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RESUMO - O gênero Butia (Arecaceae) é um pequeno gênero subtropical com espécies no sul da América 
do Sul, considerado ornamental. Além disso, seus frutos são apreciados pelo sabor e aroma peculiares. Porém, 
no Rio Grande do Sul, as populações naturais sofrem com o avanço das atividades rurais e da construção 
imobiliária. O objetivo deste trabalho foi caracterizar oito populações de Butia capitata ocorrentes no Rio 
Grande do Sul, através de marcadores moleculares do tipo AFLP. Pela análise molecular da variância, foi 
possível verifi car que 83,68% da variabilidade genética são atribuídos à variação entre populações e 13,67% 
são atribuídos a diferenças entre populações dentro de regiões. A análise comparativa entre as oito popula-
ções feita de duas a duas demonstrou que são signifi cativas as diferenças entre 15 populações, com média 
de 14,72% da variação molecular atribuída às diferenças entre populações. Este resultado indica a presença 
de variabilidade genética distribuída entre todas as populações, sem subdivisão decorrente de isolamento 
geográfi co. 
Termos para indexação: palmeiras, divergência genética, recursos genéticos, marcadores moleculares.

MOLECULAR CHARACTERIZATION OF BUTIA CAPITATA
 POPULATIONS (ARECACEAE) IN THE SOUTHERN BRAZIL 

ESTIMATED BY AFLP ANALYSIS

ABSTRACT - The Butia genus (Arecaceae) is a small genus with subtropical species distributed in South 
America widely used as an ornamental plant. Besides, its fruits are appreciated for its unique fl avor and 
aroma. But in some regions of the state of Rio Grande do Sul natural populations suffer with the progress 
of rural activities and development of buildings. The aim of this study, therefore, was characterizing eight 
populations of Butia capitata through AFLP markers. By analysis of molecular variance was possible to 
verify that 83.68% of the genetic variability is attributed to variation among populations and 13.67% is 
attributed to differences among populations within regions. In the pair-wise analysis, differences between 
15 populations were signifi cant, with an average of 14.72% of molecular variation attributed to differences 
between populations. This result indicates the presence of genetic variability distributed among all popula-
tions, without subdivision arising from geographical isolation. 
Index terms: palms, genetic divergence, genetic resources, molecular markers.

INTRODUÇÃO
As espécies de Butia, pertencentes à família 

Arecaceae, compõem um pequeno gênero subtropi-
cal, com distribuição ao sul da América do Sul (Mar-
cato, 2004). Seus frutos são intensamente utilizados 
para consumo processado e in natura, e a planta é 
considerada ornamental. Entretanto, as populações 
do Estado do Rio Grande do Sul estão sob contínua 
pressão devido à expansão agrícola e à especulação 
imobiliária que causam a degradação do seu habitat 
(Rivas & Barilani, 2004; Rossato et al., 2007). 

Alguns estudos recentes têm contribuído para 
elucidar importantes aspectos relacionados à biologia 
deste gênero. Análises citogenéticas demonstram 
que as espécies do gênero Butia ocorrentes no Rio 
Grande do Sul são diploides (2n=32) (Gaiero & 
Mazzella, 2005; Corrêa et al. 2009).  Recentemente, 
foram elaborados estudos de caracterização mole-
cular com marcadores ISSR (Rossato et al., 2007) e 
RAPD (Nunes, 2007), que detectaram variabilidade 
nas populações estudadas. Castellani et al. (1998) 
estudaram aspectos da biologia reprodutiva de Butia 
capitata em uma região de Santa Catarina, contudo, 
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ainda não há informação sobre a existência de bar-
reiras reprodutivas que impeçam a autofecundação. 
De fato, ainda são poucas as informações científi cas 
a respeito destas plantas que possam colaborar para 
sua utilização em programas de conservação e me-
lhoramento.

