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RESUMO 

 

Cattleya granulosa é uma orquídea endêmica da Floresta Atlântica do litoral do Nordeste 

brasileiro. Atualmente, encontra-se ameaçada de extinção. O presente trabalho teve como 

objetivo avaliar a diversidade genética de Cattleya granulosa, a fim de subsidiar a implantação 

de planos de conservação da espécie. Foram amostrados 52 indivíduos em três populações, 

inseridos no bioma Mata Atlântica no Litoral Norte do RN, Nordeste do Brasil. Foram 

utilizados seis marcadores ISSR, e visualizados 88 locos, todos polimórficos. O valor de PIC 

para cada iniciador variou entre 0,29 e 0,48. A diversidade genética (h) variou entre 0,24 e 0,30 

e o índice de Shannon (I) variou entre 0,36 e 0,45. A menor distância genética de Nei foi 

detectada entre as populações Rio do Fogo (RIO) e Maracajaú (MAR) (0,09) e a maior distância 

genética foi entre as populações de Pititinga (PIT) e Maracajaú (MAR) (0,14). A análise de 

variância molecular mostrou maior diversidade genética dentro das populações (72%) do que 

entre as populações (28%). Por meio do dendrograma (método UPGMA), utilizando os valores 

da identidade genética de Nei, observou-se que há maior semelhança genotípica entre as 

populações RIO e MAR (0,91). Os padrões de diversidade alélica sugerem que apenas a 

população PIT sofreu redução no tamanho efetivo populacional. Os resultados obtidos no 

estudo mostram que apesar da alta variação genética observada nas três populações de C. 

granulosa, a coleta predatória e a expansão imobiliária colocam em risco a integridade da 

espécie, justificando a necessidade de implantar estratégias de conservação urgentes. 

 

Palavras-chave: variabilidade, Marcador ISSR, espécie vulnerável, nordeste brasileiro. 

 

 

INTRODUÇÃO 

 

Orchidaceae é uma família que apresenta elevado grau de especialização, e é 

reconhecida não apenas pelo elevado número de espécies de hábitos epifíticos, mas também 

pelas inúmeras adaptações à polinização que é predominantemente realizada por insetos 

(TREMBLAY et al., 2004). Apesar da família apresentar uma distribuição cosmopolita, a 

distribuição espacial da mesma não é uniforme, uma vez que a maioria das espécies ocorrem 

predominantemente nos Neotrópicos (PRIDGEON, 1995). As espécies com hábitos epifíticos 

distribuem-se majoritariamente em regiões tropicais e subtropicais (GIVNISH et al., 2015). 

Orchidaceae engloba 25.000 espécies (GIVNISH et al., 2015), e é entre as monocotiledôneas a 

família mais rica em número de espécies. Mesmo sendo abundante, Orchidaceae apresenta 
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elevado número de representantes em vias de extinção, apresentando cerca de 6% das espécies 

ameaçadas (HOPPER; BROWN, 2007). Assim, torna-se imprescindível investimento em 

pesquisas que possam auxiliar no controle da minimização de ameaças de tais espécies de 

orquídeas.  

O gênero Cattleya possui cerca de 111 espécies, sendo 104 endêmicas do Brasil 

(FLORA DO BRASIL, 2019). É um dos gêneros da família Orchidaceae que é encontrado 

exclusivamente em regiões Neotropicais (SOUZA; LORENZI, 2008; VAN DEN BERG et al., 

2014), além de ser um dos mais importantes da família por seu alto valor ornamental 

(PINHEIRO et al., 2012). Devido às coletas predatórias, do crescimento urbano e fragmentação 

do Bioma Mata Atlântica ao qual o gênero Cattleya está inserido, muitas espécies estão 

ameaçadas de extinção (CÂMARA-NETO et al., 2007; RAMALHO; PIMENTA, 2010; 

FAJARDO et al., 2017). 

