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CONTEXTO

A regido Neotropical € notavelmente
reconhecida por sua alta diversidade biolégica
(Antonelli et al. 2018). Neste contexto, estudos
filogeogréficos tém se tornado cada vez mais
frequentes, fornecendo valiosas informagdes
sobre 0s processos histdricos que subsidiaram a
rica biodiversidade nesta regido (Turchetto-
Zolet et al. 2013; Leal et al. 2016)
principalmente em d&reas prioritarias para a
conservacédo e com alto grau de endemismo tais
quais a Cadeia do Espinhaco, localizada a leste
do Brasil, entre o centro-sul do estado de Minas
Gerais (21° 10’ S) até o centro-norte da Bahia
(10° 10> S) (Chaves et al. 2014). Por
apresentarem um  padrdo  naturalmente
fragmentado, campos rupestres do Espinhago
contribuem para investigacGes acerca de como
ambientes heterogéneos promoveram e ainda
promovem a diferenciacdo genética, temporal e
espacial de espécies e populacdes (Giulietti et
al. 1997; Knowles & Richards 2005; Conceigédo
et al. 2007; Wang & Bradburd 2014).

A familia Bromeliaceae é reconhecida como um
excelente exemplo de radiacdo adaptativa no
Neotrépico (Benzing 2000; Givnish et al. 2014).
No Espinhago, diversos levantamentos
floristicos (Rapini et al. 2008) demonstraram
que a familia Bromeliaceae possui um elevado
nimero de espécies endémicas (49,5%), sendo
0S campos rupestres do Espinhago considerados
como um dos centros de diversificacdo para a
familia (Versieux et al. 2008, 2010). Vriesea

oligantha estd entre as bromélias endémicas
desta regido e foi utilizada neste projeto como
modelo para o estudo dos processos evolutivos
de espécies de plantas neotropicais ocorrentes
em ambientes naturalmente fragmentados.

OBJETIVOS DO PROJETO

1) Avaliar a estrutura genética e o grau de
isolamento entre populagBes disjuntas de
Vriesea oligantha na Cadeia do Espinhaco.

2) Investigar como a distribuicdo geografica
influéncia a estrutura genética das populacdes,
e 0s mecanismos envolvidos na diversificacdo
do grupo, utilizando uma abordagem
filogeografica;

3) Comparar nossos resultados com trabalhos
anteriores realizados no Espinhaco, avaliando
se ha similaridades efou divergéncias
contrastantes nas histérias de vida dos
organismos desta regido.

DESCRICAO

A partir do DNA genémico extraido de 12
populacbes de Vriesea oligantha (= 20
individuos por populacdo - totalizando 229
individuos), 9 locus de microssatélites
nucleares previamente desenvolvidos para
outras espécies de Bromeliaceae foram
amplificados e genotipados.

Foram avaliados os niveis de diversidade
genética das populagbes e dos locos de
microssatélites através do calculo: nimero de
alelos, riqueza alélica, variancia do tamanho dos



alelos, heterozigosidade observada e
heterozigosidade esperada, calculados em
FSTAT wversion 2.9.3.2 (Goudet 1995). O
programa MSANALYSER v.4.05 (Dieringer &
Schlétterer, 2003) foi utilizado para testar os
principios do Equilibrio de Hardy-Weinberg,
bem como para calcular a estatitstica F (Fir, Fst
e Fis: Wright, 1951). A estrutura genémica foi
estimada por meio da analise de variancia
molecular (AMOVA) em ARLEQUIN versao
3.5 (Excoffier et al., 2010) e pelo nimero de
agrupamentos genéticos (K) determinados pela
analise Bayesiana em STRUCTURE 2.3
(Pritchard et al. 2000).

Dois modelos de migragdo — panmitico, no qual
todas as populagdes migram entre si, e
adjacente, no qual a migracdo € possivel apenas
para populacGes imediatamente proximas —
foram testados programa MIGRATE (Beerli &
Felsenstein, 1999).