Dentre os marcadores mais utilizados atu-
almente para estudos de genética populacional, o 
AFLP (amplifi ed fragment length polymorphism) é 
uma técnica multilócus (Vos et al., 1995) com alto 
índice de efi ciência devido à possibilidade de analisar 
um grande número de bandas simultaneamente com 
ampla cobertura do genoma. O perfi l de bandas de 
AFLP é o resultado de variações nos sítios de res-
trição das enzimas utilizadas (Spooner et al., 2005). 
Uma de suas vantagens é que pode ser usada em 
organismos para os quais não existem informações 
genéticas prévias (Bonin et al., 2007; Vuylsteke et 
al., 2007), como é o caso de Butia. 

 Considerando o atual estado de destruição 
de grande parte dos palmares, são imprescindíveis 
trabalhos de caracterização morfológica e molecular 
que contribuam para o conhecimento da variabilidade 
e forneçam informações para a estruturação de pro-
gramas de conservação e de melhoramento genético. 
Nesse contexto, o objetivo deste trabalho foi fazer 
a caracterização molecular de populações de Butia 
capitata do sul do Rio Grande do Sul, através do uso 
de marcadores AFLP. 

MATERIAL E MÉTODOS

Este trabalho foi desenvolvido no Laboratório 
de Biologia Molecular da Embrapa Clima Tempera-
do, Pelotas-RS, Brasil. Para a extração de material 
biológico, foram coletadas folhas de Butia capitata 
de três populações na região de Santa Vitória do 
Palmar, três populações na região de Rio Grande 
e duas populações na região de Tapes (Tabela 1). 
Foram coletadas as folhas mais jovens da planta, 
caracterizadas pela coloração amarela, por estarem 
dentro da bainha foliar e por serem menos rígidas que 
as folhas maduras. As populações foram georreferen-
ciadas com o auxílio de um aparelho GPS Garmim 
Plus III e os locais de coletas estão representados 
na Figura 1.

As amostras foram trituradas com gelo seco, 
utilizando um processador de alimentos e armazena-
das em ultrafreezer a -80°C. Foi procedida a extração 
de DNA dos 55 indivíduos coletados, conforme 
técnica descrita por Ferreira & Grattapaglia (1995). 
A quantifi cação do DNA extraído foi feita em gel 
de agarose a 1%, corado com solução a 0,02% de 

brometo de etídeo (10mg.mL-1) e visualizado em 
transiluminador de luz ultravioleta. A estimativa da 
concentração e a padronização em 10ηg.μL-1 de DNA 
como solução de trabalho foram realizadas com base 
na comparação visual da intensidade das bandas com 
o padrão de peso molecular DNA/Hind III.

A primeira etapa do AFLP, a digestão, foi 
realizada segundo protocolo descrito por Vos et al. 
(1995), com algumas modifi cações. Foram utilizados 
reagentes do kit AFLP Analysis System I. O DNA 
genômico, na concentração de 100ηg (10ng.μL-1), 
foi digerido com 2μL de enzimas de restrição EcoRI/
MseI (1,25U.μL-1) em tampão 5x [Tris-HCl (pH 7.5) 
10mM, acetato Mg 10mM, acetato K 50mM] e 8μL 
de água MilliQ  para completar o volume fi nal de 
reação (25μL). As amostras foram incubadas durante 
três horas a 37ºC, seguido por um período de 15min a 
70ºC. A ligação dos adaptadores foi feita logo após a 
digestão. Em um novo tubo, foram transferidos 10μL 
do DNA digerido anteriormente, sendo adicionados 
9,6μL da solução de ligação de adaptadores e 0,4μL 
da enzima T4 DNA ligase, completando o volume 
fi nal de 20μL. Esta solução permaneceu incubando 
por duas horas a 20ºC. Após a ligação dos adaptado-
res foi feita uma diluição na proporção 1:5 em água 
MilliQ, com um volume fi nal de 25μL. 

