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RESUMO

A Mata Atlantica encontra-se altamente fragmentada com menos de 12% de sua area original. A
destruicdo e fragmentagédo de habitats representam uma das maiores ameacgas para a conservagao
da biodiversidade, uma vez que reduz o numero de individuos e populagbes, altera ciclos
biogeoquimicos e, principalmente, reduz o potencial evolutivo das populagdes. Dessa forma,
tornando-as ainda mais suscetiveis aos processos de selecdo, deriva genética e endogamia,
acelerando o processo de extingao de espécies. Contudo, nesse cenario fragmentado, o sul da Bahia
apresenta a maior biodiversidade de espécies arbdreas do globo. Essa diversidade vem se mantendo
devido a uma matriz teoricamente permeavel cuja paisagem é composta pelas cabrucas (plantagao
de cacau sombreada por arvores nativas), fragmentos florestais e outras formas de uso da terra.

Visando auxiliar na manutencédo do potencial evolutivo de espécies arboreas, este trabalho propde




avaliar através do uso de marcadores microssatélites nucleares (SSR) e cloroplastidiais (cpSSR), o
fluxo génico histérico entre e dentro de populagcées de uma espécie arbdérea que apresenta alto
potencial de regeneracdo em areas degradadas: Eschweilera ovata (Lecythidaceae), popularmente
conhecido como biriba. Com o conhecimento do potencial evolutivo de E. ovata mantida em unidades
de conservagao no Minicorredor Conduro — Boa Esperanga, ao final do projeto sera possivel delinear
estratégias de conservacao e restauracao para a presente espécie, que poderdo ser extrapolados
para o restante das Unidades de Conservacao do Corredor Central de Mata Atlantica da Bahia.

Palavras Chave (maximo 4): Arvore; Unidade de Conservacdo; Genética; Marcadores Moleculares.

DADOS COMPLEMENTARES DO PROJETO

Justificativa: Situar o assunto e justificar a relevancia do problema abordado, evidenciando como os resultados
previstos pelo projeto justificam sua execug&o.
A diversidade genética assegura a populagdes o potencial evolutivo para contrapor os efeitos

gerados por estresse ambiental, poluicdo e doengas. O potencial evolutivo é medido diretamente
através da variacdo quantitativa para a aptidao reprodutiva. Contudo, medidas de caracteres
guantitativos em seres vivos com longo ciclo de vida, como espécies arboéreas tropicais, tornam-se
inviavel, principalmente quando as informagdes tém que ser obtidas rapidamente para estratégias de
conservagao (REED, 2005). Marcadores moleculares podem ser alternativas para mensurar o
potencial evolutivo de uma espécie. Logo, o potencial evolutivo de uma espécie pode ser mensurado
através da diversidade genética (heterozigosidade observada e esperada) de uma amostra aleatéria
de locos no genoma (FRAKHAM et al., 2009).

Na biologia da conservacao existe uma constante preocupacao em observar a variacao da
diversidade genética ao longo do tempo. Pois, uma reducdo na diversidade genética de uma
populacao pode significar endogamia e a perda do potencial evolutivo. Para reter o potencial evolutivo
ha a necessidade de manter uma populagdo minima viavel (PMV). A PMV depende da densidade de
individuos e do tamanho efetivo da populacdo. Quanto menor a endogamia e parentesco dos
individuos numa populagéo, maior sera o tamanho efetivo. Além disso, quanto maior o numero de
individuos associados ao tamanho efetivo proximo ao tamanho amostral da populagcao, maior sera a
probabilidade de reter o maximo do potencial evolutivo (NUNNEY e CAMPBELL, 1993). Contudo, o
potencial evolutivo de espécies vem reduzindo drasticamente devido a destruicdo de habitat,
acompanhada de redugdes das populag¢des e do numero de individuos (TARAZI et al., 2010).

