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Introducao

Os tuco-tucos (Figura 1l.a - 1.e), roedores fossoriais
pertencentes ao género Ctenomys (com 60 espécies descritas),
habitam areas de campo e de dunas, na metade sul da regiao
Neotropical (Figura 1.f). Nas populacoes do MT e RO houve o
primeiro registro de individuos que habitam areas de mata.

Os tuco-tucos tém o corpo adaptado a vida subterranea, por
exemplo: dentes incisivos proeminentes e patas com cerdas
gue auxiliam na escavacao, olhos e pavilhao auditivo reduzidos
e corpo fusiforme.

Devido ao habito fossorial, a filopatria, a pressao de
predacao e a influéncia antropica, o baixo fluxo génico é
caracteristico para o género.

Este € o primeiro trabalho a investigar as populacdoes de
tuco-tucos da regiao Centro-oeste e Norte do Brasil. Através da
analise de microssatélites sera possivel caracterizar
geneticamente essas populacoes, saber o grau de fluxo génico,
heterozigosidade esperada e observada e grau de endogamia,
elucidando o status genético dentro e entre estas populacoes.

Este estudo faz parte de um projeto maior que envolve
morfometria geométrica do cranio, sequenciamento (mtDNA) e
cariotipagem dos mesmos individuos.

Rondonia

Mato Grosso

Fig.1.a - 1.e: Individuos representantes das cinco populacdes amostradas;
Fig.1.f: Mapa da Am. do Sul com a distribuicao do género Ctenomys em azul;
Fig.1.g: Locais amostrados:

O Pontes e Lacerda—MT; @ Caceres—MT; @ Nova Olimpia — MT;

@ Nova Ubiratd — MT; @ Pimenta Bueno — RO.

Material e Métodos

Foram realizadas quatro expedicdes ao estado do Mato
Grosso (MT) e uma a Rondb6nia (RO), com um total de 50
individuos amostrados distribuidos em cinco populacoes (Fig.

1.g).

O DNA foi extraido pelo método de Medrano e Col. com
modificacoes, seguido de amplificacao por PCR de 14 loci de
microssatélites. Os produtos de PCR foram genotipados por
sequenciamento automatico. Os resultados foram analisados
através do programa Peak Scanner (Applied Biosystems). Uma
vez tabelados, os resultados foram submetidos a analises no
programa Arlequin 3.5 e STRUCTURE 2.3.1.

Resultados Parciais:

NMA HMO HME
PL 4.308 0.44933 0.63268
CA 4.333 0.60715 0.62609
NO 4.077 0.43287 0.58474
NU 3.231 0.40885 0.52140
PB 2.308 0.51042 0.55675

Tab. 1: Valores para numero médio de alelos (NMA), heterozigosidade média
observada (HMO) e esperada (HME) para as cinco populagcdes: PL = Pontes e
Lacerda, CA = Caceres, NO = Nova Olimpia, NU = Nova Ubirata, PB = Pimenta Bueno.

PL CA NO NU PB
PL 0.00000
CA 0.28499 | 0.00000
NO 0.19892 | 0.25719 | 0.00000
NU 0.22306 | 0.46686 | 0.36831 | 0.00000
PB 0.49396 | 0.46248 | 0.44969 |0.63167 | 0.00000

Tab. 2: Valores de Fst para as cinco populacdes estudadas: PL = Pontes e Lacerda,
CA = Caceres, NO = Nova Olimpia, NU = Nova Ubirata, PB = Pimenta Bueno.

Os dados da tabela 1 foram obtidos a partir do programa
Arlequin 3.5.

Os Fst (Tabela 2) foram calculados com base em 4 dos 13 locos
genotipados; os indices sao estatisticamente significativos (P <
0.0001) para todas as populacdes (a = 0.05);

Nao houve significancia para Desequilibrio de Ligacao (P >
0.0035). Apenas um loco da populacao de N. Olimpia desviou
significativamente do Equilibrio de Hardy-Weinberg (loco 10, P =
0.0010). Ambos os resultados foram corrigidos através da Correcao
de Bonferroni, segundo Rice, 1989.

A analise no programa STRUCTURE 2.3.1 demonstrou
estruturacao populacional (k = 5) (Figura 2), corroborando com as
populacoes encontradas em campo.
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Fig. 2: Grafico de estruturacao populacional do programa STRUCTURE 2.3.1 (k = 5)

Discussao:

Todos os valores para Fst foram significativos, indicando que ha
diferenciacao genética real entre as populacdoes. A diferenciacao
genética da populacao de Pimenta Bueno, em relacao as demais,
foi a mais alta, seguida da populacao de Nova Ubirata. O desvio
significativo do Equilibrio de HW provavelmente se deve a
estocasticidade amostral.

Conclusoes e Perspectivas:

Os resultados parciais apontam para uma estruturacao
populacional e divergéncia genética significativas para todas as
populacoes (em especial para Pimenta Bueno e Nova Ubirata). No
entanto, ainda falta um consideravel numero de amostras por
serem genotipadas. Quando completo, o estudo de
microssatélites, juntamente com os resultados de mtDNA,
cariotipagem e morfometria geométrica do cranio, contribuira
significativamente para elucidar o status genético da populacao e
posicionar os individuos filogenética e filogeograficamente.
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