A Cattleya granulosa é uma epífita, que também pode apresentar hábitos terrestres 

(FAJARDO et al., 2015). Seu caule possui altura média entre 40 e 60 cm e cresce 

horizontalmente, ou seja, tem caule rizomatoso com pseudobulbos, ereto e cilíndrico (COSTA, 

2010). A espécie Cattleya granulosa ocorre na região do litoral brasileiro, é encontrada 

normalmente em áreas que estão entre 2 a 20 Km da orla marítima, e sua distribuição é restrita 

ao Bioma Mata Atlântica (CRUZ; BORBA; VAN DEN BERG, 2003). Devido ao estresse 

provocado por ações antrópicas ao longo dos anos a Cattleya granulosa encontra-se na Lista 

Vermelha da Flora do Brasil. Além disso, a espécie já consta nas listas oficiais de espécies 

ameaçadas pela CITES (Convenção Internacional sobre o Comércio de Espécies da Flora e 

Fauna Selvagem em Perigo de Extinção). Segundo a International Union for Conservation of 

Nature, IUCN, a espécie está inclusa na categoria de “Vulnerável” (VU) (MARTINELLI; 

MORAES, 2013; MMA, 2008). 

O conhecimento da variação e da estrutura genética têm sido utilizados para subsidiar 

programas de conservação e mostrar populações prioritárias para a preservação da espécie. 

Além disso, práticas conservacionistas devem ser feitas a partir de dados demográficos das 

populações (MARTINELLI; MORAES, 2013). Ramalho e Pimenta (2010) notaram que a 

destruição do habitat tem sido a maior ameaça para a perpetuação das populações naturais de 

Cattleya granulosa.  

Dentre as populações da espécie alvo deste estudo, algumas estão sob ameaça direta de 

extinção, principalmente em função do isolamento das populações e redução do número de 

indivíduos, acarretado pelo extrativismo descontrolado e expansão imobiliária. A Cattleya 



 

 

granulosa passa por um declínio populacional drástico resultado do alto grau de fragmentação 

da Floresta Atlântica, em virtude de ações antrópicas (MARTINELLI; MORAES, 2013).  

A diversidade genética pode ser determinada através da variedade de alelos e genótipos 

encontrados dentro de uma população. Essa variabilidade se reflete em características 

fisiológicas e morfológicas, sendo a base do potencial evolutivo das espécies em resposta às 

perturbações humanas (MIMURA et al., 2017). Neste sentido, os marcadores moleculares 

baseados em PCR (Reação em Cadeia da Polimerase) são ferramentas importantes na detecção 

de polimorfismo entre indivíduos, detectando inúmeras variações a níveis cromossômicos 

(ADHIKARI et al., 2017). Apesar da existência de estudos relacionados com a quantificação 

da diversidade genética para Cattleya granulosa (FAJARDO; VIEIRA, MOLINA, 2014; 

FAJARDO et al., 2017), esses ainda são incipientes, considerando a importância de mapear o 

maior número possível de populações de uma espécie ameaçada. Há necessidade de mais 

investigações para que se tenha uma visão mais ampla do status de conservação da espécie. 

Com isso, será possível a elaboração de estratégias preservacionistas, no sentido de assegurar a 

manutenção das populações remanescentes a longo prazo. 

Para verificar a diversidade genética da Cattleya granulosa foi utilizado o marcador 

molecular ISSR (Inter Sequências Simples Repetitivas) que consiste em um método 

simplificado de caracterização de genótipos. Quando comparado a outros marcadores de DNA, 

o ISSR confere agilidez na obtenção de níveis elevados de polimorfismo a um menor custo, 

mantendo a repetibilidade e segurança na visualização do padrão de bandas (ADHIKARI et al., 

2017). O objetivo do presente trabalho foi avaliar a diversidade genética dentro e entre 

populações naturais da Cattleya granulosa no litoral Norte do Rio Grande do Norte, a fim de 

subsidiar e manter planos de conservação genética.  

