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INTRODUÇÃO 
Poaceae constitui uma importante família entre as monocotiledôneas e seus 

representantes mais expressivos são conhecidos como capins, cereais e bambus (Viana & 
Filgueiras, 2008). Estes últimos estão divididos em grupos com representantes lenhosos 
(tribos Bambuseae e Arundinarieae) e herbáceos (Olyreae) (Sungkaew et al., 2009). 

Piresia sympodica (Döll) Swallen é uma espécie de bambu herbáceo, que cresce no 
interior de florestas alo longo da Bacia Amazônica (Judziewicz et al., 1999). Assim como os 
outros representantes de Piresia Swallen, essa espécie se caracteriza pela presença de colmos 
decumbentes diferenciados, quase sem folhas e com inflorescências racemosas, que crescem 
rentes ao solo, geralmente cobertos por serapilheira, dando às plantas uma aparência de 
sempre estéril (Oliveira, 2001). P. sympodica também é a espécie mais polimórfica do gênero 
e por conta disso, espécimes depositados em herbário ou observados em campo são difíceis de 
identificar, muitos deles não se encaixando na descrição original da mesma.  

Estudos de variabilidade genética têm sido muito úteis tanto na determinação de 
espécies de plantas (Borba et al., 2002; Lambert et al., 2006), quanto para subsidiar ações de 
conservação de populações na natureza, na medida que fornecem dados sobre a situação das 
espécies e indicando se a perda de habitat compromete a manutenção das populações (Provan 
et al., 1999; Collevatti et al., 2001). Dentre os marcadores moleculares utilizados para acessar 
os níveis de variabilidade genética, os ISSR (Inter Simple Sequence Repeat), de herança 
dominante, têm sido amplamente indicados. Apresentam alto polimorfismo e sua posição no 
DNA é conhecida, cujos primers ancoram entre duas regiões repetidas de microssatélites 
(Wolfe et al., 1998).  

Estudos dessa natureza foram aplicados recentemente em espécies de bambus 
herbáceos (Braz, 2012; Ferreira, 2012) e neste trabalho tais marcadores foram utilizados para 
detectar os níveis de variabilidade genética e a estrutura das populações de P. sympodica. 

 

MATERIAIS E MÉTODOS 
Foram coletadas folhas em sílica gel, de 75 indivíduos provenientes de cinco 

populações de Piresia sympodica, de Manaus-AM (2 populações), de Belém-PA (2) e de 
Porto Grande-AP (1) (Figuras 1; 2). De cada uma delas foram amostrados 15 indivíduos e 
seus vouchers estão depositados no herbário da Universidade Estadual de Feira de Santana 
(HUEFS). Para a obtenção do DNA total seguiu-se o protocolo de extração Doyle & Doyle 
(1987) modificado, utilizando tampão CTAB 2% e clorofórmio álcool isoamílico (24:1) para 
purificação. As amostras foram posteriormente incluídas no banco de populações do 
Laboratório de Sistemática Molecular de Plantas (LAMOL). 

Os fragmentos de DNA das populações foram amplificados exponencialmente pelo 
método de PCR (Polymerase Chain Reaction), utilizando os kits Top Taq Master Mix e Top 
Taq DNA Polymerase (Quiagen Quality). Foram testados 20 primers ISSR e os quatro mais 
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polimórficos foram escolhidos para análise (DAT, ISSR4, ISSR6 e MANNY). Os produtos da 
PCR foram submetidos à eletroforese em gel de agarose 1,5% e fotodocumentados com o 
sistema Kodak 1D 3.6. Para a determinação do tamanho dos fragmentos foi utilizado o 
marcador 100 pb DNA Ladder (Invitrogen Quality). 

Foram então determinados os perfis genéticos de todos os indivíduos para cada primer 
como o auxílio do GelCompar II versão 5.0 (Applied Maths NV, Sint-Martens-Latem, 
Belgium). Este perfil foi convertido em uma matriz binária, para cada locus: 1 (presença), 0 
(ausência) e -1 ou -9 (dados faltantes). O cálculo da relação genética entre pares de 
indivíduos, através do estimador de relação genética de Ritland (1996) foi feito pelo GenAlEx 
versão 6.0 (Peakall & Smouse, 2006), sendo estimados os seguintes parâmetros de 
variabilidade: heterozigosidade média esperada (He), Índice de Shannon (I), a porcentagem de 
locus polimórficos (%P) e o número de loci exclusivos (Nei, 1973). 