A reação de pré-amplifi cação foi realizada 
conforme protocolo descrito por Vuylsteke et al. 
(2007) com algumas modifi cações. A partir de 1μL 
da solução de adaptadores diluída (1:5), foram 
adicionados à reação 0,3μL do primer EcoRI+1 
(50ng.μL-1), 0,3μL do primer MseI+1 (50ng.μL-1), 
0,2μL de Taq DNA polimerase (5U.μL-1), 1μL do 
10X PCR Buffer [Tris-HCl pH 8,4 (20mM), KCl 
(50mM)], 0,5μL de MgCl2 (50mM), 0,8μL de dNTP 
mix (2,5mM) e 5,9μL água MilliQ para completar o 
volume fi nal de 10μL. O programa de PCR utilizado 
foi o sugerido por Vuylsteke et al. (2007). Antes da 
amplifi cação seletiva, foi feita uma diluição de 1:5 
em água MilliQ autoclavada.

A amplifi cação seletiva fi nal foi procedida a 
partir de 2,5μL da diluição da pré-amplifi cação. O 
mix da amplifi cação fi nal foi composto de 1μL de 
10x PCR buffer [200 mM Tris-HCl (pH 8.4), 500 
mM KCl], 0,4μL de MgCl2 (50mM), 8μL de dNTP 
mix (2,5mM), 0,3μL de BSA (10mg.mL-1), 0,2μL 
de Taq DNA polimerase (5U.μL-1), 2,0μL do primer 
EcoRI+3 (50ng.μL-1), 0,3μL do primer MseI+3 
(50ng.μL-1) e 1,7μL de água MilliQ autoclavada até 
completar o volume fi nal de 10μL. Nesta etapa, foi 
utilizado o programa de PCR de Vos et al. (1995). As 
combinações de primers utilizadas foram as seguin-
tes: EcoRI/ MseI E-AGC/M-CTT, E-AGG/M-CAG, 
E-ACA/M-CAG e E- ACA/M-CAT. 
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Após a amplifi cação fi nal, foram adicionados 
4μL da solução-tampão de carregamento (formamida 
deionizada 99%, EDTA 10mM, 0,025% de xileno-
cianol e 0,025% de azul de bromofenol) e procedida 
a desnaturação das amostras a 94°C, por 5min. Os 
fragmentos foram separados em gel de sequencia-
mento (poliacrilamida 6% p/v, ureia 7M) a partir 
de 6μL da solução, em uma corrida a 60W durante 
três horas. Os fragmentos amplifi cados foram visu-
alizados após coloração do gel com Nitrato de Prata 
(AgNO3), seguindo protocolo descrito por Creste et 
al. (2001). O tamanho dos alelos foi estimado em 
comparação visual com o marcador de peso molecular 
de DNA de 25 pb. 

Os produtos do AFLP foram designados como 
“1” para presença e “0” para ausência de bandas. 
Somente as bandas que apresentaram constância e 
nitidez nos géis foram analisadas, e com base nos 
dados obtidos da leitura dos géis foi construída uma 
matriz binária. 

A partir da matriz original gerada com os da-
dos de presença e ausência de marcadores em locos 
polimórfi cos, foi estimada a distância euclidiana entre 
os indivíduos. Com base no quadrado da distância 
euclidiana, foram calculadas as estimativas da va-
riabilidade genética entre regiões, entre populações 
dentro de regiões e dentro de populações através da 
análise molecular da variância (AMOVA). O valor 
Fst, que representa a distância genética entre duas 
populações, foi utilizado para comparar a variação 
genética entre as oito populações avaliadas (Excoffi er 
et al., 1992; Huff et al., 1993). Para testar a signifi -
cância dos resultados da AMOVA, foi utilizado o 
método não paramétrico de permutações (Excoffi er 
et al., 1992).  

A similaridade entre os indivíduos foi esti-
mada segundo o coefi ciente de Jaccard (Bonin et al., 
2007) através da fórmula Sij= a/(a+b+c). Com base 
nos coefi cientes de similaridade, foi construído um 
dendrograma, adotando como critério de agrupamen-
to o método UPGMA (unweighted pair-group method 
of arithmetic averages) (Dias, 1998). Foi estimado o 
coefi ciente de correlação cofenética entre a matriz de 
similaridade e o dendrograma obtido. Estas análises 
foram realizadas com o auxílio do programa NTSYS-
pc versão 2.01 (Rohlf, 2001).

