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INTRODUCAO

0 manguezal é um ecossistema de transicio entre os ambientes terrestres e marinhos. E encontrado em regides de clima tropical e subtropical. E considerado um
grande berco natural, pois serve como habitat a inimeras espécies: tanto as exclusivas (pertencentes somente ao ecossistema) quanto as nao exclusivas (importantes
a0 meio, mas nao restritas a ele). Nos manguezais brasileiros os trés géneros mais representativos sao: Rhizophora, Avicennia e Laguncularia. O género Rhizophora
apresenta trés espécies ao longo do litoral brasileiro: R. mangle, R. racemosa e R. harrisonii. A espécie Rhizophora mangle L. é conhecida como mangue vermelho ou
sapateiro, e tem grande importancia, pois produz uma boa quantia de matéria organica, detém enxurradas e é associada a cultura de subsisténcia, proporcionando
alimentos como peixes e caranguejos. (SCHAEFFER-NOVELLI, 1995; LACERDA, 2005). Até as primeiras décadas do século XX, os manguezais eram explorados de
maneira pouco intensa pela pesca, construgao de viveiros para aquicultura extensiva e extracdo de madeira para construgdes pesqueiras e construcao civil. A partir
da década de 50, este ecossistema comegou a ser submetido a intensa pressao ambiental oriunda da expansdo imobilidria e industrial (LACERDA et al., 2005). 0
desmatamento fora tdo abundante que dos 262km? de manguezais que cobriam a Baia de Guanabara, restam apenas 82 km? (CIBG, 2010). Aproximadamente,
65km? desses manguezais que ndo foram afetados estao localizados na APA Guapimirim (Guapimirim/RJ), criada em 25 de setembro de 1984, ap6s intensa pressao
de pesquisadores e ambientalistas, pelo decreto federal n°90.225. Desde 2001 a Fundagdo OndAzul, através do projeto Mangue Vivo, esta recuperando uma drea
de manguezal totalmente degradada no entorno da Baia de Guanabara, localizada no distrito de Praia de Maua, Magé/RJ, a cerca de 5 km da APA Guapimirim,
0 trabalho vem sendo feito com o replantio das trés espécies de mangue que ocorrem na regido: R. mangle, A. schaueriana e L. racemosa. Até agora, 12 hectares
foram recuperados e 38 mil mudas foram plantadas. Algumas dreas, outrora dizimadas, agora tém caracteristicas promissoras. 0 grupo formado pela Universidade
Federal do Estado do Rio de Janeiro tem trabalhado em estimar a diversidade genética das populacdes de mangue da Praia de Maud (replantada) e compard-la com
a diversidade genética da APA Guapimirim (nativa). Inicialmente, a pesquisa foi realizada utilizando marcadores moleculares do tipo microssatélites (SSR X Simple
Sequence Repeats). A escolha deste tipo de marcador se deu pois com esta técnica € possivel analisar um grande niimero de locos, estes locos costumam ser bastante
polimérficos, necessita-se de uma pequena quantidade de DNA e por serem co-dominantes. No entanto, a andlise da diversidade genética destas duas dreas usando
marcadores microssatélites revelou um baixissimo polimorfismo nas duas dreas amostradas. Portanto, nesta etapa do trabalho foi dada continuidade a pesquisa
utilizando marcadores ISSR (Inter-Simple Sequence Repeat). Enquanto os marcadores SSR amplificam regides repetidas (microssatélites) usando dois primers loco-
especificos, os marcadores ISSR usam um tinico primer composto por uma sequéncia repetitiva usualmente com 16-25 nucleotideos (Zietkiewicz et al., 1994; Reddy
etal., 2002).

OBJETIVO
Estimar os niveis de diversidade genética de individuos de R. mangle presentes na drea de Praia de Maua e da APA Guapimirim.

METODOLOGIA

Em 2012 foram amostrados 60 individuos adultos da espécie R. mangle na APA Guapimirim/RJ e 93 individuos adultos na Praia de Maud, Magé/RJ, sendo
60 de individuos plantados e 33 de individuos remanescentes. Depois da coleta, o DNA foi extraido utilizando o detergente CTAB conforme o protocolo
desenvolvido por Cardoso et al (2000). Para estimar a diversidade genética do R. mangle, foi necessario amplificar o DNA via PCR utilizando os primers
para ISSR. Num tubo eppendorf foram colocados os ingredientes necessarios para que a PCR ocorresse: 2uL de DNA molde (3ng/ul), 0,8uL de dNTPs (5uM),
0,8ul de primer ISSR (10uM), 2uL de tampdo da enzima, 1,6uL de MgCl2 (25mM), 0,2uL de enzima Taq DNA polimerase, 1,0uL de BSA (20mg/ml) e H20
MilliQ até completar o volume final de 20ul. Os tubos de PCR foram inseridos num termociclador com os sequintes comandos: 95°C por cinco minutos;
sequido de quarenta ciclos a 95°C por dois minutos, 46° por dois minutos e 72°C por dois minutos e meio; e uma etapa final a 72°C por dez minutos.
Apds a PCR os produtos amplificados foram submetidos a uma eletroforese em gel de agarose 2% em tampao TAE 0,5X. A eletroforese foi realizada por
aproximadamente 3h a 80V em um gel de cerca de 20 cm. As amostras foram coradas com GelRed e, ao término da eletroforese, os bandas amplificadas
foram visualizadas com o auxilio de um fotodocumentador com luz ultravioleta. O gel foi fotografado com uma camera digital.
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RESULTADOS
As amplificagdes foram bem sucedidas para todos os 10 primers ISSR testados. Foram observadas de 02 a 08 bandas por primer. Entretanto, nao foi possivel observar
nenhuma variacao entre as amostras analisadas, mesmo quando amostras de Praia de Maud e da APA Guapimirim foram comparadas (Figuras 1e 2).
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Figura 1. Gel de agarose 2% mostrando o padréo de amplificacdo obtido com o primer 834 para amostras nativas da APA Guapimirim e da Praia de Maua.

Figura 2. Gel de agarose 2% mostrando o padrao de amplificagao obtido com o primer 836 para amostras nativas da APA Guapimirim e da Praia de Maua.

CONCLUSAO

Os resultados obtidos no presente trabalho confirmam a baixa diversidade genética observada para os mangues da regiao sudeste brasileira. Sequndo Pil et al
(2011) a variabilidade genética de R. mangle tende a diminuir do Norte para o Sul do Brasil. Utilizando marcadores microssatélites, a heterozigosidade estimada
para populagdes de R. mangle do Pard e Maranhdo foi de 0,24 e 0,26, respectivamente. Enquanto que a heterozigosidade estimada para populagdes do Rio de
Janeiro, Sao Paulo, Parand e Santa (atarina variou de 0,03 a 0,12 (Pil et al. 2011). A dispersao de propagulos da zona equatorial para a regido costeira do sul, depois
do aquecimento pés-glacial, era, e ainda é, provavelmente muito limitada devido as correntes predominantes da drea litoral do Norte. Isto provavelmente acarreta os
baixos niveis de diversidade genética observados para as populacdes de R. mangle do sul e sudeste.
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