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RESUMO 

A família Bromeliaceae se destaca por sua elevada diversidade e altos níveis de 

endemismo, especialmente na Floresta Atlântica. Estudos recentes reportam uma 

complexidade taxonômica do gênero Hohenbergia Schult. & Schult.f., seus 

representantes são morfologicamente diversos com hábitos variados, o que torna a 

classificação desafiadora, com muitos táxons apresentando características 

sobrepostas que dificultam a distinção entre as espécies, formando assim complexos 

específicos. Nesse sentido, estudos de diversidade genética são fundamentais para 

elucidar os processos evolutivos e a diferenciação entre espécies, como no complexo 

que envolve Hohenbergia horrida Harms e H. catingae Ule. O estudo teve como 

objetivo avaliar a integridade específica do complexo H. catingae, investigando um 

possível processo de especificação que diferenciaria H. horrida. Com esse propósito, 

buscou-se analisar a estrutura genética populacional e testar a delimitação entre os 

dois táxons. Para isso, foram utilizados quatro marcadores microssatélites nucleares 

em amplificação heteróloga para a análise da diversidade e estrutura genética. As 

análises estatísticas foram realizadas nos softwares ARLEQUIN 3.5 (AMOVA, Ho e 

HE) e STRUCTURE 3.5 (análise de clusters). Os resultados mostram baixa 

diversidade genética para os marcadores nucleares, corroborando resultados de 

estudos anteriores para o gênero. A análise de clusters indicou fortemente a presença 

de dois grupos (K = 2), com pouca mistura entre os indivíduos. Consistente com este 

resultado, a AMOVA revelou uma clara estrutura genética entre populações, com uma 

divisão em dois grupos principais e evidenciando diferenciação genética 

principalmente entre indivíduos (Fst = 0,32546). A AMOVA entre espécies indicou que 

H. catingae e H. horrida compartilham o mesmo pool gênico, com diferenciação dentro 

das populações e ausência de variação entre os grupos (Fst = 0,17461). Assim, apesar 

da identificação de dois grupos principais nas análises bayesianas, a variação 

genética significativa ocorre predominantemente dentro das populações, e não entre 

as espécies, rejeitando a hipótese de que compreenderiam espécies separadas. 

 

Palavras-chave: Hohenbergia, Complexo específico, Estrutura Genética, 

Microssatélites  

 

  



ABSTRACT 

 

The Bromeliaceae family stands out for its high diversity and level of endemism, 

especially in the Atlantic Forest. Recent studies have revealed the taxonomic 

complexity of the genus Hohenbergia Schult. & Schult.f. Its representatives exhibit 

significant morphological diversity and varied habits, making classification challenging, 

as many taxa present overlapping characteristics that hinder species distinction, 

forming specific complexes. In this context, genetic diversity studies are essential for 

elucidating evolutionary processes and species differentiation, such as in the complex 

involving Hohenbergia horrida Harms and H. catingae Ule. This study aimed to 

evaluate the species integrity of the H. catingae complex, investigating a possible 

speciation process that would differentiate H. horrida. To this end, the genetic 

population structure was analyzed, and the taxonomic delimitation between the two 

taxa was tested. Four nuclear microsatellite markers were used in heterologous 

amplification to assess genetic diversity and structure. Statistical analyses were 

performed using the software ARLEQUIN 3.5 (AMOVA, Ho and HE) and STRUCTURE 

3.5 (cluster analysis). The results indicate low genetic diversity for nuclear markers, 

corroborating previous studies on the genus. Cluster analysis strongly suggested the 

presence of two groups (K = 2) with little admixture among individuals. Consistent with 

this result, AMOVA revealed a clear genetic structure among populations, showing a 

division into two main groups and highlighting genetic differentiation primarily among 

individuals (Fst = 0.32546). The AMOVA between species indicated that H. catingae 

and H. horrida share the same gene pool, with differentiation occurring within 

populations and no significant variation between groups (Fst = 0.17461). Thus, despite 

the identification of two main groups in Bayesian analyses, significant genetic variation 

occurs predominantly within populations rather than between species, rejecting the 

hypothesis that they represent distinct species. 

 

Keywords: Hohenbergia, Species Complex, Genetic Structure, Microsatellites 
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1 INTRODUÇÃO 

A Caatinga é uma das maiores áreas tropicais semiáridas do mundo, 

apresentando uma vegetação diversificada que inclui formações abertas com o 

domínio de algumas famílias botânicas, entre as quais se encontra a família 

Bromeliaceae (Moro et al., 2016). Esta é quase que exclusiva da região neotropical, e 

é reconhecida por sua elevada diversidade e notável capacidade de adaptação a 

diferentes ambientes, desde florestas tropicais até regiões áridas (Benzing, 2000). 