 

METODOLOGIA  

 

Área de estudo e amostragem 

O estudo foi realizado em três populações no litoral Norte do Rio Grande do Norte: 

Pititinga (PIT), Rio do Fogo (RIO) e Maracajaú (MAR) (Figura 1) inseridas em áreas de 

Floresta Estacional Semidecidual e Floresta de Restingas, pertencentes ao domínio Mata 

Atlântica (VELOSO; RANGEL-FILHO; LIMA et al., 1991). PIT e RIO estão localizadas no 

município de Rio do Fogo e MAR está situada no município de Maxaranguape.  



 

 

 
Figura 1. Localização geográfica das populações naturais da orquídea Cattleya 

granulosa, no Litoral Norte do Estado do Rio Grande do Norte. Populações: Pititinga 

(PIT), Rio do Fogo (RIO) e Maracajaú (MAR). 

 

Foram amostrados 52 indivíduos, sendo 18 pertencentes à população de PIT, 18 à RIO 

e 16 pertencentes à MAR (Tabela 1). 

 

Tabela 1. Municípios, coordenadas geográficas e tamanho amostral das 3 populações de 

Cattleya granulosa no Estado do Rio Grande do Norte.  

População Município Latitude/Longitude n 

Pititinga Rio do Fogo-RN 5°22' S / 35°21' O  18 

Rio do Fogo  Rio do Fogo-RN 5°21' S / 35°22' O 18 

Maracajaú Maxaranguape-RN 5°25' S / 35°19' O 16 

Total    52 

 

Como critério, amostraram-se os indivíduos que melhor representassem cada população, 

conforme a metodologia adotada para outras espécies da família Orchidaceae (CHUNG, 2009), 

onde não são coletados tecidos foliares de indivíduos menores que 20 centímetros, nem aqueles 

próximos espacialmente que possam ser propágulos vegetativos do mesmo indivíduo (clone). 

O acesso ao patrimônio genético pesquisado está cadastrado no Sistema Nacional de Gestão do 

Patrimônio Genético e do Conhecimento Tradicional Associado (SisGen) e identificados pelos 

números A38EF05. 

 

Coleta, extração do DNA e PCR 



 

 

Foram coletadas amostras de folhas jovens e saudáveis, acondicionadas em tubos de 2 

mL contendo 10% de CTAB. As amostras foram armazenadas a -20°C no Laboratório de 

Genética e Melhoramento Florestal (LABGEM, www.labgem.com.br), até o momento da 

extração do DNA. 

O processo de extração de DNA utilizado foi o método descrito por Doyle e Doyle 

(1987), com algumas adaptações, onde se utilizou: 100 mM de Tris pH 8,0; 1,4 M de NaCl; 20 

mM de EDTA pH 8,0; 2% (p/v) CTAB; 1% (p/v) PVP-40 e 0,2% (v/v) de β-mercaptoetanol 

pré-aquecido a 60 ºC em banho-maria. Após a extração, o DNA foi diluído em TE (Tris-HCl 

10 mM; EDTA mM pH 8,0) com concentração final para o uso de 50 ng.µL-1. 

A PCR foi realizada usando iniciadores moleculares ISSR da Universidade de British 

Columbia (UBC primer/iniciador set #9, Vancouver, Canadá). A temperatura de anelamento 

aplicada foi de 47 ºC e o mix de PCR foi composto de tampão (10 x), BSA (1,0 mg.ml-1), MgCl2 

(50 mM), dNTP (2,5 mM), iniciador (2 μM), Taq polimerase (5,0 U.μL-1), DNA e água 

ultrapura. O volume final da reação foi de 12 μL. As PCRs foram processadas em 

Termociclador VeritiTM, o programa de amplificação das amostras foi a 94 ºC (5 min), 

seguidas por 37 ciclos de amplificação, tendo cada ciclo submetido às amostras a 94 ºC (15 s) 

em seguida a 47 ºC (30 s) e, por fim, a 72 ºC (1 min). Após os ciclos, o processo encerrou-se a 

72 ºC (7 min) e resfriamento a 4 ºC. 

