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Dyckia spp. séo bromélias xeromorficas, com diversidade centrada nos Campos Rupestres
ferruginosos da Cadeia do Espinhaco. Apesar de sua riqueza, muitas espécies da regido
estdo ameacadas pela atividade humana. Devido a sua recente radiacdo — ainda no
Pleistoceno — além de sua vasta plasticidade fenotipica e dos limitados registros em
herbarios, Dyckia apresenta desafios para sua correta identificacdo e o desenvolvimento de
estratégias de conservagao robustas. Apresentamos, pela primeira vez, sete genomas
completos de cloroplastos de Dyckia, representando seis espécies raras restritas ao
litobioma dos campos rupestres ferruginosos. Nosso obijetivo foi identificar hotspots de
diversidade para servir como marcadores moleculares capazes de distinguir espécies dentro
do género. O sequenciamento dos plastomas foi realizado usando a plataforma lllumina
NextSeq 2000, e os genomas foram filtrados e montados de novo usando GetOrganelle
v1.7.3.1 e NovoWrap. A anotacgédo funcional dos genes foi realizada usando a plataforma
Ge-seq. Mdltiplos alinhamentos com outras espécies de bromélias foram conduzidos
usando o Mauve v.2.4. Polimorfismos, incluindo SNPs, insercbes/delecbes (indels) e SSRs,
foram detectados usando DnaSP v.5 e MISA-Web Os tamanhos dos plastomas das
espécies variaram de 159.689 pb a 159.264 pb, e o contetdo de GC foi altamente
consistente entre todas as espécies, variando entre 37,2% e 37,3%. Os plastomas contém
um conjunto uniforme de 132 genes, incluindo 86 genes codificadores de proteinas, oito
RNAs ribossomais e 40 RNAs de transferéncia, com pequenas variagbes no comprimento
entre as espécies. Apesar de sua similaridade geral, andlises de polimorfismos identificaram
trés regides de alta diversidade polimérfica — os genes clpP1 e psal, e a regido espacadora
intergénica entre trnT e o fragmento trnT — que podem servir como marcadores moleculares
dentro do género. Além disso, detectamos um alto nimero de SSRs (637), repeticbes
dispersas (208), SNPs (1.035) e indels (823) entre as espécies em comparacdo com outras
bromélias. Esses resultados destacam a dinamica evolutiva de Dyckia dentro de seu
litobioma e fornecem dados para auxiliar na identificacdo de espécies e facilitar novas
investigacdes sobre a filogenética e biogeografia deste género.
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