 4. Parametros genéticos referentes aes-dez loci SSR analisados«nas populacdes de

Syagrus harleyi.
Populagao He IC Ho IC FIS IC PLP (%)

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

kd ;5457 118:068 r o PRI ma 0403 i reeA 6rf 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 confianca; PLP: Percentual de

locos polimérficos.

A anélise para o Equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) revelou que todas as populagdes
apresentavam desvios significativos em pelo menos um loco. As populacdes LE e IB tiveram
desvios significativospara um loco, seguidas.de PA e AN com desvios em.dois locos e MU
com desvios em trés locos. O loco mais representativo entre as populacdes foi o mBgCIRO066,

apresentando desvios do EHW em trés popuiagdes (LE, AN e MU).

Estrutura Populacional

A Analise da Variancia Molecular (AMOVA) demonstrou que 89% da varia¢do ocorre
dentro das populacGes de S. harleyi, enquanto 11% esta entre as cinco populac6es analisadas
(Tabela 5). A média de fluxo génico entre as cinco populacdes em uma geracdo foi Nm=2,5.
O indice de estruturacdo genética revelou um indice moderado/baixo de estruturacdo genética
nas populagdes Fst = 0,10 (p<0.05).

Tabela 5. Anadlise da estrutura pepulacional e divergéncia genética em dez populagdes de

Syagrus harleyi baseada em dez primers'SSR.

AMOVA (%) Fst p-valor FIS
Entie populacdes 11 0,10 p<0,05* -0,463
Dentro de populactes 89

32



Total 100

*valor significativo (p<0,05)

O STRUCTURE determinou um K=3 (AK= 148,48) como a maior probabilidade de
clusters existentes, com apenas um pico no valor de AK (Fig. 4 A e B). O cluster 1
RIS AR Ve Dok GRS L el B S SPEER e
cor azul e é formado apenas por LE e o cluster 3, na cor vermelha, por AN e IB. O
GENELAND separou as cinco populaces 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).

400} /

Pelta K

200}

100+

1.00 4
0.80
0.60 -
0.40 -
0.20 4
0.00 £

Figura 4. (A) Grafico AK indicando o verdadeiro K ou o nivel mais alto da estrutura (K=3);
(B) Relacdo genética entre cinco populacdes naturais de Syagrus harleyi (99 individuos)
estimadas pelo'STRUCTURE com base em dez marcadores SSR (K =3). As linhas verticais
representam 0s individuos e as cores indicam o coeficiente de associacao para cada individuo;

barras com duas ou trés cores representam genétipos com carater de mistura.
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Figura 5. (A) Mosaico de distribuicdo espacial-de grupos genéticos em Syagrus harleyi com
base no algoritmo de agrupamento implementado pelo GENELAND. Os pontos indicam a
localizacdo geografica das populacdes 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) Gréfico de Densidade indicando o melhor K.

A andlise de coordenadas principais (PCoA) para as cinco populagdes de S. harleyi esta
alinhada com os resultados do GENELAND e também separou as populacbes em quatro
grupos (Fig. 6). A populacdo de MU formou o grupo I, PA formou o grupo Il, no grupo il
AN e IB e por fim LE formando o grupo 1V. O primeiro vetor principal representou 37,18%
da variagdo genética, o segundo vetor principal representou 31,87% e o terceiro vetor
principal representou 21,62% da variagéo:

Coordenadas Prineipais (PCoA)
¢ AN
+ IB
* MU
N
5 ¢ PA
S
O
O
¢ LE
Coord. 1

Figura 6. Grafico da Andlise das Coordenadas Principais (PCoA) da primeira e da segunda
coordenadas principais com base na composi¢do genetica a partir da analise com SSR das

cinco populagdes de Syagrus harleyi:

Para o indice Fstpar a par, as populagdes que apresentaram menor nivel de estruturagdo
foram PA e MU (0,042) e o maior nivel de estruturacdo 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 distancia

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

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

distancias genéticas e geograficas (r=0,207, p<0,001) entre as populagdes analisadas.

