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Resumo:  Os objetivos deste estudo foram analisar a diversidade e a estrutura genética de populações de Mauritia flexuosa L. f. nos 
biomas Cerrado (Chapada dos Guimarães – XAP) e Pantanal (Mimoso – MIM), bem como avaliar possíveis conexões 
entre as populações destas áreas. Amostras de DNA foram extraídas de 24 indivíduos de XAP e de 23 de MIM para as 
análises de diversidade genética e de estrutura populacional. O resultado obtido pelo software Structure aponta a formação 
de dois grupos principais, revelando o compartilhamento de informações genéticas em algum momento do passado e 
as consequentes inserções de indivíduos da população XAP no grupo MIM, conforme descrito pelas análises UPGMA 
e PCoA. Essa troca de informação genética entre as áreas pode ter sido oriunda de transporte de frutos e de sementes 
por animais silvestres ou por populações locais, com uma posterior quebra desta conexão, seguida de um processo de 
endogamia dentro das populações, o qual foi mais intenso na população de MIM, que consiste em um único grande 
grupo. Processo contrário ocorre com a população da Chapada dos Guimarães, que, em toda a extensão do parque e 
entorno, apresenta pequenas populações de M. flexuosa, possibilitando a troca de informação entre os indivíduos.

Palavras-chave: Buriti. Conexão Cerrado-Pantanal. Área úmida. Microssatélite.

Abstract: This work aimed to analyze the diversity and genetic structure of populations of Mauritia flexuosa L.f. in the cerrado bioma 
(Chapada dos Guimarães–XAP) and Pantanal (Mimoso–MIM), and to evaluate possible connections between these 
areas. DNA was extracted from 24 individuals of XAP and 23 of MIM, and the genetic diversity and population structure 
were analyzed. The results pointto the formation of two main groups that share genetic information by the consequent 
insertions of individuals from the XAP population into the MIM group, as described by the UPGMA and PCA analyses. 
These observations lead us to believe at some time in the past there was an exchange of genetic information between 
the areas which may have originated from fruits and seeds transported by wild animals or by the local population, with a 
subsequent break in this connection and a following process of endogamy in these populations, more intense in the MIM 
population, considering that the whole extension of this area is a single population. Unlike MIM, in XAP we can find small 
populations of M. flexuosa that can exchange genetic information among individuals throughout the whole extension of 
the Park and its surroundings.
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INTRODUÇÃO
Mauritia flexuosa L. f. (buriti) é uma das palmeiras mais 
bem distribuídas na América do Sul, sendo considerada 
por diversos grupos como árvore da vida (Virapongse et 
al., 2017), em razão de sua importância ecológica, cultural 
e econômica. No Brasil, é amplamente encontrada nos 
biomas Amazônia e Cerrado (Oliveira Filho & Ratter, 
2000; Rull & Montoya, 2014), sendo pouco relatada para 
o Pantanal, mesmo este possuindo algumas condições 
ambientais ideias para a planta, já que o desenvolvimento 
desta espécie está fortemente ligado à existência de terras 
baixas (clima quente e úmido), com a presença de corpos 
de água (Rull, 1998; Delgado et al., 2007).

Esta espécie é uma planta dioica, de único estipe, 
chegando a alcançar até 40 metros de altura e possuindo de 
6 a 20 folhas. Ela desenvolve até oito inflorescências em um 
ano, produzindo até 2.000 frutos neste período (Lorenzi 
et al., 2010; Delgado et al., 2007). A sua polinização é feita 
tanto por insetos como pelo vento (Barford et al., 2011; 
Rosa & Koptur, 2013), sendo sua dispersão feita por água 
(De-Campos et al., 2013) – já que o fruto e a semente 
desta espécie têm capacidade de flotação – e por animais 
(Marín et al., 2007; Villalobos & Bagno, 2012). Da palmeira 
de buriti são aproveitadas todas as partes, tanto para fins de 
subsistência quanto de comercialização (Santos & Coelho-
Ferreira, 2011; Barros & Silva, 2013; Gilmore et al., 2013).

