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↓Diversidade genética

Resultados

Fig. 1 - Análise de coordenadas principais de todos os indivíduos,
indicando a relação genética das populações de P. australis por

regiões. Os dois eixos combinados compreendem 38.14% dos dados.

Tabela 1 - Diversidade genética de P. australis nas 33 populações agrupadas por região geográfica. n
- nº de amostras; P - percentagem de alelos polimórficos; A - nº médio de alelos por locus, Ap - nº
médio de alelos por locus polimórfico; Ae - nº médio de alelos efetivos; He - heterozigotia esperada

Sem formação de
clusters distintos

P. australis



Resultados
Tabela 2 - Variação genética nos 13 STR’s das 33 populações

de P. australis.
Tabela 3 - Correlação de Spearman para P. australis. Lat - latitude; N - tamanho populacional;

D - Densidade; pNN - distância à população mais próxima; IR - ranking de isolamento; P -
percentagem de alelos polimórficos; A - nº médio de alelos por locus, Ap - nº médio de alelos

por locus polimórfico; Ae - nº médio de alelos efetivos; He - heterozigotia esperada

↑isolamento

↓variabilidade genética↑variação entre populações

↑variação regional

P. australis



Tabela 4 - Diversidade genética de P. flavus. N - tamanho da amostra; Pi - variação nucleotídica; Ho -
heterozigotia observada; He - heterozigotia esperada; Fi - coeficiente de inbreeding

Variabilidade genética
intermédia

Inbreeding presente em
cada pop.

Fig. 2 - Análise de componentes principais
das populações A e B de P. flavus.

Pops. independentes mas
com gene flow

Resultados
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Fig. 3 - Estrutura populacional de P. flavus para K=2. O eixo do x mostra os indivíduos de cada
população; eixo do y mostra a proporção da variação genética de cada indivíduo.

Resultados

Diferenciação populacional Gene flow ainda persistemas...

P. flavus



Fig. 5 - Estrutura populacional de C. forrestii para K=3 e K=4. O eixo do x mostra os indivíduos de
cada população; eixo do y mostra a proporção da variação genética de cada indivíduo.

Fig. 4 - Análise de componentes principais
(PCA) de todos os indivíduos de C. forrestii,

indicando a relação genética das populações. 
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C. forrestii

Formação de 3 clusters
distintos



Resultados
C. forrestii

Tabela 5 - Paiwirse Fst dos 8 locais de amostragem de C. forrestii.

Tabela 6 - Informação genética dos 3 clusters de C. forrestii.
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