A mata atlantica brasileira é considerada uma das florestas com maior biodiversidade e
endemismo do mundo. Essa floresta cobria originalmente 17,4% (1.3953.849 km?) do territério
nacional, mas atualmente encontra-se altamente fragmentada com menos de 12% (163.775 km?) de




sua area original. Quase 80% dos fragmentos florestais apresentam menos de 50 ha e apenas 9%
dos remanescentes florestais estdo em unidades de conservagao (RIBEIRO et al., 2009). Com isso,
diversas espécies estao em risco de extingdo devido a redug¢éo do numero de individuos e destruicao
de habitat (TARAZI et al., 2010). Para garantir a funcionalidade ecolégica do que restou das florestas,
ha a necessidade de conservar e estudar os produtores primarios, principalmente as arvores, que
apresentam maior resiliéncia (LAWRENCE et al., 2010). Para que as arvores detenham a capacidade
de colonizar ambientes degradados, as mesmas necessitam de diversidade genética para que seus
propagulos suportem diferentes condi¢cdes edafo-climaticas dos ambientes antrépicos (FRAKHAM et
al., 2009). Para isso, estudos relacionados com o potencial evolutivo tornam-se essenciais para que
se conheca a capacidade das populagdes remanescentes em suportar mudancgas climaticas e
colonizar areas degradadas.

Um cenario ideal para estudar o potencial evolutivo de espécies arbéreas € o sul da Bahia.
Pois, muitas popula¢des remanescentes estdo incluidas no Corredor Central da Mata Atlantica da
Bahia, o que auxilia na manutencao dessas populagdes. Utilizando populagdes ainda conservadas de
uma espécie guarda-chuva, como Eschweilera ovata (Lecythidaceae), é possivel delinear estratégias
de restauracdo no presente, sem comprometer a diversidade genética e potencial adaptativo da
espécie no futuro. Dessa forma, criando um modelo de conservagao para outras espécies arboéreas
da Mata Atlantica com caracteristicas semelhantes.

OBJETIVO GERAL: Sintetizar a finalidade geral do projeto.

Conhecer o potencial evolutivo de Eschweilera ovata (Lecythidaceae) em remanescentes
florestais inseridos no Minicorredor Conduru — Boa Esperanga do sul da Bahia, visando subsidiar
politicas publicas para conservagao da espécie.

OBJETIVOS ESPECIFICOS: Desdobrar o objetivo geral em finalidades de caréter mais especifico.

Estimar o fluxo génico histérico, estrutura genética espacial entre e dentro de populagdes
através da andlise de coancestria de individuos adultos de E. ovata, obtendo assim, um retrato
histérico da distribuicdo de genes.

Recomendar com as estimativas de coancestria, a distancia minima de coleta de sementes
entre arvores matrizes, assim como a maneira de distribuir-las em programas de restauragao, a fim
de manter o potencial evolutivo da espécie e sua forma histérica de colonizagdo (fluxo génico
historico).

REVISAO DE LITERATURA (OU MODELO TEORICO)




Além das consequéncias ecoldgicas geradas pelo desmatamento, ha conseqléncias
genéticas que contribuem para o risco de extingdo de populacdes e espécies. O desmatamento
produz uma reducdo imediata no numero de alelos que esta associada a uma redugcédo no tamanho
populacional. Flutuacées populacionais ou populagdées pequenas resultam em deriva genética, que
por sua vez leva a fixagdo de alelos e, conseqlientemente, a perda de diversidade genética (REED,
2005). Populagbes de plantas em ambientes fragmentados tendem a apresentar um aumento na taxa
de autofecundacao e de cruzamentos correlacionados, conseqientemente elevando a endogamia e a
divergéncia genética interpopulacional (TARAZI et al., 2010). A endogamia impacta negativamente
plantas que apresentam fecundag&o cruzada, pois com o aumento da endogamia, aumenta a
probabilidade de alelos deletérios estarem em homozigose, contribuindo para a depressao por
endogamia. A endogamia também reduz a heterozigosidade e a adaptabilidade das espécies,
aumentando a probabilidade de extingdo. No sentido de manter a viabilidade evolutiva de espécies,
estudos genéticos permitem mensurar o quanto restou de diversidade genética, além de auxiliar
programas de conservagéo e manejo (REED, 2005;).