Tabela 6. Valores-de Fst par-a par-por populacdo (acima ‘da-diagonal)-e Distancia Genética

par a par de Nei (1978) (abaixo da diagonal) para cinco populacbes 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. DISCUSSAQ

Os evidenciam que a utilizacdo de locos microssatélites heter6logos, estes foram
eficientes ao quantificar a diversidade genética contida nas populacbes de S. harleyi.
Conforme Carvalho-Zilse e Kerr (2006), o maior sucesso de transferéncia de marcadores
ocorre entre espécies-filogeneticamente-mais‘proximas-e, porisso 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 transferéncia de locos microssatélites também
foram realizados para espécies de Citrus (Cristofani-Yaly et al., 2011), para Borassus
flabellifer (Manju et al., 2016), espécies do género Euterpe (Azevédo et al., 2017) e para

Syagrus romanzoffiana (Laindorf et al., 2019).

Diversidade.Genetica.das populac@es.de Syagrus.harleyi

Diversos fatores influenciam a distribuigéde dessa diversidade entrespopulacées como o
tamanho efetivo da populacdo, o sistema reprodutivo da espécie e sua distribuicdo geografica
(Ellegren e Galtier, 2016). Os desvios no.EHW para todas as populacdes estudadas sugerem
gue as mesmas podem estar passando por processos de mutacdo, selecdo, migracdo ou deriva.
Em se tratando de espécies endémicas, estas podem ser mais limitadas ecologicamente e
suscetiveis a perda de variacao 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 variaveis

ao longo da distribuicdo da espécie.

Outros estudos com marcadores SSR evidenciaram que valores de diversidade genética
podem variar em populacGes de espécies endémicas com distribuicéo restrita. Por exemplo,
para Phoenix theophrasti, palmeira,endémica da costa sudoeste da Turquia, foram
encontrados valores médios de He=0,38 para as populacdes e com variacao 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 populacbes de Pitcairnia azouryi, espécie de
bromélia encontrada no Sul do Espirito Santo e norte do Rio ‘de Janeiro obteve-se uma

diversidade media de He=0,545 que variou entre He=0,379 a 0,758 (Manhées et al., 2020).
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Populagdes da espécie Coccoloba cereifera’ foram analisadas utilizando 13 locos
microssatélites revelando uma média de diversidade genética He=0,507 e variacdo de 0,324 a
0,566 (Moreira et-al., 2010). Os estudos mostram que, apesar da ampla variacao encontrada, a

média de diversidade genética geralmente € moderada.

Os maiores:valores.de diversidade genética encontrados.foram-para as populagdes IB. e
AN (Tabela 4). IB ¢ a localidade mais separada geograficamente das demais. A dispersao de
frutos do género Syagrus em geral ocorre por meio de aves e mamiferos, que ao percorrerem
longas distancias permitem que pool génico da espécie seja amplamente distribuido em sua
area de ocorréncia (Rocha, 2009). O segundo maior indice de diversidade genética (AN)
reflete um padrdo comum de distribuicdo da diversidade genética, onde as populac6es centrais
tendem a apresentar maior diversidade quando comparadas com as populagdes mais
periféricas (Eckert et al., 2008; Medrano et al., 2008; Sugai et al., 2015). Entretanto, a
popula¢gdo MU, também centralizada, teve 0 indice mais baixd de diversidade genética entre
as populacoes (He=0,490). Observou-se que as populacdes dessa.localidade possuem aspectos
fenoldgicos, vegetativos e reprodutivos significativamente diferentes entre os ambientes em
que ela esta distribuida. Constatou-se que.a viabilidade polinica tem-uma media geral menor
para a populagdo (73,3%) (Andrade, 2018) quando comparada & média de outras espécies de
palmeiras, e essa variacdo pode influenciar na polinizacdo entre individuos da populacéo e
consequentemente no compartilhamento de alelos com as demais populacdes da espécie.
Outro fator que- pode interferir- na distribuicdo da diversidade genética € a fragmentacao de
habitat na regido da Caatinga, que possui atualmente metade da sua vegetacdo original
perdida em consequéncia da degradacdo. Com registros de efeito de borda de até 1 km, o
nucleo dos fragmentos fica cada vez mais exposto as pressdes antropicas e vulneravel a perda

