Padrdes historicos e filogeogréaficos do género Caryocar (Caryocaraceae)
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Introducéo

O género Caryocar possui ampla distribuicdo, sendo representado em
diversos biomas brasileiros, tais como o Cerrado, a Caatinga, a Mata Atlantica e a
Amazonia. O género é composto por espécies arboreas, distribuido na regido
neotropical. Dentre as doze espécies do género que ocorrem no Brasil, somente
guatro espécies ocorrem fora da Amazonia. Caryocar brasiliense Cambess distribui-
se por todo o Cerrado; C. coriaceum Wittmack e C. cuneatum Wittmack na Caatinga
ou transicao Cerrado/ Caatinga; C. edule Casarreto € localizado na Mata Atlantica; e
na regido amazonica encontramos outras oito espécies e quatro foram utilizadas
nesse trabalho: C. villosum Aubl.; C. pallidum A.C. Smith; C. glabrum (Aubl) Pers. e
C. microcarpum Ducke (Prance & Silva, 1973).

Tendo como base a grande distribuicdo das espécies do género no Brasil,
elucidar sua origem geografica e os padrées de dispersdo e ocupacdo dos novos
ambientes se torna importante para compreender alguns padrdes biogeograficos da
América do Sul. A filogeografia ajuda a compreender as relacdes historicas dos taxa,
podendo ser aplicados para a compreensdo da origem dos mesmos e 0S eventos
biogeograficos associados com sua distribuicdo atual, elucidando possiveis barreiras
geograficas ou climaticas que impediram o fluxo génico histérico entre as diversas
populacdes (Avise et al., 1987; Avise, 1994; Schaal et al.,1998).

Alguns biomas brasileiros sofrem muito com a degradacdo ambiental. O
Cerrado, por exemplo, tem sofrido intensa fragmentacdo nos Ultimos 60 anos, devido a
expansdo agricola. Nesse cendrio, tornam-se necessarios estudos para que sejam
estabelecidas areas de conservacdo em locais estratégicos da distribuicdo de
espécies ameacgadas. Conhecer a estruturacdo geogréfica das linhagens genéticas
das mesmas pode atuar de forma direta na indicacdo de &reas prioritarias para a

conservacao. Logo, a filogeografia pode fornecer informacdes extremamente
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relevantes para a tomada de decisbes sobre populacdes importantes para a
conservacao de toda histéria evolutiva das espécies (Crozier, 1997; Crandal, 2000).
Portanto, o trabalho tem como objetivo elucidar as relacdes de parentesco
entre as linhagens genealdgicas das espécies envolvidas e estimar o tempo de
divergéncia entre as mesmas. O género surgiu na Amazonia, pois a regido possui a
maior diversidade de espécies do género e possui o féssil mais antigo do grupo.
Esperamos que as espécies de areas abertas tém origem a partir de diferenciacbes
genéticas causadas pelo isolamento geogréfico de diferentes linhagens nos refagios

pelos criados pelos efeitos de glaciacdes do quaternario

Metodologia
Os resultados preliminares foram gerados através do seqienciamento da
regido intergénica cloroplastidial trnH-psbA (Sang et al., 1997). Os individuos e as

populacdes utilizados encontram-se na tabela 1.

Tabela 1. Populagdes utilizadas no trabalho

Populacao Espécie Numero de individuos

Campus da UFMS - Campo Grande (MS) Caryocar brasiliense 14
Parque Estadual da Serra de Caldas (GO) Caryocar brasiliense 13
Parque Nacional Grande Sertdo Veredas (MG) Caryocar brasiliense 16
Parque Florestal de ltirapina (SP) Caryocar brasiliense 13
Rondonopolis (MT) Caryocar brasiliense 15
Porto Nacional (TO) Caryocar brasiliense 8
Barreiras (BA) Caryocar cuneatum 13
Darcindpolis (TO) Caryocar cuneatum 10