Os produtos da amplificação foram submetidos a eletroforese horizontal em gel de 

agarose 1,5% (p/v), em tampão TAE 1X (Tris-Acetato-EDTA) e corados com GelRedTM. Foi 

utilizado o marcador de peso molecular (Ladder) de 1 kb e os géis foram e fotografados sobre 

fonte de luz ultravioleta com auxílio do equipamento E-BoxTM VX2. Foram selecionados os 

iniciadores com melhor resolução e maior número de fragmentos, excluindo os que 

apresentaram bandas com fraca intensidade ou pouca definição. 

 

Análise dos dados 

Valor de PIC  

Os locos contidos nos géis foram genotipados e mediante os dados foi construída uma 

matriz binária de presença (1) e ausência (0) dos locos. Calculou-se o Conteúdo de Informação 

Polimórfica (PIC) para medir a eficiência dos iniciadores utilizados em mostrar o polimorfismo 

entre indivíduos, tendo como critério a ausência ou presença de locos. Para calcular o PIC 

utilizou-se a fórmula proposta por Anderson et al. (1993): PICi = 1 − ∑ Pij
2n

j=1 , onde Pij é a 

frequência do alelo "j" no marcador "i". 



 

 

Os parâmetros de variação genética foram avaliados através do software POPGENE 

versão 1.3 (YEH et al., 1997). Neste software foram calculados: a porcentagem de locos 

polimórficos (P), o número de alelos observados (Na), número de alelos efetivos (Ne), 

diversidade genética de Nei (h) e Índice de Shanon (I), para cada população. 

 

Estrutura genética populacional 

O software ARLEQUIN 3.5.2 (EXCOFFIER; LISCHER, 2010) foi utilizado para obter 

a Análise de Variância Molecular (AMOVA) entre as três populações de Cattleya granulosa. 

Esta análise estima a diferenciação populacional com base nos dados moleculares e testes de 

hipóteses sobre tal diferenciação.  

Para construção do dendrograma de similaridade genética, foi utilizado o software 

NTSYS (ROHLF, 1998), pelo método de agrupamento UPGMA (agrupamento não-ponderado 

aos pares utilizando médias aritméticas), correlacionando as três populações em relação à 

identidade genética de Nei (1978). 

O teste de Mantel foi utilizado no software PC-Ord 4.14 (MCCUNE; MEFFORD, 

1997), pelo método de Monte Carlo (1.000 permutações) para verificar a existência de 

correlação entre a distância genética de Nei e distância geográfica. 

 

Detecção de gargalos genéticos  

Para analisar se houve redução populacional nas populações do estudo, foi utilizado o 

software Bottleneck versão 1.2.02 (PIRY; LUIKART; CORNUET, 1999). Os testes detecção 

do gargalo genético consideraram dois modelos, o IAM (Modelo de Alelos Infinitos) e o 

modelo SMM (Modelo de Passos de Mutação). Nesta análise, são obtidas as heterozigosidades 

esperadas dos locos nos respectivos modelos. A partir da frequência dos alelos foi utilizado o 

teste do sinal (α = 0,05) para indicar gargalos genéticos recentes significativos (CORNUET; 

LUIKART, 1996). 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

Polimorfismo genético e Valor de PIC 

 Para os 52 indivíduos de Cattleya granulosa (Figura 2) oriundos das três populações 

foram selecionados seis iniciadores de ISSR por apresentarem melhor amplificação para esta 

espécie (Tabela 2).  

 



 

 

 

  

Figura 2. Espécimes de Cattleya granulosa Lindl. (a, b) (Foto: Edson Mattos) 

 

 A quantidade de locos por iniciador variou de 11 a 18, e o número total de locos 

observados foi de 88, todos eles polimórficos. Com este resultado de 100% de polimorfismo 

nas três populações naturais de Cattleya granulosa é possível afirmar que os iniciadores 

selecionados possuem alta eficiência para detecção de polimorfismo para esta espécie. 

