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Hipoteses biogeograficas sobre o Cerrado assumem que a regido central apresenta alta
biodiversidade e estabilidade climética histérica. Espécies nativas com ampla distribuigdo no
Cerrado, como Stryphnodendron adstringens, conhecida como barbatimdo e por seu
potencial medicinal, € um recurso genético importante no Cerrado, tornando-se alvo em
estudos de caracterizagdo genética. O objetivo deste trabalho foi avaliar a divergéncia
genética entre populacdes de barbatimdo dentro dos dominios fitogeogréaficos do Cerrado.
Assim, o DNA foliar foi extraido e utilizado para sequenciamento Sanger de regides
cloroplastidiais (psbA-trnH e trnL-F) e nuclear (ETS 18S) em 17 populacdes dos dominios
centro-oeste, central, nordeste e sudeste do Cerrado A AMOVA foi aplicada para verificar os
niveis de divergéncia genética populacional hierarquica. Foi observado que a diversidade
nucleotidica e haplotipica média foram baixas, com = 0,003 e h = 0,652 para cpDNA e 7 =
0,002 e h = 0,440 para nDNA. A diversidade haplotipica média foi maior para a regido
centro-oeste ( h =0,218) com cpDNA, ja para nDNA, a regido sudeste (h =0,462) apresentou
maior valor. A divergéncia genética foi maior em cpDNA para os trés niveis analisados: entre
os dominios fitogeogréaficos (cpDNA - @ cr = 0,414; nDNA - @cr = 0,096; p < 0,001); entre
populages (cpDNA - @ st = 0,928; nDNA - st = 0,355; p < 0,001) e entre populacdes dentro
dos dominios (cpDNA - @sc = 0,878; nDNA - ¢ sc = 0,286; p < 0,001). Assim, ndo existe uma
concordancia entre as regibes de cpDNA e nDNA para a organizacdo da variabilidade
genética populacional em barbatimédo. No cpDNA, a diversidade genética esta fortemente
estruturada entre populacfes e existe alta divergéncia entre os dominios fitogeograficos,
padrdo oposto ao observado para nDNA. Isto pode indicar que mecanismos de polinizacéo e
dispersdo agem diferente na organizacdo da variacdo genética em barbatimao, trazendo
resultados Uteis em estratégias de manejo e conservacdo genética da espécie,
principalmente para o seu uso medicinal.
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