Além disso, representa um exemplo de radiação adaptativa, associada a 

características morfológicas, fisiológicas e ecológicas que impulsionaram sua 

diversificação e expansão geográfica (Givnish et al., 2014).  

A família Bromeliaceae abriga uma grande diversidade de plantas tropicais. É 

dividida em oito subfamílias, sendo Bromelioideae a segunda maior em número de 

espécies, com mais de 980 espécies, além de ser a mais diversa em termos de 

gêneros (Gouda, 2023). Essa subfamília representa a linhagem mais recente dentro 

da família, refletindo uma evolução notável em relação às demais subfamílias (Givnish 

et al., 2007). Entretanto, a delimitação de espécies e gêneros em Bromelioideae é 

desafiadora devido à ampla variação morfológica e à ocorrência de características 

sobrepostas entre diferentes táxons. Muitas espécies apresentam plasticidade 

fenotípica, adaptando-se a diferentes condições ambientais, o que pode mascarar as 

fronteiras taxonômicas (Martinelli et al., 2009; Schulte; Barfuss; Zizka, 2009). 

O gênero Hohenbergia, pertencente à subfamília Bromelioideae, e compreende 

um grupo de plantas neotropicais amplamente distribuído no Nordeste brasileiro, com 

ocorrência marcante no bioma Caatinga e em áreas de Floresta Atlântica (Gonçalves-

Oliveira; Martins; Wanderley, 2020). Dentre as espécies desse gênero, destacam-se 

H. horrida, que apresenta estrutura foliar mais compacta e espinhosa, e H. catingae, 

que possui rosetas crateriformes adaptadas à captação de água, ambas endêmicas 

do Nordeste brasileiro e com adaptações morfológicas que refletem sua capacidade 

de sobreviver em habitats rochosos e secos (Baracho, 2005; Forzza et al., 2014).  

A delimitação de espécies de Hohenbergia representa um desafio significativo, 

principalmente devido à ocorrência de grupos de espécies morfologicamente 

semelhantes, fenômeno conhecido como complexos específicos (Carvalho et al., 

2001). Essa diversificação morfológica dificulta a identificação e classificação precisa 

das espécies, exigindo abordagens integradas para sua correta delimitação. 
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Apesar de sua importância ecológica e adaptativa, muitas espécies de 

Hohenbergia enfrentam ameaças relacionadas à perda de habitat, fragmentação de 

ecossistemas e coleta indiscriminada, o que as torna alvos prioritários para estudos 

de conservação (Martinelli et al., 2008). Portanto, pesquisas que integrem abordagens 

morfológicas, ecológicas e moleculares são essenciais para a compreensão da 

diversidade e evolução desse gênero, bem como para a implementação de estratégias 

eficazes de conservação. 

 

2 REVISÃO DA LITERATURA  

2.1 Angiospermas da Caatinga 

As angiospermas, plantas com flores e frutos envoltos por um tegumento, são 

um dos grupos mais diversos do reino vegetal (Forzza et al., 2010; Herendeen et al., 

2017). Dominantes nos ecossistemas terrestres, compreendem desde pequenos 

arbustos até árvores de grande porte que se adaptaram a uma variedade de 

ambientes, desde florestas tropicais até ambientes de Caatinga (Bahadur et al., 2015). 

Essas plantas possuem adaptações morfológicas, fisiológicas e reprodutivas que 

garantem sua sobrevivência em diferentes condições ambientais, como folhas 

modificadas e estratégias de polinização altamente especializadas (Soltis et al., 2019). 

De acordo com a classificação proposta pelo APG IV (2016), a filogenia das 

angiospermas é composta por quatro grandes clados principais: Grado ANA, 

Monocots, Eudicots, que são os grupos mais diversos, Magnoliid, que apresentam 

menor diversidade. Esses três clados, em conjunto com dois grupos, Chloranthaceae 

e Ceratophyllaceae, formam as Mesangiospermae, compreendem cerca de 99% de 

todas as espécies vivas de angiospermas (Cantino et al., 2007; Endress; Doyle, 2015). 

Sua origem remonta ao período Cretáceo, marcando um evento evolutivo de rápida 

radiação adaptativa que resulta em altas taxas de diversificação e ocupação de 

diversos nichos ecológicos (Soltis et al., 2019). 

