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Resumo

A célere perda da biodiversidade exerce marcante impacto global negativo. Sendo que os
estudos de genética de populações nos permite traçar planos para conservação da variabilidade
genética e, consequentemente, a conservação da biodiversidade. Dentro deste contexto, inúmeras
espécies da fauna e flora ainda carecem de estudos populacionais a fim de se avaliar o tamanho das
populações, conectividade, diversidade genética, heterozigosidade hibridização e a capacidade de
se adaptarem às mudanças climáticas, e entender os fatores que governam as mudanças genéticas
e, nesse contexto, o gênero Utricularia não é exceção. Estas espécies de plantas carnívoras
possuem adaptações foliares, chamados de utrículos, para a captura, digestão de presas e
absorção de seus nutrientes. Além disso, são plantas modelo para estudos genômicos pois
possuem os menores genomas entre todas as angiospermas e possuem elevadas taxas de
substituição nucleotídicas, sendo U. gibba a espécie de menor genoma sequenciado e montado em
alta qualidade. As espécies U. gibba e U. foliosa são amplamente distribuídas na América do Sul, e
para compreender melhor o estado de conservação e processos que permitiram a colonização delas
em diferentes locais, é importante conhecer a diversidade das populações do Brasil e de países
vizinhos, como a Colômbia. Sendo assim, a pesquisa tem como objetivo principal a análise
filogenética e filogeográfica a partir de dados de sequenciamento de nova geração
(Genotype-by-Sequencing - GBS) em populações de U. gibba e U. foliosa. As análises indicam que
U. foliosa e U. gibba enfrentam desafios significativos de isolamento genético e perda de habitat. As
populações amazônicas estão em melhor estado de conservação devido à alta conectividade
genética. Contudo, as populações do Sudeste, Centro-Oeste e da Colômbia são mais vulneráveis,
necessitando de medidas específicas como a criação de áreas protegidas, restauração de habitats
degradados e mitigação de impactos antropogênicos para garantir sua sobrevivência a longo prazo.



Introdução

Brasil e Colômbia abrigam uma diversidade de espécies tão grande que fazem parte dos
países megadiversos do planeta, e essa riqueza está representada em inúmeros ecossistemas e
formas de vida (Myers et al. 2000; Hrdina and Romportl 2017). No entanto, é alarmante que no
último relatório do WWF seja reportado que na América Central e do Sul houve uma perda de 80%
das espécies (WWF World Wide Fund for Nature 2018). Atividades humanas como agricultura,
pecuária e crescimento urbano têm reduzido ecossistemas, fragmentando-os, isolando populações
de espécies selvagens, expondo-as à extinção e comprometendo os serviços ecossistêmicos
(Frankham 2005; Aguilar et al. 2008). É por isso que políticas públicas nacionais como o Pacto pela
Sustentabilidade do Plano Nacional de Desenvolvimento 2018-2022, alinhado aos Objetivos de
Desenvolvimento Sustentável (ODS), buscam proteger esses sistemas naturais (Gobierno de
Colombia; DNP 2018).

A família Lentibulariaceae é um grupo de plantas carnívoras muito bem representadas
nesses países, considerando que o Brasil é um centro de diversidade da família (Taylor 1991;
McPherson 2010), entretanto, o conhecimento sobre o estado de conservação dessas espécies é
escasso. Além disso, estudos sobre a diversidade de espécies que são encontradas na Colômbia
são pífios. As Lentibulariaceae fazem parte da ordem Lamiales, do clado Asterídeas (APG IV, 2016),
uma ordem relativamente jovem (originada há cerca de 95 milhões de anos) que possui o maior
número de espécies carnívoras conhecidas, e cujas linhagens evoluíram a partir de ancestrais com
folhas adesivas (McPherson 2010; Schäferhoff et al. 2010; Refulio-Rodriguez and Olmstead 2014). A
família Lentibulariaceae é composta por aproximadamente 370 espécies agrupadas em três
gêneros: Pinguicula, Genlisea e Utricularia, cujos mecanismos de captura de presas são diferentes
para cada gênero (Juniper et al. 1988; Fleischmann 2012a; Fleischmann et al. 2015; Ellison and
Adamec 2018).

As espécies de Utricularia e Genlisea têm sido foco de vários estudos relacionados tanto ao
seu hábito carnívoro, quanto aos seus atributos relacionados ao genoma e evolução do DNA. O
clado Utricularia-Genlisea apresenta as espécies que com as maiores taxas de substituição de
nucleotídeos em todas as angiospermas, sendo esta característica possivelmente relacionada à alta
diversificação e adaptação aos diversos ambientes onde as espécies ocorrem, principalmente de
Utricularia (Jobson et al. 2004; Müller et al. 2004; Cieslak et al. 2005; Albert et al. 2010). Várias
espécies de Utricularia e Genlisea têm genomas mínimos, alguns com os menores genomas
conhecidos para plantas (Ibarra-Laclette et al. 2013; Fleischmann et al. 2014; Veleba et al. 2014).