Estreito (MA) Caryocar cuneatum

Posse (GO) Caryocar cuneatum

Santa Filomena (PI) Caryocar cuneatum
Crato (CE) Caryocar coriaceum 10

O DNA foi extraido a partir das folhas dos individuos coletados, utilizando-se
o protocolo de extragcdo CTAB 2% (Doyle & Doyle, 1987), quantificado através de

eletroforese em gel de agarose 1% com o auxilio de marcador com peso molecular



conhecido. Em seguida diluiu-se a solucdo de DNA para uma concentracdo de,
aproximadamente, 3 ng/pL, que foi utilizada para a amplificagdo do fragmento
especifico nas rea¢gBes em cadeia da polimerase (PCR).

Apés as reacdes de PCR os fragmentos amplificados foram quantificados a
partir de eletroforese em gel de agarose 2%. As reacdes de sequenciamento
ocorreram em ambas diregbes, “forward” e “reverse” para montagem da fita
consenso. Posteriormente foram o sequenciamento ocorreu em um sequenciador
automatico de DNA ABI Prism 3100 (Applied Biosystems, CA) utilizando o kit de
sequenciamento DYEnamicTM ET terminator (GE, Sweden), de acordo com as
instrucdes do fabricante. Os resultados preliminares comtam com um fragmento de
225 pares de base. As sequéncias foram analisadas e as fitas consenso montadas,
editadas e alinhadas utilizando o software SeqScape 2.1 (Applied Biosystems, CA).

Para a construgcdo da rede de haplotipos foi utlizada a metodologia de
“median-joining network” (Bandelt et al., 1999) implementada no programa Network
(Forster et al., 2000), de maneira que cada sitio teve peso igual para a construgcao
da rede. A analise de variancia molecular (AMOVA, Excoffier et al., 1992) e o céalculo
dos parametros de diversidade haplotipica e diversidade nucleotidica foram

realizadas no programa Arlequin ver. 2000 (Schneider et al., 2000).

Resultados e Discusséao

Como resultados preliminares foram avaliados 125 individuos, sendo 79
individuos de C. brasiliense, 36 de C. cuneatum e 10 de C. coriaceum Os individuos
sequenciados apresentaram quatro haplotipos (figura 01). A espécie C. brasiliense
apresentou dois haplétipos, porém um dos haplétipos foi exclusivo de um Unico
individuo. C. cuneatum apresentou trés haplétipos e C. coriaceum dois haplétipos. A
diversidade nucleotidica (1) e haplotipica (h) foram baixas (1 = 0,016; h = 0,177),
devido ao fato de que a grande maioria dos individuos apresentaram 0 mesmo
haplétipo (113 individuos). Essa baixa diversidade pode ser explicada pela baixa
taxa evolutiva das regides cloroplastidiais (e. g. Drouin et al, 2003; Yamane et al,
2006), de modo que houve somente uma substituicdo nucleotidica e dois eventos de
insercao / delecdo dentre os 225 pares de base analisados.

A AMOVA encontrou uma forte diferenciagédo populacional (FST = 0,238,
p<0,001). Essa diferenciacdo era esperada e ocorreu devido a presenca de

haplotipos exclusivos as diferentes espécies. Nao ha sinal de retragdo recente no



tamanho das populagbes seguido por expansédo (D de Tajima = -1,003 p = 0,123;
Distribuicdo Mismatch p = 0,657) sugerindo um tamanho populacional constante ao

longo da histdria evolutiva das espécies.
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Figura 1. Rede de haplétipos da regido psbA-trnH

Concluséo

Os resultados demonstraram pouca variacdo dentro da espécie Caryocar
brasiliense, mas evidenciou diferenciacdo entre as espécies C. brasiliense, C.
cuneatum e C. coriaceum, embora as mesmas compartilhassem haplotipos. A
inclusdo de novas regiées do genoma cloroplastidial e nuclear e de mais individuos
das espécies envolvidas pode auxiliar na melhor compreensdo das relacdes de

parentesco entre as espécies e da histéria biogeografica das mesmas.
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