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

Fluxo Génico e Estrutura Genética

A viabilidade das populacGes em longo prazo esta diretamente relacionada ao fluxo
génico ‘entre_populagbes, pois torna, possivel manter a variagdo genética € dispersa genes
potencialmente adaptativos (Segelbacher et al., 2010). A taxa de fluxao génicao entre as cinco
populactes foi alta e, considerando que Nm > 1, a troca de alelos entre as populacdes €
suficiente para impedir o impacto da deriva genética nas populac@es (Slarkin, 1985). Nossos
resultados mostraram que a maior diferenciacdo genética esta no componente
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intrapopulacional (Tabela 5). Estudos similares.eom populagfes naturais de-outras espécies de
plantas evidenciam essa dindmica 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: diferenga; no. numero:de.grupos.formados .pelo. STRUCTURE. (K=3). e
pelo GENELAND (K=4). A separacdo em quatro agrupamentos se repete na analise do
PCoA, 0 que sugere que esse deve ser o verdadeiro nimero de grupos. Ressaltamos que, 0
Structure utiliza apenas dados genéticos enquanto a analise implementada pelo GENELAND
leva em consideracdo previamente os dados genéticos e geogréaficos. Podemos observar que
ndo hd um isolamento na distribuicdo da estrutura populacional, corroborando a mistura

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

O maier.indice de Fst par a par.encontrado foi entre as populagdes PA e IB (Tabela 6).
Da mesma forma, na separacdo de grupos revelada pelo STRUCTURE, PA pertence ao
cluster 1'e"IB ao cluster 3 com baixa taxa de mistura entre os doisiclusters (Fig. 4). O maior
isolamento genético .entre essas populagbes pode ser explicado “pela maior distancia
geografica entre as localidades, sendo PA no Norte da distribuicdo e IB no Sul (Tabela 2). As
localidades mais proximas geograficamente, PA e LE, apresentaram baixo compartilhamento
alélico entre as populacbes, 0 que ndo era esperado (Tabela 3 e Fig. 4B). Os resultados
mostram que apesar da maior frequéncia alélica de um grupo, ambas as populacGes ainda
mantem  ‘alelos . den tadas’ oS! lagrupamentas rgenéticos, oo querpoderiser: um ‘reflexo’ 'da
heterogeneidade espacial comum em campos rupestres onde S. harleyi é encontrada. Os locais
de ocorréncia natural da espécie sdo caracterizados por serem muito préximos e também
muito diferentes entre si, 0 que resulta em um padrdo de vegetacdo Unico em cada area. Tais
diferencas entre habitats j& sdo registradas para as duas populagdes (PA e LE), sendo a
populacdo de LE considerada uma area de tensdo ecoldgica composta por por¢cdes de campos
rupestres sobre afloramento rochosos, florestas sazonais e Cerrado (Silva-Pereira e Santos,
2006). Existe.uma tendéncia de que.osfluxo génico ocorra mais_fortemente entre ambientes
semelhantes, o que é denominade de “‘isolamento por ambiente”. Nesse cenario, existe a
possibilidadede imigrantes (ou hibrides) de diferentes ambientes:serem selecionados em um
novo ambiente, e consequentemente, é criada uma barreira para o fluxo génico entre essas
populacdes (Sexton et al., 2013). Outro ponto que difere as paisagens desses locais € a forte
antropizacao sofrida pela populacdo de LE, local que esta a beira da estrada, a margem do rio

Mucugezinho e tem visitagcdo constante de nativos e turistas devido ao comércio local. J& a
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populacdo de PAfica em um pareddo rocheso a 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 dinamicas populacionais podem ser explicados
pelo comportamento .dos. polinizadores. -da espécie, pois 0. movimento ~do pdlen. tem
importancia direta na estrutura genética da populacéo (Laindorf et al., 2018). Até 0 momento,
ndo existem estudos sobre a dispersdo de pdlen 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 Diptera foram considerados como possiveis polinizadores
ocasionais (Andrade, 2018). Em campo pudemos observar abelhas Trigona sp. sobrevoando
um individuo da espécie (Fig. 7). O género Trigona € 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 ‘& _Nuofez=Avellaneda, 2017). Essaespécie possui“eurtas distancia de voo de
forrageamento'e demonstra um comportamento dominante sobre a fonte de alimento, o que

pode influenciar ha visitacdo de outros polinizadores (Soares et al., 2019).