 

Tabela 2. Iniciadores ISSR selecionados, sequência de nucleotídeos dos iniciadores, 

número de locos e o valor de PIC para cada iniciador. 

Iniciador ISSR Sequência (5’ – 3’) Locos PIC 

UBC 808 (AG)8-C AGA GAG AGA GAG AGA GC 11 0,48 

UBC 842 (GA)8-YG GAG AGA GAG AGA GAG AYG 16 0,47 

UBC 857 (AC)8-YG ACA CAC ACA CAC ACA CYG 15 0,36 

UBC 859 (TG)8-RC TGT GTG TGT GTG TGT GRC 13 0,29 

UBC 880 (GGAGA)3 GGA GAG GAG AGG AGA 15 0,48 

UBC 898 (CA)6-RY CAC ACA CAC ACA RY 18 0,35 

Média  15 0,40 

R = purina (A ou G) e Y = pirimidina (C ou T) 

 

 Para duas outras espécies da família Orchidaceae, Cattleya coccinea e Cattleya 

mantiqueirae, Rodrigues et al. (2010) utilizaram 13 iniciadores ISSR e obtiveram o total de 295 

locos, sendo 253 (86%) considerados polimórficos. Fajardo et al. (2017) avaliaram a 

diversidade genética da Cattleya granulosa e utilizaram 6 iniciadores ISSR, onde o número de 

locos por cada iniciador variou entre 11 a 18, detectando um total de 91 locos, todos 

polimórficos.  
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 Os dados obtidos reforçam a afirmativa de Fajardo et al. (2017) sobre o alto nível de 

polimorfismo genético apresentado em populações naturais de Cattleya granulosa, e também 

sobre as espécies do gênero Cattleya apresentarem altas porcentagens de caracteres 

polimórficos (FAJARDO et al., 2014). 

 O valor de PIC define o grau de eficiência que o marcador molecular possui em relação 

à detecção de caracteres polimórficos entre indivíduos (PINHEIRO et al., 2017; FAJARDO et 

al., 2018). Para este estudo o valor de PIC foi calculado para cada iniciador e os valores 

variaram entre 0,29 e 0,48 (Tabela 2), dados que classificam os iniciadores como “mediamente 

informativos” para a espécie Cattleya granulosa. 

 

Diversidade genética 

 Os índices de variabilidade genética das três populações de Cattleya granulosa são 

observados na Tabela 3, onde são expressos o tamanho amostral, o número de fragmentos 

polimórficos, a porcentagem destes fragmentos, o número de alelos observados, o número de 

alelos efetivos, o índice de diversidade de Nei (1973) e o índice de Shannon. 

 

Tabela 3. Medidas de diversidade genética para populações naturais de Cattleya 

granulosa. 

  n L/%P Na Ne h I 

PIT 18 77 / 88 % 1,88±0,33 1,52±0,35  0,30±0,175 0,45±0,24 

RIO 18 63 / 72 % 1,72±0,45 1,40±0,37 0,24±0,19 0,36±0,27 

MAR 16 65 / 74 % 1,74±0,44 1,47±0,39 0,27±0,20 0,39±0,28 

Todos 52 88 / 100 % 2±0,00 1,56±0,319 0,33±0,15 0,50±0,19 

Tamanho da amostra (n), locos polimórficos (L), porcentagem de locos polimórficos (%P), 

Número de alelos observados (Na), Número de alelos efetivos (Ne), Índice de Nei (h), Índice 

de Shannon (I). Os valores representam a média ± desvio padrão. 

 

 Entre as três populações em estudo, a que apresentou o maior índice de diversidade 

genética foi a PIT com 0,30 (h). A população PIT também apresentou a maior porcentagem de 

locos polimórficos de 88%. O menor índice de Nei foi observado na população RIO, com 0,24 

(h), a menor porcentagem de locos polimórficos também foi detectada nesta população, 72%.  