RESULTADOS E DISCUSSÃO
Dos 55 indivíduos inicialmente amostrados, 

nove não apresentaram produtos amplifi cados nas 
análises realizadas, sendo descartados. Portanto, 
foram caracterizados 46 indivíduos (Tabela 1, Figura 
2). As bandas polimórfi cas amplifi cadas pelas quatro 

combinações de primers variaram de 41 (E- AGC/ 
M- CTT) a 60 (E- AGG/ M-CAG), com uma média 
de 50 bandas polimórfi cas entre 500 e 72 pb (Tabela 
2). Esta média de bandas polimórfi cas foi encontrada 
também por Bresolin-Soares (2007) em um estudo 
de diversidade genética, em populações de azevém. 
A combinação E-AGG/ M-CAG foi a que gerou 
o maior número de fragmentos polimórfi cos, e a 
combinação E-AGC/ M-CTT gerou o menor poli-
morfi smo. As quatro combinações geraram um total 
de 214 fragmentos e, destes, 199 (93,5%) foram poli-
mórfi cos. Em um trabalho sobre diversidade genética 
feito com outra espécie de Arecaceae, Euterpe edulis 
Mart., Cardoso et al. (2000) obtiveram uma propor-
ção de cerca de 92% de marcadores polimórfi cos 
ao analisar cinco combinações de primers. Segundo 
estes autores, outros trabalhos apresentam resultados 
similares em relação ao polimorfi smo, como no 
caso da espécie arbórea Caesalpinea echinata Lam. 
Este polimorfi smo mostrado pelas análises com o 
marcador AFLP é resultante de diversos tipos de 
mutações que levam à perda ou ganho de um local 
de restrição reconhecido pelas enzimas utilizadas na 
digestão, ou pela alteração da sequência reconhecida 
pelos nucleotídeos arbitrários nos terminais 3’ dos 
iniciadores (Cavalli, 2003).

A partir dos dados de presença e ausência 
dos marcadores polimórfi cos, foi estimada a varia-
bilidade genética entre regiões, entre populações 
dentro de regiões e dentro de populações pela análise 
molecular da variância, AMOVA (Tabela 3). A va-
riação genética entre as regiões não foi signifi cativa, 
indicando que não ocorre subdivisão de populações 
em função da região geográfi ca. Por outro lado, as 
diferenças entre populações dentro de região e dentro 
de populações foram signifi cativas (Tabela 3). Dos 
199 alelos polimórfi cos, apenas um alelo foi especí-
fi co da região de Tapes. Contudo, em Santa Vitória 
do Palmar e Rio Grande, foram identifi cados seis 
alelos exclusivos para cada região. Entretanto, estes 
alelos não estavam presentes em todas as populações 
de uma mesma região e tampouco em todos os in-
divíduos de uma mesma população, justifi cando a 
ausência de diferenciação regional das populações, 
assim como a diferença signifi cativa entre popula-
ções de uma mesma região.

O padrão de variabilidade genética encontra-
do indica que a maior parte da variação molecular 
(83,68%) ocorre dentro das populações. No entanto, 
uma quantidade signifi cativa (13,67%) também foi 
atribuída a diferenças entre as populações dentro 
de regiões. A variabilidade encontrada dentro das 
populações avaliadas neste trabalho (83,68%) está 
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de acordo com a afi rmação de Loveless e Hamrick 
(1984), de que maior variabilidade dentro das po-
pulações do que entre elas é típico de espécies que 
apresentam mecanismos efi cientes de dispersão de 
pólen e de sementes. As afi rmações de Miranda et 
al. (2001) e Galetti et al. (2003), de que os frutos 
das palmeiras são muito apreciados por mamíferos, 
aves e répteis, sugerem que este pode ser o caso da 
espécie deste estudo. No entanto, para corroborar 
esta hipótese, são necessários estudos que determi-
nem a biologia reprodutiva e o sistema de dispersão 
desta espécie. 