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

municipio de Lengois-BA.

Embora s niveis de diversidade encontrados aqui sejam moderados, salientamos a
relevancia do.monitoramento da diversidade e‘estrutura genética.das populac@es de S. harleyi,
considerando "a crescente constatacdo de fragmentacdo da paisagem’ na Caatinga
(Antongiovanni et al., 2018), regido de ocorréncia da espécie. Portanto, acreditamos que 0s
resultados ‘obtidos ‘'em nosso trabalho viabilizem comparagdes ‘futuras de seu padrdo de

diversidade genética.
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E importantesmencionar que a area de oeorréncia natural de S. harleyié constantemente
impactada por eventos incendiarios. No Cerrado brasileiro, a ocorréncia desses eventos é
comum, principalmente em campos mais abertos. Apds os periodos chuvosos, a fitomassa
seca e se torna um “foco” para o inicio dos incéndios (Coutinho, 1990; Miranda et al., 2009).
Os incéndios podem ocasionar grande perturbacdo a biodiversidade e integridade de areas
como Unidades de Conservacao situadas no Parque Nacional da Chapada Diamantina
(PNCD) (Medauar et al., 2017). A andlise realizada pelos autores supracitados encontrou
30.743,04 hectares de area queimada entre setembro e dezembro de 2015, parcela que
representa 20,40% da area total do PNCD, e que corresponde a &rea de ocorréncia de S.
harleyi. Em geral, as espécies que possuem caule subterrdneo parecem ser mais comuns em
campos abertos do Cerrado e podem apresentar uma vantagem em cenarios onde os incéndios
ocorrem com frequéncia, pois a rebrota é assegurada por um meristema apical subterraneo
(Liesenfeld e'Vieira, 2018). Entretanto, néo. foram encontrados_ individuos da espécie em duas
(Lajedinho e Morro do Chapéu) das sete localidades descritas como regido de ocorréncia da
espécie que foram visitadas em nossas expedicdes de coleta, o que pode ser um reflexo da

frequéncia e intensidade em que esses eventos.ineendiarios acontecem.

A identificacdao de areas com a maior diversidade genética de S. harleyi contribui com
informacOes ‘Uteis para a deteccdo de populacBes a serem conservadas. AsSim, NOSSOS
resultados revelaram uma diversidade moderada distribuida entre as populacdes e alta taxa de
fluxo génico entre elas, A diferenciacdo genética-entre as populacdes pode estar relacionada a
heterogeneidade entre os ambientes em que ela ocorre, moldando os processos de polinizacéo
da espécie. Para planos de manejo e conservacao indicamos todas as cinco populagdes de S.
harleyi, considerando que quatro delas possuem alelos privados, além de se tratar de uma
espécie endémica. Frisamos ainda a importancia da caracterizacdo genética de espécies
endémicas, com a finalidade de delinear estratégias de conservacdo e manejo sustentavel das

populacdes.

A caraterizacdo da diversidade. genética de S. harleyi apresentada em nossos estudos é
de extrema impertancia, pois permite elucidar aspectos genéticos da especie pouco estudada
até 0 momento. Nossos-dados permitem-futuros planos de manejo-e-conservagédo da espécie e
subsidios para outros estudos com palmeiras em regifes que passam por eventos incendiarios

recorrentes,
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7. CONCLUSOES

- Os 10 marcadores microssatélites selecionados revelaram um indice moderado de
diversidade genética para a espécie, comum para espécies endémicas, com pouca variacdo ao
longo da sua distribuicdo. Alta taxa de fluxo génico foi encontrada, evidenciada pela baixa
estruturacdo revelada ‘nas populagées.-As-populacdesque “apreséntaram o maior indice de
estruturacdo provavelmente refletem a heterogeneidade dos ambientes que estdo inseridas. A
menor diversidade encontrada em uma das populacdes do centro de distribuicdo da espécie
possivelmente se da devido ao efeito da menor viabilidade polinica e da fragmentacdo do
habitat.
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