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INTRODUCAO

Espécies sdao unidades fundamentais em estudos biologicos, sendo suas delimitagdes
de grande importancia para diferentes areas do conhecimento, e as quais tém sido
historicamente baseadas em caracteres morfologicos. Porém, a sobreposi¢do de caracteres e
eventos como hibridacdo, introgressao e/ou plasticidade fenotipica (Grant 1981) dificultam a
tomada de decisdes sobre estes limites. Por esse motivo, nas tultimas décadas, tais
delimitagdes vém sendo suplantadas por dados moleculares (Hausdorf & Hennig 2010).

Campomanesia Ruiz & Pavon € um géneros de Myrtaceae, e inclui ca. 45 espécies
distribuidas na América do Sul, em diversos tipos vegetacionais. Entretanto, h4 divergéncias
entre os autores sobre alguns limites taxonémicos, como ¢ o caso da circunscricdo de C.
eugenioides (Cambes.) D.Legrand ex Landrum, incluindo C. repanda O.Berg e C. dardano-
limai Mattos na sinonimia das suas duas variedades, além de C. cavalcantina Soares-Silva &
Proenca, recentemente descrita. Todas elas ocorrem somente no Brasil.

Assim, com o objetivo de melhor compreender a delimitagdo do “complexo
Campomanesia eugenioides”, o presente trabalho teve como objetivo verificar o
polimorfismo genético existente no grupo, através de marcadores moleculares do tipo ISSR
(Inter Simple Sequence Repeat).

MATERIAIS E METODOS

Foram utilizados 130 individuos oriundos de sete populagdes, coletadas nas regides
Nordeste e Centro-Oeste (Tab. 1; Fig. 1). O DNA total foi extraido segundo protocolo
adaptado de Doyle & Doyle (1987), e as regides alvo amplificadas através de PCR
(Polymerase Chain Reaction) através de protocolo modificado de Wolfe & Liston (1998). O
produto das reagdes foi submetido a eletroforese em gel de agarose (2%) e o padrao de bandas
de cada individuo foi visualizado em transiluminador e fotodocumentador. Esses padrdes
foram analisados no GelCompar II versdao 5.1 (Applied Maths NV, Sint-Martens-Latem,
Belgium), e representados em uma matriz binaria, que foi utilizada para as analises seguintes.

O grau de estruturacdo foi estimado por meio de analise de varidncia molecular
(AMOVA) calculado através do GenAlEx (Peakall & Smouse 2006). O agrupamento entre as
populacdes por inferéncia bayesiana foi gerado a partir de 1000 replicagdes no AFLP Surv 1.0
(Vekemans 2002) utilizando o algoritmo Neighbor-Joining disponivel no PHYLIP 3.69
(Felsenstein 2011), e a arvore de consenso foi gerada com base na distancia genética de Nei
(1978) com valores de bootstrap. A representacdo grafica da estrutura das populagdes foi



obtida através do Structure 2.3.4 (Pritchard ef al. 2000), tendo o nimero de grupos (“K’’) mais
provavel calculado com base no AK, conforme Evanno et al. (2005).
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Figura 1. Representantes de Campomanesia Ruiz & Pavon coletados. A. C. cavalcatina Soares-Silva & Proenga, Cavalcante, Goias. B. C.
cavalcatina, Alto Paraiso de Goias, Goias. C-D. C. eugenioides var. eugeniodes (Cambess.) D.Legrand ex Landrum, Alto Paraiso de Goias,
Goias. E. C. eugenioides var. desertorum (DC.) Landrum, Arcoverde, Pernambuco. F. C. eugenioides var. desertorum, Arcoverde,
Pernambuco. G. C. eugenioides var. desertorum, Jeremoabo, Bahia.

Tabela 1. Sumario dos taxons utilizados neste estudo e seus respectivos vouchers.

. Localidade de A . N° de Codigo da
Taxons VYoucher coleta Georreferéncia individuos populacdo
C. eugenioides var. . Alto Paraiso de 14°07'59"S
eugenioides M. Ibrahim 202" 46, GO 47°31'11,4"W 10 EUE 1
(Cambess.) Alto Paraisode  14°1326"S
D.Legrand ex M. Ibrahim 204 Goids. GO 47°99'10.8"W 15 EUE 2
Landrum o1as, >
M. Ibrahim 193  Arcoverde, PE ;) 680 5296,23 53 ’93,,\% 20 EUD 1
C. eugeniodes var. ong! : "
desertorum (DC.) M. Ibrahim 194  Arcoverde, PE 3? 680 5296,23 53 ’93,,\% 20 EUD 2
Landrum 2
M. Ibrahim 185  Jeremoabo, BA 315020; 53 10,,\% 25 EUD 3
. Alto Paraiso de 14°10'01"S
Campomanesia M [b}’ahlm 206 GOiéS GO 47035,57 7"W 18 CAV 1
cavalcantina Soares- : 13°41'36’ S
lva roenca M. Ibrahim 197  Cavalcante, GO 47°28'07.6"W 22 CAV 2