No sentido de caracterizar e comparar os niveis de variagcao genética em populagdes naturais
tem sido empregado o numero médio de alelos por loco (A), a heterozigosidade observada (Ho), a
heterozigosidade esperada ou, diversidade genética (He), o indice de fixagdo (F) e o tamanho efetivo
populacional (Ne). Ho é obtida a partir das freqiéncias genotipicas e He é obtida a partir das
freqiéncias alélicas de uma populacdo. O valor de He permite mensurar o nivel de diversidade
genética em uma populagdo de uma determinada espécie, independentemente do sistema de
reproducdo. F € uma estatistica que mensura desvios das freqiéncias genotipicas em relacdo ao
esperado sob panmixia. Desvios da panmixia podem ser provocados por varios fatores, entre eles
estdo o modo e sistema de reproducdo, cruzamentos entre aparentados e as forgcas evolutivas
(FRANKHAM et al., 2009). Ne é o tamanho de uma populagao idealizada cuja composi¢cao genética é
influenciada por fatores estocéasticos, da mesma maneira que uma populacao real de tamanho N. Em
outras palavras, Ne é o tamanho de uma populagao idealizada que apresenta 0 mesmo montante de
deriva genética na frequéncia alélica, ou o mesmo decréscimo na heterozigosidade que uma
populacdo real. Dessa forma, o parametro Ne permite a distincdo entre o niumero amostral e a
representatividade genética da amostra. Existe uma complexa relagdo entre Ne e N devido a diversos
fatores, entre eles estdo a oscilagdo do tamanho populacional, modo e sistema de reprodugéo, o
numero de genitores, o desvio da razdo sexual de 1:1, as variagdes no sucesso reprodutivo,
sobreposicao de geragdes, presenca de estrutura genética e endogamia (NUNNEY e CAMPBELL,
1993; REED, 2005).

Para manter estavel a endogamia e a deriva genética, faz-se necessaria a manutencdao de um
tamanho efetivo populacional adequado, com isso diminuindo o risco de extingcdo de populagcdes e
espécies (REED, 2005). O tamanho efetivo minimo de 50 seria suficiente para manter estavel a




endogamia e a deriva em uma populacdo panmitica por poucas geragdes. Mas, para manter a
endogamia e deriva estaveis em médio prazo seria necessario um N, = 500. A medida que N,
aumenta, a deriva genética torna-se menos significativa como forga evolutiva, até que em populagdes

grandes, o equilibrio da varidncia genética torna-se estritamente dependente do balango entre
mutacéao e selecao (NUNNEY e CAMPBELL, 1993).

Apenas a manutencdo de um tamanho efetivo adequado ndo garante a persisténcia de
populagdes ao longo de vérias geragdes. Para isso, foi criado o conceito de populagdo minima viavel
(PMV), que representa o numero minimo de individuos para permanéncia de uma populagao ao
longo de 40 geragdes, associado a uma probabilidade estatistica de 0,99. O calculo de PMV associa
a probabilidade de extincdo de uma populagdo gerada por efeitos demogréaficos estocasticos e

aqueles gerados pela deriva genética. Dessa forma, uma PMV equivale no minimo a cinco vezes o

valor de N, = 50. Para manutengdo de uma PMV tem-se a necessidade de manter uma area

minima viavel (AMV'), cuja relagdo baseia-se num tamanho efetivo de referéncia pela densidade da
populacao (NUNNEY e CAMPBELL, 1993).

METODOLOGIA: Descrever detalhadamente a metodologia a ser utilizada no desenvolvimento do projeto

Local de estudo e Amostragem

As areas de estudo serdo nos municipios de llhéus, Iltacaré e Uruguca, todas localizadas
dentro do Minicorredor Conduru — Boa Esperanca na regido Sul do Estado da Bahia, Brasil. Para
quantificar a diversidade genética, estrutura genética espacial e fluxo génico histérico serao
amostrados 50 individuos de E. ovata com Diametro a Altura do Peito (DAP) = 15 cm por
remanescente. As arvores adultas sdo responsaveis por reter a diversidade genética que sera
transmitida para a préxima geragdo. Serdo amostrados individuos 50 individuos espalhados pelo
remanescente em pelo menos quatro remanescentes. Essa metodologia permite comparar o numero
de alelos e a diversidade genética existe entre locais utilizando a mesma quantidade de individuos,
independentemente da sua distribuicao e abundancia.