No bioma Cerrado, esta palmeira é considera 
como espécie-chave para a definição de ambientes tipo 
veredas, estando sempre no entorno de corpos de 
água, ligados a poucas espécies arbóreas e a uma gama 
de herbáceas (Kahn, 1991), servindo como fonte de 
alimentos e local para reprodução e abrigo de diferentes 
grupos de animais. Mesmo com essa importância 
ecológica, econômica e cultural, as áreas onde estão 
distribuídas a espécie vêm sofrendo fortemente com o 
desmatamento, impulsionado pela alteração do código 
florestal, que permite a supressão vegetal em córregos 
intermitentes. Young et al. (1996) e Lowe et al. (2005) 
informam que populações localizadas em paisagens mais 

desmatadas tendem a ser mais suscetíveis à perda de 
diversidade genética. 

Tem aumentado o número de pesquisas sobre M. 
flexuosa, no entanto, elas são desenvolvidas principalmente 
nas áreas de ecologia, etnobiologia e biotecnologia 
(Virapongse et al., 2017; Virapongse, 2017; Hada et al., 
2013; Carvalho & Orlanda, 2017).

Nos biomas Amazônia e Cerrado, alguns trabalhos 
de cunho genético sobre M. flexuosa vêm sendo 
desenvolvidos, com o intuito de analisar o efeito de 
fragmentação, da diversidade de populações naturais, 
da conectividade e do fluxo gênico entre populações de 
mesmas bacias hidrográficas, estados e biomas, por meio 
de marcadores moleculares do tipo Random Amplified 
Polymorphic DNA (RAPD), Amplified Fragment Lenght 
Polymorphism (AFLP) e cloroplastidiais (Gomes et al., 2011; 
Rossi et al., 2014; Lima et al., 2014). No Pantanal, contudo, 
ainda não existem, para a espécie, trabalhos disponíveis 
que fizeram uso dessas tecnologias. 

Em razão da falta desta informação e da proximidade 
geográfica, geológica e de biodiversidade com o Cerrado, 
este trabalho está sendo desenvolvido com o objetivo de 
comparar a diversidade e a estrutura genética de populações 
de Mauritia flexuosa L. f. deste bioma no município de 
Chapada dos Guimarães (XAP), com populações do bioma 
Pantanal no município de Mimoso (MIM).

MATERIAL E MÉTODOS

ÁREA DE ESTUDO E AMOSTRAGEM
As populações amostradas estão localizadas em dois 
diferentes biomas no estado de Mato Grosso: Cerrado e 
Pantanal (Figura 1). A população de XAP está inserida no 
bioma Cerrado, onde as formações das populações de 
M. flexuosa são do estilo veredas, com poucos indivíduos 
(arbóreos), distribuídas no entorno de corpos de água, 
com adensamento de herbáceas, principalmente da família 
Cyperaceae (Eiten, 1994; Carvalho, 1991). A área coletada 
possui histórico de preservação, tendo em vista que parte 



Bol. Mus. Para. Emílio Goeldi. Cienc. Nat., Belém, v. 12, n. 2, p. 209-219, maio-ago. 2017

211

Figura 1. Mapa de localização das populações amostradas em biomas, com ênfase para o Cerrado e o Pantanal.

dela se tornou o que hoje é o Parque Nacional da Chapada 
dos Guimarães, localizado entre as latitudes 15º 10’-15º 30’ 
S e as longitudes 55º 47’-56º 00’ W (Brasil/IBAMA, 1994).

A população de MIM está inserida no bioma Pantanal, 
mas, apesar de serem geograficamente próximas, a 
composição delas é totalmente diferente. Nesta área, 
encontrou-se somente uma grande população de M. flexuosa 
alagada, a qual permanece assim na maior parte do ano. Esta 
área foi alterada pela construção de uma via de comunicação 
entre dois municípios do estado (Da Silva & Silva, 1995). 

