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Introducao

Os tuco-tucos (Figura 1.a - 1.e), roedores fossoriais pertencentes ao
género Ctenomys (com 60 espécies descritas), habitam areas de campo
e de dunas, na porcao sul da regiao Neotropical (Figura 1.f). Nas
populacdoes 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, olhos e
pavilhao auditivo reduzidos e corpo fusiforme. Devido ao habito
fossorial, a filopatria de alguns individuos, pressao de predacao e
influéncia antropica, o baixo fluxo génico é caracteristico para o
género;

Este € o primeiro trabalho a investigar as populacdes de tuco-tucos
da regiao Centro-oeste e Norte do Brasil. Através da analise de
microssatélites sera possivel caracterizar geneticamente essas
populacoes, através de medidas de fluxo génico, diversidade alélica e
estruturacao populacional. Este trabalho faz parte de uma abordagem
maior que envolve diferentes metodologias.
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Figura 1.a - 1.e: Individuos representantes das cinco populacdes amostradas;
Figura 1.f: Mapa da América do Sul com a distribuicao do género Ctenomys em azul;
Figura 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 expedicoes ao estado do Mato Grosso
(MT) e uma a Rondobnia (RO), com um total de 50 individuos
amostrados distribuidos em cinco populacoes (Figura 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 pelos programas Arlequin
3.5, STRUCTURE 2.3.1 e Alleles in Space (AlS).

Resultados

Os dados da tabela 1 foram obtidos a partir do programa Arlequin
3.5; Os F, (Tabela 2) foram calculados com base nos 14 locos
analisados; os indices sao estatisticamente significativos (P < 0,0001)
para todas as populacoes (a = 0.05);

APOIO Rcnpq @ pro

MNA Ho He
PL 4.429 | 0.4071 | 0.6030
CA 3.286 | 0.5846 | 0.5534
NO 4.071 | 0.4026 | 0.5748
NU 3.000 | 0.4273 | 0.5274
PB 2.500 | 0.4200 | 0.4989

Tabela 1: Valores para numero médio de alelos (MNA), heterozigosidade média
observada (H,) e esperada (H;) para as cinco populagdes: PL = Pontes e Lacerda, CA
= Caceres, NO = Nova Olimpia, NU = Nova Ubirata, PB = Pimenta Bueno.

F\MA| PL CA | NO | NU PB

PL [0.0000|0.8428|0.9568|0.6615|0.4448
CA |0.2287(0.0000|0.6991|0.4066|0.3767
NO |0.2071/0.2633(0.0000{0.4730|0.3917
NU [0.2742,0.3807|0.3457|0.0000|0.2759
PB |0.3597/0.3989|0.3895|0.4753|0.0000

Tabela 2: Esquerda: Valores de F¢; para cada comparagao par a par; Direita: Média
de migrantes por geracao (M”) para cada comparacao par a par; PL = Pontes e
Lacerda, CA = Caceres, NO = Nova Olimpia, NU = Nova Ubirata, PB = Pimenta
Bueno.

Nao houve significancia para Desequilibrio de Ligacao (P > 0,0035);
apenas os loco 13 para a populacao de CA (P = 0,0031) e os locos 8 (P =
0,0004) e 10 (P = 0,0008) para NO desviaram significativamente do
Equilibrio de Hardy-Weinberg (P = 0,0035). 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).
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Figura 2: Grafico de estruturacao populacional do programa STRUCTURE 2.3.1 (k =

5)

Resultados para AMOVA foram estatisticamente significativos (P <
0,0001) tanto para comparagbes entre populagdes (F; = 0,3204; Va =
32,02%) como entre individuos (F,; = 0,4661; Vc = 53,18%) e entre individuos
dentro de uma populagao (F =0,2100).

Testes de Mantel foram estatisticamente significativos tanto no
programa Arlequin 3.5 (r = 0,7535; P < 0,0001) quanto no AIS (r=0,4626; P =
0,0009).

Discussao

Os valores de Fi; demonstram que ha estruturagao genética entre todas
as populacoes, sendo 5 populacdoes genéticas, corroborando com o
numero de populacdes geograficas; Apesar de forte isolamento, ha fluxo
génico entre algumas populacoes (de PL e NU para NO).

Os valores pra AMOVA indicam que a divergéncia genética entre as
populacoes explica 32,02% da variabilidade molecular encontrada,
enguanto que a variabilidade entre individuos explica mais da metade da
variacao (53,18%) indicando variabilidade genética dentro das populacoes,
afastando a possibilidade de um efeito de gargalo de garrafa que possa
causar depressao endogamica.

Finalmente, os resultados do Teste de Mantel indicam alta correlacao
entre distancia genética e distancia geografica, embora esta correlacao nao
seja perfeita. Barreiras geograficas como rios e chapadas, e divergéncia
genética no inicio da expansao do género podem ser fatores que influem
para a alta estruturacao genética encontrada.

Conclusoes e Perspectivas

Ha estruturacao genética acentuada entre as populacoes mesmo com a
presenca de fluxo génico, presumivelmente em funcao da distancia
geografica. Maior amostragem € necessaria para maximizar a diversidade
alélica e possibilitar a identificacao de padrdes de dispersao dos individuos
dessas populacdes de Ctenomys nos estados do MT e RO. A associacao
desta metodologia com outras ( DNA mitocondrial, morfometria de cranio
e cariotipagem) é essencial para caracterizar estas populacdoes a nivel de
espécie.