Extracao de DNA e genotipagem de locos SSR

A extracdo de DNA genbémico total, assim como a quantificacdo de DNA e obtencao de
produtos de PCR para andlise dos locos SSR serdo realizadas segundo descrito por Ferreira e
Grattapaglia (1998). A leitura dos alelos sera realizada primeiramente em géis de poliacrilamida
corados com nitrato de prata para validacdo dos SSR desenvolvidos. Posteriormente sera utilizado
seqUenciador automatico ABI 3100 (Applied Biosystems) para genotipagem. Sera utilizado o




programa GeneMapper v.3.0 (Applied Biosystems), delimitando-se o “Bin set” de acordo com o0s
tamanhos de fragmentos esperados. Os dados analisados pelo programa, com duas casas decimais,
serdo diretamente exportados para planilhas em Excel, e arredondados para nimeros inteiros.

Andlise da diversidade genética

As estimativas das frequéncias alélicas, juntamente com o nimero de alelos por loco (A), o

A

numero efetivo de alelos por loco (A, =

), das heterozigosidades médias observada (H,) e

e

esperada (H,) e dos indices de fixagao ( F'), serdo realizadas com auxilio do programa SPAGEDI

(HARDY e VEKEMANS, 2002). Para verificar a significancia de F serd realizado o procedimento de
10.000 permutagbes sobre os locos ao nivel de 5% de probabilidade, utilizando corre¢cédo de

Bonferroni e empregando-se o programa SPAGEDI. Para comparagéo das médias de A, A,, H_,
H, e F entre populagdes sera calculado um intervalo de confianca a 95% a partir do erro padréo

utilizando o método Jackknife sobre locos.

Estrutura genética espacial

Para a andlise da estrutura genética espacial, sera utilizado o programa SPAGEDI (HARDY e
VEKEMANS, 2002). A caracterizagdo da distribuicdo espacial dos genotipos dentro da populagéao

sera realizada a partir das estimativas dos coeficientes de coancestria (6,,) entre pares de plantas,

dentro de diferentes classes de distancia. O coeficiente de coancestria serd calculado por:

6 = z z D ik plk (pylk ﬁlk)
? Z Z — Pu sz

loco [ nos individuos x e y (assumindo valores de 0, 0,5 e 1 em individuos homozigotos para o

1 A
4{2; (2n, _1)] Sendo p, € p, = freqiéncias do alelo £ no

alelo alternativo, heterozigotos e homozigotos para o alelo sob consideracéo, respectivamente) e p,

= média da freqléncia do alelo £ no loco [ na subpopulagdo com n, (nimero de genes) no loco [.
Para obter o intervalo de confianca a 95% de probabilidade seréo realizadas 10.000 permutacdes de
genotipos entre classes de distancia.

Além da obtengéo do correlograma do coeficiente de coancestria (6,,) pelas classes de

distancias, sera analisado o mesmo coeficiente para todas as combinagdes entre pares de plantas

com intuito de verificar a distdncia maxima nas quais os individuos encontravam-se relacionados no




grau de irmaos-completos (&, = 0,25), meios-irméos (6, = 0,125) e primos (6, = 0,0625).

Estimativa do tamanho efetivo populacional e area minima viavel para conservacao

O tamanho efetivo populacional (N, ) sera estimado na geracdo adulta conforme expresséao,

envolvendo as estimativas do indice de fixacdo (F ) e do coeficiente de coancestria médio (®) da
0,5
(:)(n —1) HF

n 2n

geragao sob consideragao: Ne =

Em que, n=tamanho amostral.

O coeficiente de coancestria médio dentro das diferentes populagbes sera estimado pela

R n=l n=1 n R
”@ﬁZZ%(HF)
i=l i#j

2
n

expressao: O = , em que, 6, = estimativa da autocoancestria dos individuos,

Z; :;j 6, = soma de todas as estimativas das coancestrias entre os pares de individuos de uma

populacado, excluindo a autocoancestria, n = tamanho amostral e F = estimativa do indice de fixagao

da populacgao.
A area minima viavel (AMYV ) para conservagao genética in situ sera estimada em fungao do

. N )
=50, 500 e 1000): AMV =—="*). Em que, N, /n = relacdo

tamanho efetivo de referéncia (N =
d\N, /n

e(ref)

entre o tamanho efetivo e o tamanho amostral e d = densidade de individuos por hectare. Esta

AMV retera uma populacdo minima viavel (PMV) para conservacdo dos caracteres quantitativos e,
consequentemente, do potencial evolutivo (NUNNEY e CAMPBELL, 1993).