Devido à alta capacidade de dispersão da espécie por 
água e por mamíferos (Rull & Montoya, 2014), e do fato de 
a polinização poder ser feita por meio do vento e de insetos 
(Rosa & Koptur, 2013), foi delimitada uma distância mínima 
de 100 km entre as populações, para evitar autocorrelação. 
As coletas foram realizadas entre julho e dezembro de 
2016. Cada indivíduo amostrado (23 em XAP e 24 em 

MIM, dentro de uma mesma população) encontra-se a 
pelo menos 50 metros de distância um do outro.

AMPLIFICAÇÃO DO MICROSSATÉLITE
As amostras de DNA foram extraídas de folhas coletadas 
no campo, seguindo o protocolo do fabricante Wizard 
Genomic DNA Purification (Promega, Madison, EUA). 
Foram selecionados 16 marcadores microssatélites - Simple 
Sequence Repeats (SSR), desenvolvidos para M. flexuosa 
(Federman et al., 2012; Menezes et al., 2012) com base 
na consistência da amplificação.

As reações para amplificação do DNA, via reações de 
cadeia da polimerase (Polymerase Chain Reactions – PCR), 
foram feitas seguindo as condições de desnaturação inicial, 
a 94 °C (durante três minutos); após isso, são feitos 35 
ciclos de desnaturação, a 94 °C (durante um minuto); o 
anelamento, a 59-63 °C (durante um minuto) (de acordo 
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com a especificidade de cada primmer); e, finalmente, a 
polimerização, a 72 °C (durante um minuto), com extensão 
final a 72 °C (durante dois minutos). Os produtos de 
amplificação foram separados por eletroforese em gel de 
agarose a 2%, em tampão Tris-Borate-EDTA (TBE 1X) 
(89,15 mM de base de Tris, 88,95 mM de ácido bórico 
e 2,23 mM de Ethylenediamine Tetraacetic Acid (EDTA), 
a uma tensão constante (80 V) durante quatro horas. O 
tamanho dos fragmentos amplificados foi estimado por 
comparação com o marcador molecular de 100 pb DNA 
(Invitrogen TM), utilizando o programa GelQuant Pro para 
construir uma matriz com base no tamanho do fragmento.

DIVERSIDADE E ESTRUTURA GENÉTICA 
POPULACIONAL
A diversidade genética foi estimativa por meio das frequências 
alélicas, da percentagem de locos polimórficos (PIC), 
do número de alelos por loco (A), de heterozigosidades 
médias observadas (Ho) e esperadas (He), do conteúdo de 
informação polimórfica (PIC) e do coeficiente de endogamia 
(F), conforme Weir & Cockerham (1996). Esses dados foram 
obtidos com o auxílio do programa PowerMarker, versão 3.25 
(Liu & Muse, 2005), também utilizado para a determinação 
da matriz de distância genética de Nei (1973) entre os 47 
indivíduos, a qual posteriormente foi importada para o 
programa MEGA 6.5 (Kumar et al., 2004), para a construção 
do dendrograma por meio do método Unweighted 
Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA).

A análise de variância molecular (AMOVA) foi utilizada 
para revelar a distribuição da diversidade genética entre e 
dentro da população e entre indivíduos, de acordo com 
Excoffier et al. (1992). A significância foi testada utilizando-se 
1.000 permutações, com intervalo de confiança de 95%. 
A organização da diversidade genética também foi avaliada 
por meio da análise de coordenadas principais (PCoA) em 
nível de indivíduo com a utilização do software GenAlEx 
6.5 (Peakall & Smouse, 2006).

O programa Structure (Pritchard et al., 2000), 
baseado em estatística bayesiana, foi utilizado para inferir 

o número de grupos (K). As análises foram realizadas 
com 20 corridas para cada valor de K, 200.000 burn-ins 
e 500.000 simulações de Monte Carlo de Cadeias de 
Markov (MCMC). Para definição do K, mais provável 
em relação aos grupos propostos pelo programa, foram 
utilizados os critérios descritos por Pritchard & Wen (2004) 
e Evanno et al. (2005).