 O índice de diversidade genética de Shannon mede o grau de proximidade genética entre 

os indivíduos, com variação entre 0 e 1. Quanto menor o valor encontrado através deste índice, 

menor será a variabilidade genética. Para o índice de Shannon a população que apresentou o 

menor valor de I foi RIO (I = 0,36), indicando menor diversidade genética nesta população. A 

população PIT se mostrou mais diversa, incluisve em relação ao número superior de alelos 



 

 

observados (Na) e no número de alelos efetivos (Ne), com 1,88 e 1,52, respectivamente. 

Portanto, a população com maior grau de diversidade genética é PIT, seguida por MAR e RIO, 

esta com menor variação genética. 

 Rodrigues et al. (2010), ao estudarem a diversidade genética das espécies Cattleya 

coccinea e Cattleya mantiqueirae, encontraram para o índice de Shannon e o índice de Nei, 

valores muito baixos e similares entre as oito populações em análise. O índice de Nei variou 

entre 0,06 e 0,12 (h) e o índice de Shannon variou de 0,09 a 0,18 (I), demonstrando baixa 

variabilidade genética entre indivíduos de uma mesma população, para as duas espécies do 

referente estudo. 

 Para a espécie Cattleya elongata foi encontrado índice de diversidade genética de Nei de 

0,18 (h) (Cruz et al., 2011). Segundo Pinheiro et al. (2012), a C. labiata apresentou índices de 

Nei e de Shannon, respectivamente, de 0,17 (h) e 0,25 (I).  

 Em várias espécies do gênero Cattleya: C. gaskelliana, C. lawrenceana, C. wallissi, C. 

warneri, C. warscewiczii, C. lueddemanniana, C. maxima, C. percivaliana, C. schroeder, C. 

trianae, analisadas conjuntamente, identificaram-se os seguintes índices de Nei e Shannon, 

respectivamente: 0,22 (h) e 0,36 (I) (Pinheiro et al., 2012). 

 Em 2017, Fajardo e colaboradores encontraram valores de h = 0,34 e I = 0,52, para 12 

populações de Cattleya granulosa, resultados esses próximos aos obtidos no presente estudo. 

Estes valores indicam que a maior parte das populações remanescentes da espécie C. granulosa 

possuem alto grau de diversidade genética. 

 Para a análise da distância genética entre as populações foi utilizado o método de distância 

genética de Nei (1978). Conforme Tabela 4, a menor distância genética detectada foi entre as 

populações RIO e MAR (0,09), e a maior distância genética encontrada foi entre as populações 

PIT e MAR (0,14).  

 

Tabela 4. Estimativas de distâncias genéticas de Nei (1978), abaixo da diagonal, e distância 

geográfica (Km), acima da diagonal, entre as populações de Cattleya granulosa. 

  PIT RIO MAR 

PIT 0 2,5 7,9 

RIO 0,13 0 10,4 

MAR 0,14 0,09 0 

 

 De acordo com os dados apresentados na Tabela 4, as populações PIT e MAR possuem 

maior divergência entre os genótipos, pois à medida que os valores da distância genética de Nei 

(1978) aumentam, maior é a distinção genotípica entre as populações. 



 

 

 Nei (1978) classificou a distância genética em três tipos, “Baixa” quando for menor que 

0,05, “Média” entre 0,05 e 0,15 e “Alta” quando for maior que 0,15. O valor médio para as três 

populações de Cattleya granulosa foi 0,12, que classifica como média a variabilidade genética 

entre as populações. Fajardo et al. (2017) encontraram para a mesma espécie, valor médio de 

distância genética de 0,18, classificada como alta variação genética, mas a amplitude amostral 

foi maior, incluindo populações dos estados do Rio Grande do Norte, Paraíba e Pernambuco. 