Em outros dois estudos com marcadores 
AFLP, um com 11 populações de Euterpe edulis 
(Arecaeae) e outras sete populações de Moringa 
oleifera (Moringaceae), a porcentagem atribuída 
à variação dentro de populações foi de cerca de 
50%, o que, segundo os autores, é um valor abaixo 
do comumente encontrado para espécies arbóreas, 
distribuídas amplamente, com preferência para 
alogamia e perenes (Cardoso et al., 2000; Muluvi 
et al., 1999). Entretanto, uma análise de três popu-
lações de Eugenia unifl ora (Myrtaceae) encontrou 
88% da variação total residindo na diversidade entre 
populações (Margis et al., 2002). 

As oito populações também foram compa-
radas para verifi car a distância entre elas. Das 28 
comparações entre as oito populações, foram sig-
nifi cativas as diferenças entre 15 populações, com 
média de 14,72% da variação molecular atribuída 
às diferenças entre populações (Tabela 4).

A comparação das populações de duas a 
duas mostra que entre as populações da região da 
Ilha dos Marinheiros (município de Rio Grande), 
exceto entre IM1 e IM3, são encontradas diferenças 
signifi cativas, com amplitude de divergência de 
10,98% a 15,43% (Tabela 4). Os resultados encon-
trados na região da Ilha dos Marinheiros sugerem 
que as populações desta região vieram de diferentes 
locais, possivelmente introduzidas pelo homem. A 
análise dos indivíduos destas populações corrobora 
esta hipótese. No dendrograma (Figura 3), que apre-
sentou coefi ciente de correlação cofenética de 0,83 
com a matriz de similaridade entre os 46 indivíduos, 
é nítida uma tendência de agrupamentos formados 
exclusivamente por indivíduos de cada população 
desta região. Esta tendência de indivíduos de uma 
mesma população não fi carem agrupados com os 
demais indivíduos da região, mostra a presença de 
variabilidade entre as populações. Segundo Linhart 
et al. (1981), a diferenciação genética dentro de uma 
população ou mesmo entre populações de uma espé-
cie pode ocorrer a distâncias relativamente peque-
nas, e a ocorrência desta diferenciação signifi ca que 

a variabilidade genética é estruturada no espaço.
O dendrograma (Figura 3) mostra que indi-

víduos das populações de Santa Vitória do Palmar 
e Tapes estão dispersos ao longo do dendrograma 
com a tendência de agrupamento dos indivíduos da 
mesma região. A comparação das populações de duas 
a duas pela AMOVA explica esta distribuição, uma 
vez que não há subdivisão das populações dentro da 
respectiva região, o que signifi ca que as populações 
não são estruturadas (Tabela 4).

As populações de Tapes e Arambaré, locais 
considerados neste estudo como estando em uma 
única região, não apresentaram diferença signifi cativa 
quando comparadas pela AMOVA. Este fato pode 
estar relacionado com a proximidade entre os dois 
municípios, e ao fato de que as populações sejam 
oriundas de um mesmo pool gênico original. Tam-
bém deve ser levado em conta o fato de que possa 
haver fl uxo gênico entre as populações, já que elas 
estão bastante próximas. Neste caso, a distribuição 
da variação genética dentro das populações pode ser 
decorrente da interação de fatores como migração e 
seleção (Boyle et al., 1990).

Com os dados de presença e ausência de ban-
das, foi feita uma matriz de similaridade que permite 
analisar a distância entre os indivíduos. A média 
geral de similaridade entre os 46 indivíduos foi de 
59%, com amplitude de 47% a 81%. Como indicado 
por essa matriz (dados não apresentados), as maiores 
similaridades estão entre dois indivíduos da mesma 
região, das populações Tapes e Arambaré (81%), e 
entre dois indivíduos da mesma população, Celina 
(80%). Entretanto, entre dois indivíduos de regiões 
distintas, Tapes e Santa Vitória do Palmar, também 
foi encontrada similaridade de 81%, colaborando com 
a hipótese de que esta espécie apresenta mecanismos 
efi cientes para a dispersão de pólen e sementes. 