RESULTADOS E DISCUSSÃO
Os 16 marcadores microssatélites utilizados para a análise 
da diversidade genética e da estrutura populacional dos 47 
indivíduos de Mauritia flexuosa apresentaram um total de 
136 alelos, com média de 8,5 por locos, variando entre 4 
(primer 19) a 13 alelos (primer 3) (Tabela 1). Todos os locos 
foram polimórficos, entre os quais cinco apresentaram maior 
variabilidade, com mais de dez alelos por locos (primer 3, 5, 6, 
16 e 18), e os outros 11 locos apresentaram menor variabilidade 
(primer 1, 2, 7, 8, 11, 12, 13, 14, 15, 17 e 19) (Tabela 1). 

Após comparação da diversidade genética entre as 
populações estudadas, observou-se que o número de 
alelos (A) para a população de XAP foi de 102, e o número 
de alelos por locos variou de 3 (primer 6) a 8 (primer 3, 
5, 7 e 13), com média de 6,370. A população de MIM 
apresentou total de 98 alelos, variando de 3 (primer 11) a 
11 (primer 6), com valor médio de 6,125 (Tabela 2). De 
acordo com as análises, observou-se que XAP apresentou 
maior número de alelos, quando comparado a MIM. 
Rossi et al. (2014) e Gomes et al. (2011), em estudos 
realizados na Amazônia, encontraram altos valores de 
polimorfismo e não evidenciaram deficiência heterozigótica 
para M. flexuosa, assim como para outras espécies da 
mesma região: Inga sp. (Fabaceae), da Amazônia peruana 
(Rollo et al., 2016), e palmeiras, como as espécies de 
Euterpe precatoria L. (Santos et al., 2015). No Cerrado, 
a heterozigosidade observada (Ho) foi menor do que 
a esperada (He) em todos os locos, variando de 0,000 
(primer 7) a 0,255 (primer 17), com média de 0,108. 
A heterozigosidade esperada variou de 0,647 (primer 
11) a 0,893 (primer 3), com média de 0,798 (Tabela 1). 
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Tabela 1. Estimativa de diversidade genética dos 47 indivíduos de Mauritia flexuosa obtidos a partir de 16 marcadores microssatélites. 
Legendas: A = número de alelos; He = heterozigosidade esperada; Ho = heterozigosidade observada; PIC = conteúdo de informação 
polimórfica do loco; F = coeficiente de endogamia.

Locos Motivos de repetição Temperatura de anelamento (ºC) Amplitude alélica (pb) A He Ho PIC F

Primer 1 (GA)10 61 100-134 5 0,731 0,070 0,688 0,907

Primer 2 (AG)23 61 101-210 8 0,865 0,136 0,850 0,846

Primer 3 (AG)19 61 113-215 13 0,893 0,021 0,884 0,977

Primer 5 (GA)7(GA)8 62,5 114-178 10 0,827 0,064 0,805 0,924

Primer 6 (AGA)11 63 110-276 12 0,806 0,045 0,783 0,945

Primer 7 (AG)7(AG)8 62,5 155-191 9 0,805 0,000 0,781 1,000

Primer 8 (CT)16 59 154-192 7 0,799 0,043 0,773 0,947

Primer 11 (CT)14 62,5 230-264 7 0,647 0,064 0,582 0,903

Primer 12 (TC)22 62,5 233-275 9 0,848 0,065 0,830 0,925

Primer 13 (GA)18 62,5 210-232 9 0,850 0,213 0,832 0,754

Primer 14 (CT)10 63 239-261 8 0,829 0,191 0,807 0,773

Primer 15 (CT)15(GT)17 62,5 226-276 6 0,737 0,149 0,694 0,802

Primer 16 (CT)17 61 199-225 11 0,791 0,128 0,765 0,842

Primer 17 (TC)14 62,5 180-220 8 0,736 0,255 0,695 0,659

Primer 18 (TC)20 62 189-215 10 0,883 0,191 0,872 0,783

Primer 19 (GA)9(GG)(GA)11 62 184-200 4 0,726 0,085 0,677 0,885

Média 8,5 0,798 0,108 0,770 0,867

Deste modo, destaca-se que há excesso de homozigotos 
na população em estudo, uma vez que o valor do 
coeficiente de fixação (f) teve média de 0,867, indicando 
ocorrência de endogamia nas populações de M. flexuosa. 