Estrutura genética entre populacdes e fluxo génico histérico

A estrutura genética e o fluxo génico historico entre as populagcées serdo calculados com a
finalidade de verificar se as mesmas representavam uma metapopulacdo. Além disso, existe a
finalidade de propor se cada unidade de conservacao representa uma unidade significativa
evolucionaria (USE) e/ou uma unidade independente para manejo (UIM) segundo classificacdes
propostos por Palsboll et al. (2007). Para estas finalidades, serdo estimadas as divergéncias
genéticas com a estatistica F de Weir e Cockerham utilizando o programa computacional FSTAT
(versédo 2.9.3) de Goudet (2001).




INFRA-ESTRUTURA DISPONIVEL: Especificar a infra-estrutura para execugéo do projeto

O laboratério de Genética e Biologia Molecular da UESC possui toda a infra-estrutura
necessaria para a genotipagem de amostras em larga escala, tal como proposto no presente projeto
de pesquisa. O projeto podera contar com dois termocicladores, duas microcentrifugas, dois freezer -
20°C, uma geladeira, um ultrafreezer, quatro sistemas de eletroforese horizontal, um microondas, um
sistema de fotodocumentacao de géis, um pHmétro, uma balanga analitica, uma capela de exaustéao,
dois banhos-maria, um vértex, um agitador magnético, uma seqienciador manual. O sequenciamento
automatico de DNA sera realizado em instituicGes parceiras. O material de campo ja encontra-se a
disposicado. Sao quatro trenas, pregos, dois martelos, quatro balizas, centenas de canos de PVC para
marcar a area, etiquetas de aluminio, fita crepe, duas atiradeiras, sacos de coleta, cinco capacetes,
cinco 6culos de protecao, quatro pares de perneiras contra picadas de serpentes, dois aparelhos GPS
de alta precisdo GARMIN. Tais equipamentos sao suficientes para que todas as questbes biolégicas
levantadas sejam respondidas dentro do prazo estabelecido.
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CRONOGRAMA DE ATIVIDADES DO PROJETO (insira quantas linhas forem necessarias)

MESES - 12 meses

Metas 67 [8|9[10]/11]12
Localizar individuos de E. ovata em X | X

remanescentes do Minicorredor Conduru — Boa

Esperanca

Coletar amostras foliares de 50 individuos nos X | X

remanescentes selecionados do Minicorredor

Conduru — Boa Esperanga

Extrair DNA das amostras foliares dos individuos X X

coletados

Genotipar com marcadores SSR nucleares e X [ X [ X |X
cloroplastidiais os individuos selecionados

Analisar os dados de estrutura genética e verificar X |IX | X [X

o potencial evolutivo da espécie

Finalizar o projeto e publicar os resultos X




Barema
Projeto de Pesquisa do Orientador

Avaliador 1 Data: [

Critérios Pontuacao 0-10 pontos

1.Clareza e congruéncia na definicdo dos objetivos

2. Introducéo e justificativa

3. Adequacao da metodologia

4. Adequacao do(s) plano(s) de trabalho ao projeto
Todos os planos estdo adequados ( )sim () né&o
Se NAO, especifique qual:

5. Relevancia do(s) plano(s) de trabalho para a formagéao
cientifica do(s) discente(s)

6. Adequacéao do cronograma do(s) plano(s) de trabalho

Nota avaliador 1 = Média da pontuacao dos itens

Assinatura do Avaliador 1

Avaliador 2 Data: [

Critérios Pontuacao 0-10 pontos

1.Clareza e congruéncia na definicdo dos objetivos

2. Introducao e justificativa

3. Adequacgéao da metodologia

4. Adequacao do(s) plano(s) de trabalho ao projeto
Todos os planos estéo adequados ( )sim () né&o
Se NAO, especifique qual:

5. Relevancia do(s) plano(s) de trabalho para a formacéao
cientifica do(s) discente(s)

6. Adequagéao do cronograma do(s) plano(s) de trabalho

Nota avaliador 2 = Média da pontuacao dos itens

Assinatura do Avaliador 2

Nota Final Projeto de Iniciacao Cientifica PROIC/UESC




Média dos avaliadores = (A1 +A2)/2

OBS.: Projetos com pontuagao inferior a 6 (seis) serdo considerados insuficientes.

