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As florestas Atlantica e Amazonica estio entre as maiores e mais diversas florestas tropicais
do mundo, com muitas de suas espécies apresentando distribuiciao disjunta. O estudo
genético molecular dessas espécies ¢ particularmente interessante, pois podem fornecer
informagoes sobre o relacionamento histérico entre as diferentes regides geograficas.
Schizolobinm (Fabaceae-Caesalpinioideae) é um género amplamente distribuido em florestas
Neotropicais umidas, com distribui¢io disjunta entre as florestas Atlantica e Amazonica,
podendo representar um modelo de estudo genético nesses biomas. Além disso, apresenta
rapido crescimento sendo bastante utilizado em projetos de reflorestamento. Analises
filogeograficas podem fornecer informagoes valiosas sobre a historia evolutiva das espécies,
além de auxiliar no campo da taxonomia e conservagao. O presente estudo tem como
objetivo utilizar marcadores plastidiais para descrever a estrutura filogeografica de
Schizolobium e identificar a distribuicao geografica de linhagens genealdgicas, a fim de
compreender os processos que resultaram em seu padrao genético atual Para isso,
amostras de individuos de Sehizolobinm foram coletadas de 19 populagbes de cinco paises,
em diferentes areas geograficas de ocorréncia e de ambas as variedades. O DNA foi
amplificado usando iniciadores universais correspondentes a fragmentos dos espagadores
intergénicos psbA-tmH e trnl-tmF e do gene matK. Os fragmentos foram sequenciados e as
sequéncias alinhadas no ClustalW. As relagoes filogenéticas entre os haplotipos foram
inferidos com o software Network 4.2.0.1, utilizando o método de median-joining. Os
tamanhos dos espacadores psbA-trnH e tml-trnb foram de 362416 e 448-449 pb,
respectivamente e o gene matK apresentou um tamanho de 1500 pb. As trés regides
apresentaram polimorfismos entre os individuos de Schizobbium e 21 haplotipos foram
encontrados na combinaciao das trés regides plastidiais. A estrutura genética espacial
encontrada mostrou que os grupos detectados foram consistentes com a localizagio
geografica das populagdes e a existéncia de barreiras provocando o seu isolamento. Os
padrdes filogeograficos e a elevada diferenciagao genética entre as populagdes fornecem
importantes informagdes para compreender os padrdes de evolucao de espécies disjuntas.
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