O principal efeito da endogamia é reduzir a 
heterozigose observada em uma determinada população/
espécie, quando comparada com a heterozigosidade 
esperada (Kageyama et al., 2003). Uma provável explicação 
para populações que contêm maior número de locos em 
homozigose pode ser o sistema reprodutivo da espécie 
ou o efeito da deriva genética na população (Sánchez, 
2008), o que não justifica o padrão de homozigosidade 
encontrado neste estudo para a espécie M. flexuosa, pois 
se trata de uma espécie dioica, com flores estaminadas e 
pistiladas em indivíduos diferentes, tornando o fluxo gênico 
obrigatório durante a reprodução intraespecífica. Portanto, 
a maior frequência de locos homozigoto encontrada pode 

estar relacionada ao isolamento geográfico das populações 
em estudo, o que impede a entrada de informação 
genética proveniente de outros indivíduos com diferentes 
informações genéticas (Kageyama et al., 2003).

As heterozigosidades médias esperadas e observadas 
foram, respectivamente, 0,744 e 0,126 para a população de 
XAP e 0,753 a 0,089 para a de MIM. Os valores obtidos para 
a heterozigosidade esperada foi maior do que a observada 
em ambas as populações analisadas. Este fato pode ser 
comprovado por meio do índice de fixação, que apresentou 
média de 0,834 para XAP e 0,885 para MIM, indicando 
maior taxa de endogamia na segunda população. Santos et al. 
(2015) não registraram diferença nas diversidades genéticas 
dos fragmentos analisados com variadas porcentagens de 
cobertura vegetal, diferentemente do encontrado neste 
estudo, o que, segundo os mesmos autores, pode ser 
reflexo do recente histórico de desmatamento.
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Tabela 2. Índices de diversidade genética obtida por meio de duas 
populações de Mauritia flexuosa utilizando 16 marcadores SSR. 
Legendas: A = número de alelos; He = heterozigosidade esperada; 
Ho = heterozigosidade observada; PIC = conteúdo de informação 
polimórfica do loco; f = coeficiente de fixação; XAP = Chapada dos 
Guimarães; MIM = município de Mimoso.

