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Resumo:

Resumo: A regido Meio-Norte caracteriza-se pela sua biodiversidade, com destaque para espécies frutiferas
nativas, como, por exemplo, o bacurizeiro, cujos frutos sdo apreciados na alimentagdo pelas populagdes
locais. A fragmentacdo e/ou desmatamento que ocorre nessa drea causa danos para populacdes de plantas,
afetando a estrutura genética destas. Assim esse estudo verificou a estruturacdo genética em cinco
populagdes de bacurizeiro dos Estados do Maranh&o e Piaui por meio de marcadores entre simples sequéncias
repetidas (ISSR) e da analise de variancia molecular. Da diversidade genética total, 28,88% foi dividido entre
as populagdes e 77,16% dentro das populagdes, portanto ha estruturagdo significativa entre as populacoes.
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ESTRUTURA GENETICA POPULACIONAL DE BACURIZEIROS NA REGIAO MEIO-
NORTE DO BRASIL.

Resumo: A regido Meio-Norte caracteriza-se pela sua biodiversidade, com destaque para espécies
frutiferas nativas, como, por exemplo, o bacurizeiro, cujos frutos sdo apreciados na alimentacdo pelas
populagbes locais. A fragmentacdo e/ou desmatamento que ocorre nessa area causa danos para
populacdes de plantas, afetando a estrutura genética destas. Assim esse estudo verificou a estruturacao
genética em cinco populacdes de bacurizeiro dos Estados do Maranhdo e Piaui por meio de
marcadores entre simples sequéncias repetidas (ISSR) e da analise de variancia molecular. Da
diversidade genética total, 28,88% foi dividido entre as populagdes e 77,16% dentro das populacoes,

portanto ha estruturacao significativa entre as populagdes.
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Introducéo
O bacuri (Platonia insignis Mart.) € um fruto muito apreciado na regido Meio-Norte do Brasil
(LORENZI, 1992) e pode expandir essa demanda para outros estados, especialmente com subprodutos
de alto valor agregado. Sua exploracdo € essencialmente extrativista onde prevalecem plantas de
ocorréncia natural. O desmatamento ou fragmentacdo dessas areas nativas pode reduzir a variabilidade
das populacbes nativas, afetando sua estrutura genética. Esta é determinada principalmente pelo
sistema reprodutivo da espécie, pois € 0 movimento de genes, via polen e/ou sementes, que determina
a estrutura genética das populagdes. Portanto, para que os fragmentos de vegeta¢Bes naturais ndo sejam
comprometidos, em espécies alégamas, é necessario que haja troca de genes entre tais fragmentos. Se
isto ndo ocorrer, as populacdes podem entrar em depressao por endogamia, 0 que resultard na perda de
vigor das geracdes seguintes, comprometendo a existéncia da espécie naquela localidade. Assim, o
objetivo desse estudo foi verificar a estruturacdo genética em cinco populacdes de bacurizeiro dos
Estados do Maranhdo e Piaui por meio de marcadores ISSR.
Material e Métodos
Cinco populagdes de bacurizeiros (Barras e Palmeiras no Piaui; Carolina, Caxias e Santa

Quitéria no Maranhdo) foram submetidas as analises de dezoito marcadores ISSR. A variagdo genética
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dentro e entre populacbes foi estimada pela analise de variancia molecular (AMOVA), as quais foram
utilizadas para a determinacdo do ®sr (analogo ao Fst do WRIGHT, 1965) com auxilio do programa
ARLEQUIN verséo 3.1 (EXCOFFIER et al., 2006). A AMOVA foi conduzida com todos os locos
obtidos para verificar a ocorréncia de estruturacdo genética entre todas as cinco localidades e estas
foram incluidas em um mesmo grupo e as diferencas entre as populagdes (®st) foram estimadas.

Os valores das distancias ®@st pairwise (entre cada par de populagdes) foram examinados em
uma matriz. A significancia dos componentes da variacdo e estatisticas @ foi avaliada usando 1000

permutacGes em cada analise.

Resultados e Discusséo

Os dezoitos marcadores geraram 236 locos ISSR os quais foram utilizados para a AMOVA. De
acordo com essa analise, houve diferenciacdo genética significativa (dst = 0,22, P < 0,001) entre as
cinco populacdes de bacurizeiro. Da diversidade genética total, 28,88% foi dividido entre as
populacdes e 77,16% dentro das populacGes, portanto ha estruturacdo significativa entre as populacdes
(Tabela 1). As espécies perenes e aldgamas, geralmente apresentam maiores niveis de diversidade
genética dentro das populacdes do que entre, indicando a influéncia de suas caracteristicas biologicas
sobre esses parametros (LOVELESS; HAMRICK, 1984; NAS et al., 2011).

O valor do gt pairwise indicou um nivel significativo de diferenciagdo entre as populagdes de
bacurizeiro. A analise mostra que a distancia entre as populacdes de Palmeirais e Barras foi menor
(0,13776), e a distancia entre as populacdes de Palmeirais e Santa Quitéria foi a maior (0,4740)
(Tabela 2). A analise estatistica dos valores do ®sr pairwise foram todas significativas, indicando que
todas as populacbes diferiram entre si geneticamente. Estes resultados sdo semelhantes aos obtidos
com outras populacdes de frutiferas quando usado outros marcadores, como 0s microssatélites (NAS et
al., 2011).
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Tabela 1: Anéalise de variancia molecular (AMOVA) obtidas para cinco populacbes de bacurizeiros,
com base em marcadores ISSR.

Fonte de variacéo Grau de liberdade Variancia Variancia (%) indice de fixacio
Entre populagdes 4 9,72 22,84 Dgr= 0,22%*
Dentro das populactes 46 32,84 77,16
Total 50 42,56

** significativo a 1%

Tabela 2: Matriz de distancia genética (valor ®st pairwise) entre as cinco popula¢ées de bacurizeiro.

POPULACAO PALMEIRAIS-PI BARRAS-PI CAROLINA-MA  CAXIAS-MA
BARRAS-PI 0,1377
CAROLINA-PI 0,3766 0,1456
CAXIAS-MA 0,3776 0,1937 0,2634
SANTA QUITERIA-MA 0,4740 0,2500 0,3078 0,3789
Conclusédo

Ha ainda uma grande estruturacdo genética entre as cinco populagdes de bacurizeiros.
Os marcadores ISSR podem ser utilizados como uma ferramenta precisa para estudo de

estruturacdo genetica de populacdes de bacurizeiro.
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