No gênero Butia, resultados obtidos por Ros-
sato (2007) corroboram esta teoria. Este autor, em um 
estudo de diversidade entre várias espécies de Butia, 
encontrou 81% de similaridade entre dois indivíduos 
de B. eriospatha de regiões geográfi cas distintas, um 
de Erechim e outro de Passo Fundo-RS. A caracteri-
zação das cinco espécies de Butia com marcadores 
ISSR por Rossato (2007) mostrou alta variabilidade 
e efi ciência para separar B. eriospatha das demais 
espécies. Da mesma forma, Nunes (2007), utilizando 
RAPD, encontrou alta variabilidade em B. capitata. 
Porém, nenhum desses estudos considerou a análise 
molecular da variância para determinar a variabilidade 
entre e dentro de populações. 

Diversos fatores influenciam no nível de 
diversidade genética nas plantas arbóreas, como sua 
biologia reprodutiva que, por sua vez, determina 
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os padrões de cruzamento e dispersão de genes 
(Hamrick et al., 1992). Estas espécies, comparadas 
com outras, apresentam alta variabilidade intraespe-
cífi ca e, geralmente, mostram menor variação entre 
populações, particularmente em espécies amplamente 
distribuídas, alógamas e com sementes dispersadas 
por animais (Hamrick et al., 1992). 

Além disso, a distribuição geográfi ca e a 
história evolutiva desempenham importante papel 
na distribuição da variação genética entre e dentro 
das populações (Hamrick et al., 1992). Para Allard 
(1971), a distribuição geográfi ca é o fator que mais 
infl uencia na variação entre plantas. Essa variação 
pode ocorrer pela presença ou ausência de certos 
alelos em regiões geográfi cas específi cas (Querol, 
1993). No entanto, Cavalli e Winge (2003) conside-
ram o fl uxo gênico e o sistema reprodutivo como os 
fatores mais importantes para a estrutura genética de 

populações de plantas. É provável que estes fatores 
tenham tido maior infl uência na distribuição da 
diversidade intrapopulacional. 

Os índices encontrados neste trabalho podem 
sugerir que as populações têm uma origem comum, 
e que foram sofrendo processos de seleção, deriva, 
isolamento geográfi co e mutações que ocasionaram 
as diferenças entre elas, estruturando-as em subpo-
pulações.

Estudos genéticos com maior amplitude de 
regiões, populações e indivíduos amostrados podem 
ser realizados para melhor compreender fatores 
históricos, físicos e biológicos que modelaram a 
variação intraespecífi ca, tais como migração, rotas de 
colonização, identifi cação da deriva genética, fl uxo 
gênico e dinâmica das populações (Rivera-Ocasio 
et al., 2002).

TABELA 1 – Municípios do Rio Grande do Sul onde foram coletadas amostras de Butia capitata utilizadas 
para análise de divergência genética através de marcadores AFLP. 

Região Populações (identifi cação) Coordenadas 
geográfi cas

Número de 
indivíduos 
amostrados

Número de
 indivíduos 
avaliados

Santa Vitória 
do Palmar

Celina (C) W 53° 19’ 58,3”
S 33° 28’ 40,1” 6 6

Aguiar (A) W 53° 18’ 37,5”
S 33° 28’ 39,0” 6 3

São José (SJ) W 53° 18’ 10,7”
S 33° 29’ 08,5” 6 5

Rio Grande

Ilha dos Marinheiros 1 (IM1) W 52° 10’ 26,8”
S 32° 01’ 26,3” 6 5

Ilha dos Marinheiros 2 (IM2) W 52° 08’ 53,1” 
S 31° 59’ 03,6” 6 6

Ilha dos Marinheiros 3 (IM3) W 52° 11’ 5,5” 
S 31° 59’ 51,0” 6 6

Tapes
Tapes (T) W 51°28’12,2”

S 30°52’51,2” 7 6

Arambaré (Ar) W 51°25’17,9”
S 30°37’3,18” 12  9

TOTAL 55 46

M. V. BUTTOW et al.
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TABELA 2 – Número e porcentagem de locos polimórfi cos e monomórfi cos por combinação de primers na 
análise molecular de oito populações de Butia capitata de três regiões do Rio Grande do Sul. 

