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A P o o L IR e A o | por cor nos 47 pontos de coleta ao longo da Amazdnia brasileira
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protegida desde 1980 e constitui importan,te fonte de renda ‘ ’ . 2 > Syl mjfor d.l(\j/e;ydade geggiiirauioskeln velimellioiseruposide

para milhares de pessoas de comunidades locais que coletam ° o F SR e e g ol

as sementes em florestas nativas. Este trabalho amplia estudo N » % s RESULTADOS e CONCLUSAO

anterior, com maior abrangéncia geografica até entéo (Suijii et ° s

al., 2015), que cobriu 9 sitios de coleta na Amazonia brasileira = A andlise de dados de 8.199 SNPs neutros revelou a

e usou dados de 11 marcadores microssatélites. > a ° o e existéncia de em 5 grupos genéticos correlacionados com a
¥ e L ® distribuicdo geografica pelas duas metodologias usadas (Fig.

OBJETIVOS e i e A 1A). A diversidade genética inferida pela heterozigosidade

Estudar a diversidade e estrutura genética de Bertholletia $ (Ho) tem média geral de 0,166, variando de 0,073 a 0,199 (IC

exce{sg Bonpl. _(Lecythidaceae) Leehe forma de gerar L 95% = 0,163 a 0,169) (Fig. 1B). A regido mais a sudoeste da

subsidios para agdes de conservacao e melhoramento oo o s Amazénia (Ronddnia, no Brasil e Madre de Dios, no Peru)

MATERIAL E METODOS a ‘ J apreslenEOU eIevaia diﬂvgrsid;dtlaogen;ét:ca]: enquanto as

T e populagbes na Amazbdnia Sul-Oriental foram as que

Foram amOStradOS 271 indiVl’dUOS em 47 |OcaiS de CO|eta ao 8 ormsoae o apresentaram menor diversidade, com as menores

longo da Amazénia brasileira e peruana, com uma média de 6 : la 0190163 estimativas no Mato Grosso (Fig. 1B). Alguns pontos

individuos por localidade. DNA gendémico de alta qualidade foi i S :

3 - ! : o o periféricos ao norte, destacados nos circulos em vermelho,

isolado e encaminhado para servico de genotipagem por i o4 ~ ; ;

sequenciamento (do inglés, GBS) usando a técnica NEXTRAD g e S também mostram pontos de menor diversidade.

(SNPsaurus, EUA). A diversidade genética foi analisada a partir o s

de dados de polimorfismos de nucleotideo Unico (SNPs) em

escala gendémica utilizando o pipeline BBTools. SNPs foram . P/ o8 g

filtrados para reter apenas marcadores dialélicos, com no : ; Dm@

maximo 15% de dados faltantes e excluidos os SNPs S > et A

potencialmente sob selegdo (outliers). Duas estratégias foram a2 Bl Lo

usadas (sNMF e TESS3) para a identificagcdo de grupos —

genédticos e analise da distribuicdo dos individuos na area de — AGRADECIMENTOS

estudo.

Figura 1: (A) Estruturagdo dos grupos genéticos EMBRAPA; |IAP; Bioversity International.
representados