A seção Utricularia (Utricularia sect. Utricularia) é a segunda seção mais rica do gênero
Utricularia com aproximadamente 40 espécies (Taylor 1989; Fleischmann 2012b; Adamec 2020)
distribuídas em todo o mundo, com espécies nas regiões árticas e temperadas do Hemisfério Norte,
mas que possui mais espécies distribuídas na região tropical (Thor 1988; Taylor 1989). Apesar da
alta diversidade morfológica encontrada nas espécies da seção, a maioria delas compartilha
características como a forma oval dos utrículos (as armadilhas foliares) com dois apêndices simples
ou ramificados (Taylor 1989; Reifenrath et al. 2006), flores de corola amarela (às vezes brancas,
lilases ou roxas) (Płachno et al., 2018; Taylor 1989), pólen colporado 10-22 e sementes aladas ou
com projeções multicelulares (Taylor 1989; Lobreau-Callen et al. 1999; Beretta et al. 2014). A
identificação baseada em órgãos vegetativos é imprecisa para algumas espécies, principalmente
para espécies europeias (Astuti and Peruzzi 2018a; Adamec 2020; Astuti et al. 2020). A maioria das
espécies tem folhas (às vezes interpretadas como filocládios) divididas em segmentos capilares com
dentes terminais (Taylor 1989; Astuti and Peruzzi 2018a) e algumas apresentam ramos dimórficos
constituídos por ramos clorofilados, com função fotossintetizante, e ramos com função carnívora,
portadora das armadilhas (utrículos) (Taylor 1989; Adamec 2007). Certas espécies têm flutuadores
radiais espiralados na base das inflorescências que os mantêm florescendo acima da superfície da
água (Taylor 1989). Questões básicas sobre a anatomia desses órgãos (Deva 1953; Rutishauser
1993), bem como se são homólogos ou homoplásticos, resultado de múltiplas origens filogenéticas,
ainda são desconhecidas. As espécies perenes de climas temperados e polares produzem
hibernáculos formados pela condensação das folhas modificadas nos ápices caulinares (Płachno et
al. 2014; Adamec 2018; Adamec et al. 2020), sendo sinapomorfia para a seção Utricularia (Płachno
et al. 2020). Essas estruturas resistem ao congelamento de corpos d'água no inverno,



regenerando-se em novas plantas durante a primavera (Adamec 2011a, 2018; Adamec and
Kučerová 2013). Assim, eles desempenham um papel importante para a colonização e
estabelecimento de novas populações (Grace 1993; Les and Philbrick 1993).E entre as espécies da
seção, as mais amplamente distribuídas no Brasil e na Colômbia são as espécies objeto deste
estudo: Utricularia gibba e U. foliosa.

Figura 1. A. Flores de Utricularia gibba. B. Hábito de U. foliosa

Utricularia gibba (Fig. 1A) é uma espécie de distribuição cosmopolita, caracterizada por seu
pequeno tamanho, flores amarelas, estolões capilariformes e frutos secos. Têm despertado grande
interesse da comunidade científica por ser a espécie de menor genoma sequenciado entre todas as
angiospermas (~100 Mpb; Ibarra-Laclette et al., 2013; Lan et al., 2017). Já U. foliosa (Fig. 1B), que
ocorre somente na região neotropical e afrotropical, é uma espécie caracterizada por flores
amarelas, estolões achatados robustos, que podem atingir metros de comprimento, e frutos
bacáceos deiscentes.

Ambas as espécies colonizam corpos de águas rasas a profundas em lagos, rios e planícies
alagáveis. Além disso, U. gibba também pode ser encontrada sob o solo, em esfagno úmido. Além
da reprodução sexuada, se propagam por reprodução clonal, que favorece a dispersão e
sobrevivência dessas espécies em ambientes estressantes, de variação hídrica sazonal. Devido à
ampla distribuição latitudinal e altitudinal dessas espécies, a morfologia varia em caracteres como
tamanho do hábito, tamanho da corola, comprimento da inflorescência, entre outros. Em trabalhos
anteriores à monografia de Taylor (1989), várias dessas diferenças morfológicas sutis levaram à
confusão e separações de espécimes, que motivou descrições de novas espécies, atualmente
sinonimizadas em U. gibba (Taylor 1989).

Assim, a quantidade de evidências que indica as complexas relações entre as espécies de
Utricularia e também as lacunas no conhecimento sobre sua história evolutiva exigem o uso de
marcadores moleculares mais polimórficos, e efetivos para análise em nível populacional, como
Genotyping-by-Sequencing, com abordagens e propostas analíticas atualizadas para que se possa
reconstruir uma hipótese filogenética robusta que permita compreender as relações entre as
populações e o estado de conservação das espécies.

Objetivos

Objetivo geral
Estudar a história evolutiva, biogeográfica e estado de conservação de espécies de Utricularia

gibba e Utricularia foliosa em populações do Brasil e da Colômbia.

Objetivos específicos



(1) Estimar a diversidade genética de espécies Utricularia foliosa e U. gibba do Brasil e da
Colômbia.

(2) Prospectar marcadores genéticos (SNPs) dos diferentes compartimentos genômicos de
espécies da seção Utricularia, das espécies neotropicais Utricularia foliosa e U. gibba.

(3) Determinar as relações evolutivas e filogenéticas entre as populações e espécies brasileiras,
colombianas da seção Utricularia.

(4) Buscar polimorfismos nas espécies brasileiras e colombianas, assim como verificar se há
alguma congruência com as relações filogenômicas e geográficas (estrutura genética e
conectividade entre as populações de cada país).
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