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Introducao

Estudos que investigam a variabilidade genetica de
especies invasoras sao Importantes para melhor
compreendermos a dinamica das Iinvasoes bioldgicas.
Senecio madagascariensis Poir. (Asteraceae) (Fig. 1) é
uma espécie nativa do sul da Africa que foi introduzida
acidentalmente na Australia e no Havai no inicio da
década de 80. Nesses paises, naturalizou-se e tem
causado grandes problemas, pois compete fortemente
com a flora nativa levando a deterioracao das pastagens.
Alem disso, produz alcaldides que, em casos graves,
podem levar o gado a morte. No Brasil, esta espécie fol
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encontrada pela primeira vez no Rio Grande do Sul (1995) i ,M el S
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onde tem se espalhado rapidamente nos ultimos anos. RORAC R WP e
objetivo desse estudo foi investigar a estrutura genetica de \

populacdes de S. madagascariensis usando marcadores
moleculares, determinar os niveis de diversidade genética
e investigar a historia da introdugcao desta especie no
Brasil.

Materiais e Métodos
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Foram coletadas de 4-30 plantas em 16 populacbes
totalizando 336 amostras (Fig. 2A). O DNA foi extraido a
partir de folhas jovens usando CTAB, sequenciado e
genotipado. Foram utilizados espacgadores nucleares ITS e
oito Iocus de microssatélites (Le Roux & Wieczorek, 2007),
alem de sequéncias de ITS (Genbank) de Madagascar,
Africa do Sul, Suazilandia e Havai. Andlise da variabilidade

Fig.1- Senecio madagascariensis A) Populacao no campo (Acegua-RS)
B) Detalhe da flor C) Ramo foliar

Resultados e Discussao

genética, parametros de estruturacao populacional e fluxo
génico foram realizadas nos programas Network 4.5,
Arlequin 3.5, Structure 2.3 e FSTAT 2.9.
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Fig.2- A) Pontos de coleta B) Relacionamento evolutivo entre as

sequéncias de ITS obtido pelo método de median-joining network.

O alinhamento gerado de 148 sequéncias de ITS
apresentou 666 pb, com 29 sitios polimorficos. A network
(median-joining) inferida sugere que as populacdes de S.
madagascariensis do Rio Grande do Sul sao estreitamente
relacionadas com as da Africa do Sul e Havai (Fig. 2B).
Analises com ITS também revelaram a existéncia de alta
diversidade nucleotidica (0,003 £ 0,002) e baixa estruturacao
nas populagoes locais (F; = 0,15). Mismatch Distribution e

testes de neutralidade (D de Tajima= -1,76 € Fs de Fu =
-12,74) indicaram que as populacoes no Brasil estao em
expansao demografica. De forma semelhante, a analise dos
oito locus de microssatelites para um total de 223 amostras
iIndicou: baixa estruturacao populacional (Fg; = 0,14), alta

diversidade alelica (4-30 alelos por locus). Estes resultados,
juntamente com observacoes de campo sugerem que esta
especie esta em expansao no sul do Brasil tornando-se uma
ameaca cada vez mais significativa as espeéecies nativas e
pecuaristas.
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