Para a espécie Zeuxine strateumatica que é uma orquídea com hábitos terrestres e de 

distribuição restrita, Sun e Wong (2001) obtiveram o valor médio da distância genética de 0,92, 

identificando alta diversidade genética. 

 Hamrick e Godt (1996) aferiram para a família Orchidaceae um valor da distância 

genética média próximo a 0,09. No entanto, o valor obtido neste trabalho para a espécie C. 

granulosa foi de 0,12, superando o estimado para a família. Observou-se maior semelhança 

genética entre as populações RIO e MAR, sugerindo maior troca histórica de material genético 

entre elas. No entanto RIO e MAR possuem a maior distância geográfica (quando comparadas 

a PIT), sendo esperado menor troca de materiais genéticos entre estas duas populações. A 

distância genética de classificação “média” (Hamrick e Godt, 1996) entre as três populações do 

estudo, possivelmente está relacionada à distância geográfica, relativamente pequena, que há 

entre elas.  

  

Estrutura genética 

 A AMOVA mostrou maior diversidade genética dentro das populações (72%) do que 

entre as populações (28%), conforme a Tabela 5. Este resultado indica alta variabilidade 

genética entre indivíduos de uma mesma população (Fst = 0,28). 

 Gomes et al. (2017), ao estudarem a diversidade genética da orquídea epífita Cattleya 

lobata observaram que a maior parte da diversidade genética encontrada está concentrada 

dentro das populações (93%) e não entre as populações (7%). 

 

 

 

 

 



 

 

Tabela 5. Análise de variância molecular (AMOVA) entre populações e entre 

indivíduos dentro das populações de Cattleya granulosa. 

Fonte de variação GL SQ 
Componentes 

da variância 

Porcentagem 

de variação 

Entre populações 02 194,52 4,89 28 

Dentro das populações 49 621,37 12,68 72 

Total 51 815,89 17,57  

Índice de fixação Fst: 0,28    

GL: grau de liberdade, SQ: soma dos quadrados dos desvios. 

 

 De acordo com os resultados analisados no presente estudo, é possível afirmar que as 

populações naturais da espécie Cattleya granulosa possuem alta variabilidade genética, tanto 

entre, como dentro das populações.  

 A variabilidade genética da C. granulosa encontrada em estudos anteriores (Fajardo et 

al., 2017) também demonstraram uma maior proporção da variação genética ocorrendo dentro 

das populações (61%) do que a proporção detectada entre as populações (39%). Tais resultados 

indicam alta diferenciação genética entre e dentro das populações estudadas. 

 Em relação à análise de isolamento das populações, pode-se usar a correlação de matrizes 

por meio do teste de Mantel. Este teste é usado para constatar a presença de um padrão de 

isolamento por distância genética e geográfica entre as populações (DUARTE; CARVALHO; 

VIEIRA, 2015). O resultado inferido por meio do teste de Mantel revelou a presença de 

correlação negativa, porém não significativa (r = -0,43; P > 0,05) entre as distâncias genéticas 

e geográficas das populações. Apesar do isolamento espacial das populações nos fragmentos 

de floresta, a espécie alvo não apresentou segregação espacial de genótipos. Cruz et al. (2011) 

também verificaram correlação negativa e não significativa (r = -0,07; P = 0,49) para a espécie 

Cattleya elongata.  

 Resultados estes que diferem de Fajardo et al. (2017) que identificaram correlação 

positiva e significativa para Cattleya granulosa (r = 0,79; P = 0,02), e Pinheiro et al. (2012) que 

também observaram correlação positiva (r = 0,56; P = 0,00) para a orquídea Cattleya labiata. 

Ambos estudos possuíam o número superior de populações em relação ao presente trabalho. 

Portanto, sugere-se para futuros estudos sobre a diversidade genética de espécie florestais que 

seja ampliado a amostragem populacional, de forma a compreender melhor a distribuição 

espacial dos genótipos na paisagem. 