Locos A He Ho PIC f

XAP

Primer 1 5 0,737 0,136 0,697 0,822

Primer 2 6 0,814 0,136 0,787 0,839

Primer 3 8 0,842 0,043 0,823 0,951

Primer 5 8 0,784 0,130 0,752 0,840

Primer 6 3 0,503 0,095 0,416 0,819

Primer 7 8 0,797 0,000 0,771 1,000

Primer 8 5 0,727 0,087 0,690 0,885

Primer 11 7 0,713 0,130 0,667 0,824

Primer 12 7 0,791 0,136 0,767 0,835

Primer 13 8 0,837 0,174 0,817 0,800

Primer 14 7 0,781 0,217 0,751 0,732

Primer 15 6 0,760 0,130 0,723 0,835

Primer 16 6 0,768 0,130 0,732 0,837

Primer 17 6 0,645 0,217 0,596 0,675

Primer 18 8 0,863 0,174 0,847 0,806

Primer 19 4 0,549 0,087 0,457 0,848

Média 6,370 0,744 0,126 0,706 0,834

MIM

Primer 1 4 0,648 0,000 0,580 1,000

Primer 2 7 0,833 0,136 0,811 0,843

Primer 3 7 0,830 0,000 0,807 1,000

Primer 5 6 0,781 0,000 0,746 1,000

Primer 6 11 0,866 0,000 0,853 1,000

Primer 7 6 0,767 0,000 0,731 1,000

Primer 8 7 0,794 0,000 0,764 1,000

Primer 11 3 0,569 0,000 0,477 1,000

Primer 12 5 0,764 0,000 0,725 1,000

Primer 13 5 0,704 0,250 0,658 0,657

Primer 14 6 0,744 0,167 0,711 0,784

Primer 15 4 0,674 0,167 0,611 0,762

Primer 16 8 0,779 0,125 0,752 0,846

Primer 17 7 0,760 0,292 0,725 0,629

Primer 18 8 0,836 0,208 0,815 0,760

Primer 19 4 0,704 0,083 0,650 0,886

Média 6,125 0,753 0,089 0,714 0,885

A população do bioma Pantanal (MIM) está em 
uma região geograficamente isolada, rodeada pelo 
morro de São Jerônimo, que sofreu impactos após 
drásticas alterações ambientais, como o barramento de 
um corpo de água e a construção de estradas. Antes 
destas alterações, esta área era submetida ao pulso de 
inundação, ficando durante parte do ano inundada e 
nos outros meses, seca. O seu rio corria normalmente, 
porém, com as alterações, esta área tornou-se 
‘embrejada’ durante o ano inteiro (Da Silva & Silva, 1995). 
Esse rompimento da conexão contínua com o fluxo de 
água interfere no fluxo gênico e, consequentemente, na 
diversidade da população.

Mesmo possuindo valores mais altos do que 
os de MIM, a população do Cerrado (XAP) também 
está geograficamente isolada. Esta região possui várias 
pequenas populações de M. flexuosa, com poucos 
indivíduos cada, sendo, no entanto, constituída por 
muitas populações que não estão conectadas por água, 
mas que podem trocar informação genética entre elas, 
através de dispersão de pólen e/ou de semente. Lima 
et al. (2014), trabalhando com análises de regiões 
‘conservadas’ (cloroplastidiais), em diferentes bacias 
brasileiras, evidenciaram maior diversidade genética em 
populações situadas na Amazônia em comparação com 
as do Cerrado. 

O conteúdo de informação polimórfica (PIC) variou 
de 0,582 (primer 11) a 0,884 (primer 3), com média de 
0,770 (Tabela 1). De acordo com Botstein et al. (1980), 
valores de PIC abaixo de 0,25 são considerados pouco 
informativos; entre 0,25 e 0,50, são classificados como 
medianamente informativos; e acima de 0,50, altamente 
informativos. Sendo assim, os locos empregados neste 
estudo são considerados altamente informativos, pois 
todos apresentaram valores acima de 0,50.

A média dos valores de PIC esteve entre 0,706, 
para a população de XAP, a 0,714, para a população de 
MIM. A primeira apresentou dois locos com valores 
inferiores a 0,50 (primer 6 e 19), considerados, portanto, 
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medianamente informativos. Já a população de MIM 
evidenciou apenas um loco (primer 11) com valores 
abaixo de 0,50. De modo geral, tanto na análise por 
indivíduo como por população, os locos microssatélites 
mostraram-se eficientes para revelar a diversidade 
genética dos acessos estudados.

A AMOVA para as duas populações de M. 
flexuosa analisadas revelou que 91% da variância total 
foram atribuídos para a diversidade genética dentro 
de indivíduos de diferentes populações, enquanto 6% 
foram para a variação entre indivíduos dentro da mesma 
população, e 3% da variação total diferenciaram as 
populações (Tabela 3). Rossi et al. (2014) encontraram 
15,9%, de variação entre populações; Rivas et al. (2013) 
verificaram uma variação interpopulacional de 51,71% 
para a espécie Theobroma subincanum Mart.; e Giustina 
et al. (2014) identificaram uma variação de 60,45%. Todas 
estas populações estão dentro dos padrões propostos 
para espécies alógamas (reprodução cruzada).

Tabela 3. Valores da soma do quadrado, do quadrado médio e de F entre populações, entre indivíduos em uma população e entre 
indivíduos em todas as populações. Legendas: GL = graus de liberdade; SQ = soma dos quadrados; CV = componente de variância; 
VT = variância total; EF = estatística F; Fst = índice de fixação ou divergência genética; Fis = coeficiente de endogamia; Fit = índice de 
fixação; Nm = fluxo gênico; V = valor; P = probabilidade de haver um componente de variância maior do que os valores observados 
ao acaso. As probabilidades foram calculadas por 1.000 permutações ao acaso.