RESULTADOS E DISCUSSAO
Marcadores nucleares de microssatélites

Todos os 9 locos foram polimorficos para V.
oligantha, com um ndmero médio de 18 alelos
variando entre 4 e alelos por loco. A
heterozigosidade observada e esperada para 0s
locos, levando em conta todas as populagdes,
variaram de 0,175 a 0,422 e 0,200 a 0,686,
respectivamente. Todos os locos desviaram
significantemente do Equilibrio de Hardy-
Weinberg (EHW), apresentando déficit de
heterozigotos. Esse déficit pode ser decorrente
da endogamia, efeito Wahlund efou da
ocorréncia de alelos nulos (Soares et al. 2018).

Diversidade genética em V. oligantha

A riqueza alélica (AR) variou entre 1,714 e
3,124, e a variancia no tamanho do alelo entre
2,975 e 22,585 para cada populacéo. Os valores
de heterozigosidade observada e esperada por
populagdo variaram, respetivamente, de 0,034 a
0,550 e 0,266 a 0,627. O coeficiente de
endogamia (Fis), com excecdo de uma
populacgdo, foi alto e significante para todas as
populagdes (Fis=0.435; s.d = 0.035; P<0,001)

de acordo com o esperado para espécies auto
compativeis como observado para muitas
espécies do género Vriesea, (Paggi et al. 2007;
Lavor et al. 2014; Neri et al. 2017). O
coeficiente de endogamia total (Fir) também foi
significativo (Fit1=0.664; s.d = 0.021; P<0,001),
indicando que o sistema de reproducdo da
espécie ndo é aleatdrio, assim como ocorre em
outras espécies de Vriesea, por exemplo em
Vriesea scalaris (Neri et al. 2017), cujo sistema
reprodutivo  predominante é o de
autofecundacéo.

Com excecdo de dois locos, todos foram fixados
em um Unico alelo em uma ou mais populacdes.
A fixacdo de alelos pode ser explicada pelo
efeito da deriva genética (Hartl, 2008). Foram
encontradas evidéncias de sinal de Bottleneck
genético para trés populacfes que apresentaram
um significativo excesso de heterozigosidade
esperada pelo EHW (HE) comparada a esperada
pelo equilibrio entre mutagdo e deriva (HEQ).

Padrbes de divergéncia populacional e
demografia

A AMOVA hierarquica calculada sem base na
distncia entre os alelos de microssatélites
demonstrou que o valor de diferenciagcdo
genética entre os agrupamentos foi alto e
significante, com Fcr = 0.20256 (P<0.01),
assim como os valores de diferenciacdo
genética entre populagdes dentro de cada grupo
Fsc=0.32305 (P<0.0001), e entre todas as
populagdes Fsr=0.46017 (P<0.0001).

A anlalise Bayesiana através do programa
STRUCTURE identificou K=11 (Figura 1),
valor que melhor representa 0s possiveis
agrupamentos genéticos de acordo com a
metodologia AK proposta por Evanno et al.
(2005). Os agrupamentos genéticos e as
proporces Bayesianas de combinagbes para
cada individuo estdo evidenciadas na Figura 2.

De maneira geral, foi encontrado alto nivel de
estrutura populacional em V. oligantha, o que
indica a ocorréncia de baixo fluxo génico e
condiz com os resultados encontrados para
outras espécies de Bromeliaceae que ocorrem



em ambientes naturalmente fragmentados:
Pitcairnia albiflos (Domingues et al. 2011);
Pitcairnia geyskesii (Boisselier-Dubayle et al.
2010) e Alcantarea glaziouana, A. regina, A.
geniculata e A. Imperialis (Barbara et al. 2009).
O modelo de migracdo mais verossimel dentre
os testados foi o adjacente, de acordo com o
modelo de migragdo “Steping-stone” onde o
fluxo génico ocorre somente entre populagdes
adjacentes.
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