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Bertholletia excelsa Bonpl. (Lecythidaceae), popularmente conhecida como castanheira-da-
Amazénia ou castanheira-do-Brasil, € uma espécie amplamente distribuida nas terras altas
da Amazbnia, cujas sementes sao quase exclusivamente coletadas em florestas nativas por
comunidades locais. A castanha-da-Amazénia € comercializada nos mercados nacional e
internacional constituindo importante fonte de renda para milhares de pessoas. A forte
pressdo extrativista a coloca com espécie vulneravel nas listas vermelhas do Centro
Nacional de Conservacdao da Flora (CNCFlora) e da Unidao Internacional para a
Conservacao da Natureza (IUCN), apesar de legalmente protegida desde 1980. Um
expressivo e continuo declinio na extensdo e qualidade do habitat da espécie tem sido
observado, devido a expansao de atividades agropecuarias. A rede de pesquisa Kamukaia,
criada em 2005, tem foco em ecologia e manejo de espécies florestais amazodnicas de uso
ndo madeireiro e tem estudado a castanheira em diversas areas de pesquisa, incluindo
genética de populacdes. Como parte do projeto “Ecologia e Conservagao da Castanheira”,
financiado pela Embrapa, esta sendo realizado estudo de diversidade e estrutura genética
da espécie com o objetivo de gerar subsidios para a¢gdes de conservagdo e melhoramento.
Este trabalho amplia um estudo de 2015, de maior abrangéncia até entdo, que havia
estudado nove locais de coleta. Em um esforgo de dezenas de colaboradores e
participantes do projeto, foram amostrados 271 individuos em 47 locais ao longo da
Amazobnia brasileira e peruana. DNA gendmico de alta qualidade de cada individuo foi
isolado e encaminhado para servico de genotipagem por sequenciamento (do inglés, GBS)
usando a técnica NEXTRAD, na empresa SNPsaurus (EUA). A estrutura da diversidade
genética foi analisada a partir de dados de polimorfismos de nucleotideo Unico (SNPs) em
escala genbmica. Foi utilizada a pipeline BBTools para identificagdo dos SNPs, que foram
filtrados para reter apenas marcadores dialélicos, com no maximo 15% de dados faltantes.
Foram ainda excluidos os SNPs potencialmente sob selecéo (outliers). A analise de dados
de 8.199 SNPs revelou a existéncia de cinco grupos genéticos correlacionados com a
distribuicdo geografica, com heterozigosidade (Ho) variando de 0,163 a 0,169 (IC 95%). A
regido mais a sudoeste da Amazénia (Rondénia, no Brasil e Madre de Dios, no Peru)
apresentaram elevada diversidade genética, enquanto as populagdes na Amazébnia Sul-
Oriental foram as que apresentaram menor diversidade, com as menores estimativas no
estado de Mato Grosso.
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