Fonte de variação GL SQ CV VT (%) EF V P

Entre populações 1 103904,59 1175,66 3 Fst 0,025 0,001

Dentro de populações 45 2190316,25 48673,69 6 Fis 0,065 0,001

Entre indivíduos 47 2008062,06 42724724 91 Fit 0,089 0,001

Total 93 4302282,89 46874,87 100 Nm 9,718

A estrutura populacional com base na análise 
bayesiana realizada no programa Structure e, de acordo 
com o método ΔK descrito por Evanno et al. (2005), 
permitiu identificar dois grupos distintos (K = 2) nas 
populações de M. flexuosa analisadas (Figura 2).

Comparando-se os dados da análise bayesiana 
determinada pelo Structure com o agrupamento obtido pelo 
método UPGMA (Figura 3) e com a análise das coordenadas 
principais (PCoA) (Figura 4), pode-se notar que houve total 
correspondência entre as análises, ambas alocando os 
indivíduos 21 e 22 de XAP na população de MIM.

O agrupamento pelo método UPGMA, obtido 
através da distância genética de Nei (1973), formou dois 
grupos distintos, sendo o grupo G1 constituído por 21 
indivíduos da população XAP e subdividido em dois 
subgrupos. O grupo G2 compôs-se de 24 indivíduos da 
população MIM e dois indivíduos da primeira população 
(21 e 22), totalizando 26 indivíduos, que, por sua vez, se 
subdivide em três subgrupos (Figura 3).

Figura 2. Representação do número de grupos K para os 47 indivíduos de Mauritia flexuosa nas duas populações estudadas, segundo dados 
moleculares SSR, utilizando o programa Structure (dois grupos, K = 2).
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Figura 3. Distribuição dos 47 indivíduos de Mauritia flexuosa, com base em 16 locos SSR obtidos pelo método de agrupamento UPGMA, 
através da distância genética de Nei (1973), assumindo K = 2 grupos.

Figura 4. Análise das coordenadas principais baseada em 16 marcadores SSR.
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Clement (1999), Rull & Montoya (2014), Thomas 
et al. (2015) e Levis et al. (2017) têm demonstrado que, 
desde as populações pré-colombianas, o homem vem 
alterando a paisagem e transportando espécies de plantas 
por longas distâncias, modificando, assim, a paisagem 
local na Amazônia. Se o mesmo padrão aconteceu no 
passado, nos biomas Cerrado e Pantanal, explica-se, assim, 
o compartilhamento de algumas informações genéticas 
pelos dois grupos formados nas análises de Structure, 
UPGMA e PCoA. 

CONCLUSÃO
A divisão do Structure em dois grupos principais revelou 
o compartilhamento de informações genéticas e as 
consequentes inserções de indivíduos da população do 
Cerrado (XAP) no grupo do Pantanal (MIM) e, por meio das 
análises de UPGMA e de PCoA, nos direciona à conexão 
evolutiva destas áreas. Esta conexão (Cerrado-Pantanal) 
pode ter sido oriunda de algum transporte de frutos e de 
sementes feito por animais silvestres ou por populações 
locais há milhares de anos. Todavia, sugere-se que houve 
uma quebra nisto e um processo mais intenso de endogamia 
nas populações de Mimoso, tendo em vista que toda a 
extensão desta área é ocupada por uma mesma população, 
não tendo sido encontradas outras mais próximas. 

Processo contrário ocorre com a população da 
Chapada dos Guimarães, que, mesmo estando isolada 
geograficamente de outras, apresenta, em toda a extensão 
do Parque e seu entorno, pequenas populações de M. 
flexuosa, a qual mantém troca de informação genética 
entre os indivíduos, devido à polinização e à dispersão. 
A mudança na matriz da paisagem, nas regiões onde as 
populações estudadas ocorrem, está dificultando as trocas 
gênicas e favorecendo o isolamento genético entre as 
populações do Pantanal e do Cerrado.
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