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DIVERSIDADE GENETICA DE POPULACOES NATURAIS DE CASTANHEIRA
(Bertholletia excelsa) COM MARCADORES ISSR.

Resumo: A castanheira possui um grande valor econdmico devido a exploracdo de suas sementes.
Consequentemente, € uma espécie arborea muito visada para fins de extrativismo. Nesse sentido, as
andlises genéticas sdo de grande importancia, pois geram um conhecimento sobre a estrutura genética
relevante para a elaboragdo de projetos de conservagdo da espécie. Os marcadores moleculares ISSR
tém sido utilizados para estudos genéticos por serem altamente informativos, multilocos e de baixo
custo, permitindo a caracterizacdo da diversidade genética da espécie. O objetivo deste trabalho foi
avaliar a estrutura genética populacional da castanheira nas regionais do Baixo e Alto Acre, no Estado
do Acre. Nas seis populagOes analisadas utilizando seis marcadores ISSR, obteve-se 45 locos com
polimorfismo intrapopulacional de 65 a 85%. As populagbes avaliadas dividiram- se em dois
agrupamentos: baixo acre e alto acre. A analise de diversidade genética mostrou que 74,29% da
variacdo encontrada esteve dentro das populacdes, contribuindo, assim, para o conhecimento da
biologia da espécie.
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Introducao

A floresta amaz6nica possui uma grande riqueza de espécies vegetais com potencial para o uso
econémico, dentre as quais destaca-se a castanheira (Bertholletia excelsa), com um grande valor
comercial devido a exploracdo de suas sementes conhecidas como castanha-do-brasil ou castanha-do-
para. Em decorréncia da pressdo de exploracdo, as analises genéticas sao de grande importancia, ja que
0 conhecimento gerado por estudos de estrutura genética de populacGes é fundamental para a
realizacdo de programas de conservacdo, gerando dados Uteis na definicdo de &reas de conservagdo e
mostrando as areas com prioridades para 0 manejo dos recursos genéticos. Nesse sentido, 0s
marcadores moleculares tém auxiliado bastante no estudo genético de populagcbes florestais, como o
caso do marcador ISSR (Williams et al., 1990). O ISSR é um marcador altamente informativo,
multiloco e de baixo custo (Salimath et al., 1995) que pode apresentar dados Uteis para caracterizar a
diversidade genética e avaliar o impacto da coleta das sementes na estrutura genética das populacdes,
dentre outras funcgdes. Assim, o objetivo deste trabalho foi avaliar a estrutura genética de populacoes

naturais e exploradas de Castanheira por meio de marcadores ISSR.
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Material e Métodos

As amostras de entrecasca do tronco foram coletadas de 226 arvores adultas situadas em
seringais e areas particulares em seis populac@es distribuidas nos municipios acrianos de Rio Branco,
Acrelandia, Senador Guiomard, Xapuri e Epitaciolandia. Posteriormente, o DNA gendmico foi
extraido com base em modificagdes no protocolo CTAB 2% de Ferreira e Grattapaglia (1996). Para as
amplificacdes foram utilizados seis marcadores ISSR ((CA)sGG, (CA);GTCC, (GA)sRG, (AG)sYG,
(CA)RY E (AG)gYT). As amplificacdes foram realizadas com volume final de 13 pl contendo: 1,5
mM de MgCl,; 1 unidade de Taq Polimerase (Phoneutria); 5 ng de DNA; 0,25 mM de cada dNTP;
0,20 mM do primer; 50 mM de KCI; 10 mM de Tris- HCI. Os produtos da amplificagdo foram
visualizados em géis de agarose (1,5%) corados com brometo de etidio. Na leitura dos géis, foram
utilizados dados binarios, com (1) para a presenca e (0) para auséncia. Foi calculado o percentual de
polimorfismo total das populagBes e por populagdo. Para estimar a variabilidade entre e dentro das
populagdes foi realizada a Analise de Variancia Molecular (AMOVA) com o software Arlequim. O
dendrograma mostrando a estruturacdo dos grupos foi construido pelo programa NTSYSpc (versao
2,10z), utilizando-se o critério de agrupamento UPGMA (Unweighted Pair Group Method with
Arithmetic Mean). Para avaliar a estruturacédo espacial das populacdes, utilizou-se o software Boot para
mostrar a distancia genética entre os pares de populacdes e o programa MapSource para estimar a
distancia geografica entre os pares de populacéo.

Resultados e Discusséo
Dos 226 individuos avaliados com seis marcadores ISSR, obtiveram-se 45 locos. De todos 0s
locos analisados, somente dois apresentaram a frequéncia maior que 98,67%, sendo considerados
monomorficos. Dentro de cada populacdo o polimorfismo ficou entre 65% e 85% mostrando
diversidade genética dentro da espécie. O dendograma apresentado na Figura 1 mostra que as
populagbes geograficamente proximas (Petrolina, Embrapa e Nova Jerusalém) apresentam distancia
genetica consideravel. E que os grupos formados no dendograma dividiram as populacdes em dois

grupos: Baixo Acre e Alto Acre, que correspondem as regides geogréaficas de coleta dentro do Estado.
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A andlise da diversidade presente dentro das populacGes e entre as populagdes, mostrou que
25,71% de variacdo ocorreu entre as populacdes e 74,29 % esta dentro das popula¢es. Hamrick
(1992) retrata que espécies arboreas possuem a maior variacdo dentro das populacdes do que entre as
populagGes em comparacdo com outras formas de vidas e que em grandes areas geogréaficas, padroes
de dispersdo de sementes pelo vento ou por animais, como a castanheira conferem maior diversidade

genética dentro do que entre as populagoes.

Concluséo
Bertholletia excelsa apresentou alto grau de polimorfismo e dentro das populagdes, ndo foi
observada estruturagdo da variabilidade genética. Estudos adicionais sobre a estrutura genética de
populacdes de B. excelsa devem ser conduzidos a fim de auxiliar programas de melhoramento e de

conservacao da espécie, além de contribuirem para a exploracdo sustentavel.
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