Combinação de
 primers EcoRI/ MseI Total de locos Locos polimórfi cos Locos monomórfi cos

n° % n° %
E-AGC/ M-CTT 42 41 97,6 1 2,4
E-AGG/ M-CAG 63 60 95,2 3 4,8
E-ACA/ M-CAG 48 46 95,8 2 4,2
E-ACA/ M-CAT 61 52 85,2 9 14,8
MÉDIA 53,5 50 93,5 3,75 6,5

TABELA 3 – Distribuição da variabilidade genética entre regiões, entre populações dentro de regiões e dentro 
das populações de Butia capitata com base na análise molecular da variância (AMOVA). 

Fonte de variação GL SQ Componentes 
da variância

Percentagem da 
variação total

Entre regiões 2 119,85 0,77 2,65 ns

Entre populações 
dentro de regiões 5 190,97 3,98 13,67 *

Dentro das 
populações 38 924,84 24,34 83,68 *

TOTAL 45 1235,65 29,09 100,0

*Valores signifi cativos ao nível de 1% de probabilidade; ns valores não signifi cativos

FIGURA 1 – Locais de coleta no Rio Grande do Sul das amostras de Butia capitata utilizadas na análise 
de variabilidade genética através de marcadores AFLP. 
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TABELA 4 – Análise comparativa 2x2 entre populações de Butia capitata obtidas através da AMOVA. A 
porcentagem da variação molecular total existente entre as populações (Fst) é a medida da 
distância genética entre as populações. Pelotas, 2008.

         Região

População 

Santa Vitória do Palmar Tapes Arambaré Rio Grande
C A SJ T Ar IM1 IM2 IM3

C - 2,33 ns 4,50 ns 14,99* 18,44* 22,09** 20,54** 12,47**

A - -1,66 ns 14,84 ns 19,01* 21,22 ns 14,92 ns 8,08 ns

SJ - 8,01 ns 9,56 ns 14,33 ns 8,74 * 10,55 *

T - 7,43 ns 14,99 * 14,29 * 13,97**

Ar - 13,26 * 11,06 * 10,73 ns

IM 1 - 15,43 * 15,27 ns

IM 2 - 10,98 *

IM 3 -
“C” – Celina; “A” – Aguiar, “SJ” – São José; “T” – Tapes; “Ar” – Arambaré; “IM 1” – Ilha dos Marinheiros 1; “IM 2” – Ilha dos 
Marinheiros 2; “IM 3” – Ilha dos Marinheiros 3. 
ns valores não signifi cativos; * valores signifi cativos ao nível de 5% de probabilidade; ** valores signifi cativos ao nível de 1% de 
probabilidade. 

FIGURA 2- Amostras de 27 indivíduos de Butia capitata  amplifi cadas em gel de poliacrilamida 6% com 
a combinação de primers E-ACA/ M-CAG.

M. V. BUTTOW et al.
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FIGURA 3 – Agrupamento dos 46 indivíduos das oito populações de butiazeiros através da matriz de 
similaridade calculada pelo coefi ciente de Jaccard, utilizando o método UPGMA com base 
em 199 marcadores AFLP. O coefi ciente de correlação cofenético (r) é = 0,83. 

CONCLUSÃO
Os marcadores AFLP foram efi cientes para 

caracterizar a variabilidade genética em populações 
de Butia capitata. A maior proporção da variabili-
dade em B. capitata encontra-se distribuída dentro 
das populações. Não foi detectada variabilidade 
genética entre as regiões, não havendo subdivisão 
das populações em função do local de ocorrência. 
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