Final

Favoravel ( ) Desfavoravel ( )




Plano de Trabalho do Discente

TITULO DO PLANO DE TRABALHO

Historico de colonizacdo de Eschweilera ovata no Minicorredor Conduru — Boa Esperanca da Babhia,
revelada por meio de marcadores microssatélites cloroplastidiais.

1. OBJETIVO ESPECIFICO DO PLANO DO DISCENTE

Investigar o histérico de colonizacdo da espécie Eschweilera ovata pela regido do Minicorredor
Conduru — Boa Esperancga, BA, utilizando marcadores microssatélites cloroplastidiais universais.

2. RESULTADOS ESPECIFICOS DO PLANO E ORIENTAGCAO DO DISCENTE

(Resultados especificos do plano e a capacitagdo a ser atingida pelo estudante ao final da bolsa)

Internalizagdo de conhecimento sobre biogeografia e genética da conservacao.
Capacitacao para trabalhos em campo e em laboratérios de marcadores moleculares.

Genotipagem de individuos adultos de E. ovata com marcadores cloroplastidiais universais pelo
Minicorredor Conduru — Boa Esperanca, BA.

Demonstragdo do processo de colonizacdo de E. ovata através do estudo da estrutura genética
espacial e analises filogeograficas.

Orientacao e preparo direcionado ao mestrado de genética e biologia molecular.

Publicagdo de resumo em congressos e de artigo em revista com indexada.

3. METODOLOGIA (Material e métodos empregados)

Serdao marcados, mensurados, mapeados e coletados amostras foliares de 100 individuos
adultos de E. ovata com a finalidade de genotipa-los com marcadores microssatélites cloroplastidiais.
Os individuos selecionados estardo distribuidos pelos remanescentes florestais do Minicorredor
Conduru — Boa Esperanga. Para a analise dos locos cpSSR, cada combinagao alélica Unica entre os
locos cpSSR analisados sera considerada um haplétipo. Serdo estimados o numero de haplétipos

(n,), a diversidade haplotipica (ﬁz[nk/(nk—l)](l—pr) e o numero efetivo de haplétipos

(ﬁe=1/z p})de acordo com Nei (1987), em que, n, = 0 nimero de individuos amostrados na

populacdo k e p, = a frequéncia do i-ésimo haplétipo. Também sera analisado a estrutura genética

espacial (EGE) com a finalidade de conhecer a dispersao histérica de sementes. A analise da EGE
dar-se-a através do indice / de Moran (SOKAL e ODEN, 1978). Para a andlise da EGE, os dados de




cada haplétipo serdo codificados para suas freqUéncias alélicas sendo considerados genétipos
homozigoéticos que receberéo valor 1,0. As extensdes das classes de distancias serdo selecionadas
para obter-se um minimo de 30 pares de dados para cada classe selecionada. Os valores do indice /
de Moran ser&o calculados para cada uma das classes de distancia, em cada loco, e para a média

nzzwﬁzizj
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dados usados em todas as classes de distancia; i e j sa@o a localizagdo de cada dado em uma

dos locos dada pela expresséo geral: I = , emque: w € a soma de todos os pares de

classe de distancia e z é o desvio da freqiéncia alélica. Os valores estimados do indice / de Moran
serdo utilizados para testar a significincia dos desvios dos valores esperados, E(I)=-1/(n—1),

sobre a hip6tese de nulidade de distribuicdo aleatéria. Sera realizado o teste Monte-Carlo com 1000
permutacdes sobre a localizacdo de cada gendtipo a fim de se obter intervalos de confianca. A
significancia total de cada correlograma sera testada usando critérios de Bonferroni. Todas as
analises serao realizadas empregando-se o programa SPAGEDI (HARDY; VEKEMANS, 2002). Para
uma abordagem filogeogréfica (processo de colonizagao) serdo utilizados dados da localizagao dos
individuos nos remanescentes e seus respectivos gendtipos e computados utilizando software
GEODIS 2.5 (POSADA et al., 2006).