Também foi calculada por esse programa a distribuição da variabilidade genética 
dentro e entre as populações, através de Análise de Variância Molecular (AMOVA) 
(Excoffier et al., 1992). Já para o cálculo da heterozigosidade média total (Ht) e dos 
componentes de variância entre as populações foi utilizado o AFLPsurv (Vekemans et al., 
2002), que também gerou as análises de agrupamento, a partir da matriz de distância genética 
não enviesada de Nei (Nei, 1973), juntamente com o programa PHYLIP (Felsenstein, 2011). 
O dendograma obtido, foi então editado através do programa TreeView 1.6.1 (Page, 2000), 
com o método de agrupamento Neigbhorjoining (Saitou & Nei, 1987). 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 
Foram obtidos, no presente trabalho, 21 loci polimórficos para as cinco populações de 

Piresia sympodica, com uma média de 5,25 loci por primer. O percentual de loci polimórficos 
por população variou de 19,05% (AM1) a 80,95 (PA2) (Tabela 1). 

Tabela 1: Parâmetros de variabilidade genética de P. sympodica. %P (loci polimórficos); He (heterozigosidade); I (Índice de Shannon). 

Voucher Códigos no texto %P He I Locus exclusivos 

Carvalho 297 PA1 42,86% 0,123 0,192 01 

Carvalho 303 PA2 80,95% 0,231 0,359 03 

Carvalho 283 AM1 19,05% 0,012 0,028 00 

Carvalho 284 AM2 42,86% 0,098 0,164 00 

Oliveira 1873 AP1 38,10% 0,114 0,175 01 

Média ------ 44,76% 0,116 0,184 ------- 

Figura 2. Indivíduo de P. sympodica (Foto M.L.S.Carvalho). Figura 1: Localização das populações de P. 

sympodica analisadas no presente trabalho. 
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O estudo da estrutura genética das populações envolvendo Análise de Variância 
Molecular (AMOVA) revelou alta divergência entre as populações (46%), o que indica um 
baixo fluxo gênico entre as mesmas, possivelmente devido à grande distância geográfica entre 
elas. Dentro das populações, a AMOVA indicou 54% de diversidade, valor considerado 
abaixo do esperado. 

 

 
 
 
 
 

Figura 3. Gráfico da estruturação genética gerado pelo 
STRUCTURE para as populações de P. sympodica. 

 
 
 

 
 
 
 

Figura 4: Dendograma não enraizado a partir da matriz não enviesada de Nei. 

 
Dois grupos foram observados tanto no dendograma baseado no AFLPsurv quanto no 

Structure (Figuras 3; 4) O primeiro é composto pelas populações do Pará (PA1 e PA2), e o 
segundo, com as populações do Amazonas (AM1 e AM2) e Amapá (AP1). É possível 
observar na Figura 3, a clara mistura entre os dois pools gênicos detectados. 

O estudo da variabilidade genética das populações revelou heterozigosidade média de 
0,116, com variações de 0,012 na população AM1 a 0,231 em PA2 (Tabela 1). Esses valores 
são considerados abaixo do esperado para monocotiledôneas (Nybom, 2004) e foram mais 
baixos também do que aqueles encontrados por Braz (2012), para Raddia portoi Kuhlm., uma 
espécie de bambu herbáceo ocorrente no Leste do Brasil. Esses baixos valores podem estar 
relacionados ao comportamento reprodutivo da espécie, o qual é desconhecido, e ainda à 
perda de hábitat pela degradação ambiental, muito frequente na Bacia Amazônica, dentre 
outros processos ocorrentes nas populações. 

Apenas uma das populações apresentou alta diversidade genética (PA2), com alta 
heterozigosidade esperada (0,231), alto número de loci polimórficos (80,95%) e índice de 
Shannon (0,359), também apresentou o maior número de loci exclusivos (três) (Tabela 1), o 
que a torna uma população importante para fins de conservação. Mostrando a eficiência do 
emprego de marcadores moleculares ISSR para estimar a variabilidade genética de P. 

sympodica. Porém, o aumento da amostragem tanto de populações quanto de primers é 
considerado fundamental, assim como a realização de estudos reprodutivos nessa espécie, 
para melhor entendimento das questões aqui levantadas. Esse estudo revelou também a 
necessidade do conhecimento dos níveis de variabilidade genética de outras espécies de 
Piresia, principalmente aquelas ocorrentes na Mata Atlântica, a preencher as lacunas ainda 
existentes sobre P. sympodica, além de comparar esses dados com os das espécies ocorrentes 
em outras áreas. 
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