RESULTADOS E DISCUSSAO

A AMOVA calculada para as sete populacdes estimou uma variabilidade de 52%
dentro das populagdes e de 48% entre elas. Esta alta divergéncia entre as populacdes sugere a
existéncia de mais de um taxon, e ndo de uma espécie altamente polimorfica, o que ¢
corroborado pela representacao grafica da estrutura das populagdes (Fig. 2).

De acordo com critérios meramente morfologicos que norteiam a taxonomia vigente
de Campomanesia eugenioides, especialmente de Landrum (1986) e Proenca et al. (2010), era
esperada a formacgao de trés agrupamentos: a) CAV-1, CAV-2; b) EUE-1 e EUE-2; e c) EUD-



1, EUD-2 e EUD-3. Entretanto, tanto no dendrograma de agrupamento das populagdes através
da distancia ndo enviesada de Nei (Fig. 3), quanto nos resultados do STRUCTURE (Fig. 2),
foi indicada a formacdo de dois agrupamentos: as populagdes EUD-2 e EUD-3 compdem um
dos conjuntos génicos, enquanto as demais (CAV-1, CAV-2, EUE-1, EUE-2, e EUD-1) foram
reunidas em outro conjunto.
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Figura 2. Grafico de estruturagido genética resultante da analise dos dados no software STRUCTURE. Formagao de dois conjuntos génicos,
com destaque em verde para relagdo entre as populagdes de C. eugenioides var. desertorum (DC.) Landrum de Arcoverde, PE, e Jeremoabo,
BA.
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Figura 3. Dendrograma de agrupamento ndo-enraizado gerado a partir da matriz de distdncia genética de Nei, mostrando a relagdo das
populagdes de C. eugenioides var. desertorum (DC.) Landrum provenientes de Arcoverde, PE, e Jeremoabo, BA. Porcentagens acima dos
ramos representando o bootstrap.

As populagdes EUD-2 e EUD-3, que se agruparam através da distancia genética (Fig.
3), e formaram um conjunto génico exclusivo na investigacdo da estrutura populacional (Fig.
2), representam duas espécies sinonimizadas em Campomanesia eugenioides var. desertorum
por Landrum (1986) (C. dardano-limai e C. repanda). Ambas ocorrem em areas de caatinga,
nos limites do Semiarido, e diferem apenas quanto a densidade do indumento foliar. Assim,
os resultados obtidos sugerem que a semelhanga fenotipica tem base genética, implicando na
segregacdo de ambas em outro tdxon. A populagdo EUD-1 apareceu mais préxima a EUE-2 e
CAV-2, coletadas em areas de cerrado. O dendrograma mostra que EUE-2 e EUE-1 (da var.
eugenioides) sdo mais relacionadas a EUD-1 (var. desertorum) do que entre si, apesar dessa
relacdo ter bootstrap baixo, assim como a relagdo com CAV-1.

Baseando-se em caracteres vegetativos, como formato e dimensdes foliares e de
acordo com os resultados de estrutura populacional, individuos pertencentes a EUD-1
puderam ser relacionados a populagdes de C. cavalcantina e C. eugenioides var. eugenioides,



ndo justificando a manutencdo destas em tdxons distintos. Acredita-se que, assim como
constatado por McKinnon et al. (2008) para Eucalyptus L’Hér., a falta de resolucdo e o baixo
suporte podem ser resultado de divergéncia recente ou especiacdo incompleta, e por isso esses
taxons poderao ser circunscritos em uma Unica espécie.

CONSIDERACOES FINAIS

As andlises de variancia e estruturagdo populacional aqui utilizadas podem ser
extremamente importantes para a tomada de decisdes quanto a delimitacdo taxondmica nesse
grupo. Os dados obtidos indicaram que a separagdo de Campomanesia eugenioides nas duas
variedades atualmente aceitas ndo ¢ viavel. C. repanda e C. dardano-limai devem ser
segregadas em outro taxon e C. cavalcatina deve fazer parte de C. eugenioides, juntamente a
espécimes antes relacionados a C. eugenioides var. desertorum. O uso de marcadores ISSR
para estudos de diversidade e delimitacdo de espécies brasileiras de Campomanesia ¢
promissor, como visto por Lima (2013), além do baixo custo. Além disso, pode produzir
resultados interessantes também em outros grupos de Myrtaceae.
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