CRONOGRAMA DE ATIVIDADES PARA O CANDIDATO (insira quantas linhas forem necessarias)

MESES — 12 meses

Metas 1 7,8 10| 11 | 12

6 9
XX X|X[|X] X | X

XIN
X|w
X[
X

Revisao bibliografica

Localizar 100 individuos de E. ovata espalhados
pelos remanescentes florestais no Minicorredor
Conduru — Boa Esperanga. X|X|X|X[X]|X]|X

Extrair o DNA dos individuos selecionados X | X | X|X

Genotipar 100 individuos utilizando os cpSSR X | X[ X|X

Analisar o processo de colonizagao e realizar as
analises estatisticas XX | X]| X

Entregar o relatério parcial X

Entregar o relatério final X

Participar de congressos X




Plano de Trabalho do Discente

TITULO DO PLANO DE TRABALHO

Estrutura genética de Eschweilera ovata no Minicorredor Conduru — Boa Esperanca da Babhia,
revelada por marcadores SSR nucleares.

1. OBJETIVO ESPECIFICO DO PLANO DO DISCENTE

Estimar a diversidade e estrutura genética de Eschweilera ovata no Minicorredor Conduru — Boa
Esperanga da Babhia, utilizando marcadores microssatélites nucleares.

2. RESULTADOS ESPECIFICOS DO PLANO E ORIENTAGCAO DO DISCENTE

(Resultados especificos do plano e a capacitagdo a ser atingida pelo estudante ao final da bolsa)

Internalizagdo de conhecimento sobre genética de populagdes e genética da conservacgao.
Capacitacao para trabalhos em campo e em laboratérios de marcadores moleculares.

Genotipagem de individuos adultos de E. ovata com marcadores SSR nucleares no Minicorredor
Conduru — Boa Esperanga da Bahia.

Quantificacao da diversidade e estrutura genética de E. ovata através de marcadores SSR nucleares.
Orientagéao e preparo direcionado ao mestrado de genética e biologia molecular.

Publicagdo de resumo em congressos e de artigo em revista com indexada.

3. METODOLOGIA (Material e métodos empregados)

Serdao marcados, mensurados, mapeados e coletados amostras foliares de 200 individuos
adultos de E. ovata com a finalidade de genotipa-los com marcadores microssatélites nucleares. Os
individuos selecionados estarao distribuidos pelos remanescentes florestais do Minicorredor Conduru
— Boa Esperanga. Seréo coletados 50 individuos por remanescente. As estimativas das freqiéncias

alélicas, juntamente com o numero de alelos por loco (A), o numero efetivo de alelos por loco

A 1
(A, :1 = ), das heterozigosidades médias observada (H,) e esperada (H,) e dos indices de

fixagdo (F ), serdo realizadas com auxilio do programa SPAGEDI (HARDY e VEKEMANS, 2002).
Para verificar a significancia de F sera realizado o procedimento de 10.000 permutagdes sobre os
locos ao nivel de 5% de probabilidade, utilizando corregcdo de Bonferroni e empregando-se o

programa SPAGEDI. Para comparacdo das médias de A, A,, H,, H, e F entre remanescentes




sera calculado um intervalo de confianga a 95% a partir do erro padrdo utilizando o método Jackknife
sobre locos. A estrutura genética entre individuos dos remanescentes sera estimada com a finalidade
de verificar se as mesmas representavam uma metapopulacdo. Além disso, existe a finalidade de
propor se cada unidade de conservagao representa uma unidade significativa evolucionaria (USE)
e/ou uma unidade independente para manejo (UIM) segundo classificagbes propostos por Palsboll et
al. (2007). Para estas finalidades, seréo estimadas as divergéncias genéticas com a estatistica F de
Weir e Cockerham utilizando o programa computacional FSTAT (versao 2.9.3) de Goudet (2001).

CRONOGRAMA DE ATIVIDADES PARA O CANDIDATO (insira quantas linhas forem necessarias)

MESES — 12 meses

Metas 1 7 | 8 10| 11 | 12

6 9
XX X|X[|X] X | X

XIN
X|w
X
X

Revisao bibliografica X

Localizar 200 individuos de E. ovata espalhados
pelos remanescentes florestais no Minicorredor
Conduru — Boa Esperancga. XX X[ X]|X[X]|X

Extrair o DNA dos individuos selecionados X[ X| XX

Genotipar 200 individuos utilizando os SSR
nucleares X| X[ X]|X

Analisar a estrutura e diversidade genética dos
individuos selecionados. X X[ X]| X

Entregar o relatério parcial X

Entregar o relatdrio final X

Participar de congressos X