 

 

 A partir dos valores de identidade genética (NEI, 1978), foi feito um dendrograma pelo 

método UPGMA (Figura 3). Por meio dele é possível visualizar as populações com maior índice 

de similaridade genética, que são: Rio do Fogo e Maracajaú, com valor de 0,91. A população 

de Pititinga apresentou maior distinção se comparada com as populações Rio do Fogo e 

Maracajaú. 

 

 
Figura 3. Dendrograma de UPGMA utilizando as identidades genéticas de Nei, entre 

três populações de Cattleya granulosa. 

 

 Testes de Gargalo Genético (Bottleneck)  

 Na Tabela 6 estão apresentados os valores para os testes de gargalo genético, em dois 

modelos IAM e SMM. Apesar de PIT ser a população mais diversificada geneticamente, se 

mostrou como a única população que sofre redução no tamanho efetivo populacional, conforme 

modelo IAM. Para o modelo SMM, as populações não apresentaram decréscimo populacional. 

 

Tabela 6. Testes de equilíbrio entre mutação e deriva genética para as populações de Cattleya 

granulosa sobre os modelos IAM e SMM. 

  IAM    SMM  

Populações n He P  n He P 

PIT 44,36 53 0,04*  44,10 50 0,12 

RIO 44,69 41 0,25  44,34 39 0,15 

MAR 42,67 49 0,11  42,16 46 0,24 

n = número esperado de locos com excesso de heterozigosidade sob o respectivo modelo; He 

= número de locos com excesso de heterozigosidade; P = probabilidade; * = significativo a 5% 

de probabilidade. 

  

 Fajardo et al. (2017) ao estudarem doze populações da Cattleya granulosa observaram 

ocorrência de gargalos populacionais recentes para oito populações, utilizando os modelos IAM 



 

 

e SMM. Contudo, apenas para duas das populações, localizadas no Estado de Pernambuco, o 

teste do sinal mostrou déficit de heterozigosidade altamente significativo. 

 A divergência dos resultados encontrados no presente estudo quando comparados aos 

aferidos por Fajardo et al. (2017) para mesma espécie deve-se, provavelmente, ao fato das 

populações se encontrarem em diferentes localidades, isto é, ao sul do presente trabalho. PIT, 

RIO e MAR são populações distribuídas no litoral Norte do RN, em faixa de maior conservação 

de habitat, e menor grau de perturbação, enquanto que as populações do estudo realizado pelos 

autores referenciados estão distribuídas no litoral Sul do RN, Estado da Paraíba e Pernambuco, 

com graus elevados de antropização. O déficit de heterozigosidade altamente significativo 

observado por Fajardo et al. (2017), em duas populações alocadas no Estado de Pernambuco, 

pode estar relacionado ao grau de perturbações ambientais presentes nesta região de 

amostragem.  

 Através dos trabalhos com a Cattleya granulosa realizados pela nossa equipe do 

Laboratório de Genética e Melhoramento Florestal/UFRN e colaboração com a Associação 

Orquidófila do Rio Grande do Norte (SORN) foi possível a elaboração da lei nº 10.508, de 16 

de maio de 2019 que transformou a orquídea em flor símbolo do Estado do Rio Grande do 

Norte. Além disso, a nova lei estatual também institui a semana estadual de conservação, 

valorização e preservação da orquídea. No entanto, novas leis para a preservação e sobre 

educação ambiental necessitam ainda ser elaboradas com o intuito de valorizar e preservar os 

fragmentos florestais de Mata Atlântica, assim como demais espécies ameaçadas. 

 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 

  

Dentre as três populações naturais de Cattleya granulosa a que possui maior variação 

genética é PIT. 

A maior variação genotípica para Cattleya granulosa é observada dentro das 

populações. 

Através dos testes de gargalo genético (bottleneck) foi verificado que apenas PIT sofreu 

redução do tamanho efetivo populacional, possivelmente em razão da conservação do habitat 

no qual as populações foram encontradas. 
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