Na Caatinga ocorrem 3347 espécies de 962 gêneros e 153 famílias, das quais 

526 espécies e 29 gêneros são endêmicos, evidenciando sua alta diversidade 

(Fernandes; Cardoso; Queiroz, 2020). A vegetação da Caatinga integra o bioma global 

conhecido como Florestas e Arbustais Tropicais Sazonalmente Secas (FATSS) as 

quais representam uma grande heterogeneidade florística, refletindo adaptações da 

flora às condições locais de clima e solo. Sua diversidade inclui uma ampla variedade 
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de espécies arbóreas, arbustivas e herbáceas, pertencentes a famílias como 

Fabaceae, Cactaceae, Bromeliaceae e Apocynaceae (Fernandes; Queiroz, 2018). 

A família Bromeliaceae apresenta grande importância na Caatinga e possui 

adaptações morfológicas essenciais para a sobrevivência no clima semiárido. Os 

gêneros Hohenbergia Schult. & Schult. f. e Encholirium Forzza & Zappi, que são os 

mais representados, apresentam folhas dispostas em roseta, permitindo a retenção 

de água e beneficiando a fauna local (Medeiros; De Melo; De Melo, 2024; Gómez et 

al., 2025). Além da importância ecológica, a família possui relevância econômica e na 

produção de compostos bioativos (Furtado et al., 2024), reforçando a necessidade de 

sua conservação. 

2.2 Bromeliaceae 

A família Bromeliaceae é predominantemente endêmica dos neotrópicos, com 

exceção de uma espécie que ocorre na África (Pitcairnia feliciana Harms & Mildbr.), 

representando um caso de dispersão a longa distância (Givnish et al., 2004; Cascante-

Marín; Núñez-Hidalgo, 2023). Com uma rica diversidade, a família Bromeliaceae 

compreende mais de 3.802 espécies distribuídas em cerca de 82 gêneros (Gouda et 

al., 2023).   

Em sua primeira classificação, foi inicialmente dividida em três subfamílias: 

Pitcairnioideae, Bromelioideae e Tillandsioideae, com base na morfologia de flores, 

frutos e sementes (Smith; Downs, 1979). Posteriormente, estudos baseados em 

caracteres morfológicos e dados moleculares (Givnish et al., 1992; Clark et al., 1993), 

buscaram elucidar as relações filogenéticas entre as subfamílias. No entanto, as 

limitações causadas pelas homoplasias morfológicas e pela baixa resolução das 

regiões plastidiais, tornou-se necessário uma abordagem mais ampla, com a inclusão 

de novas regiões plastidiais e sequências nucleares a fim de melhorar a resolução 

filogenética dos estudos em Bromeliaceae (Cruz, 2013). Com isso, incluindo 

diferentes regiões plastidiais na análise, foi proposta a reconstrução filogenética mais 

aceita atualmente, que dividiu Bromeliaceae em oito subfamílias: Brocchinioideae, 

Bromelioideae, Hechtioideae, Lindmanioideae, Navioideae, Pitcairnioideae, 

Puyoideae e Tillandsioideae (Givnish et al., 2007, 2011). 

No Brasil, são registradas aproximadamente 1.390 espécies de Bromeliaceae, 

das quais cerca de 1.190 são endêmicas (Forzza et al., 2014). O sucesso ecológico e 

evolutivo das Bromeliaceae está possivelmente vinculado ao surgimento recorrente 
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de adaptações essenciais, tanto fisiológicas, como o Metabolismo Ácido das 

Crassuláceas (CAM), quanto morfológicas, como o hábito de crescimento em forma 

de fitotelma (tanque) e a presença de tricomas especializados na absorção de água e 

nutrientes pelas folhas (Silvestro, Zizka & Schulte, 2014; Zizka et al., 2020). Além 

disso, as bromélias exibem uma notável diversidade, refletida em seus diferentes tipos 

de hábitos, que incluem espécies epífitas, rupícolas e terrestres (Sousa; Wanderley, 

2015). 

As bromélias desempenham um papel importante no aumento da 

biodiversidade local, atuando como reservatórios naturais de água devido às suas 

folhas organizadas em roseta, conhecidas como tanques (Rocha et al., 2004; Mageski 

et al., 2016). A água acumulada serve como recurso essencial para diversos 

organismos, especialmente para a fauna invertebrada, oferecendo abrigo e sítios de 

reprodução, criando micro-habitats que transformam o ambiente físico em sistemas 

biológicos ricos e interdependentes, essenciais para a manutenção da vida em 

condições adversas (Islair et al., 2015; Marteis et al., 2017; Laviski et al., 2021). 

Essa família possui grande relevância econômica e cultural, devido ao seu uso 

como fonte de fibras, alimento, combustível, medicamentos e em artesanato, 

evidenciando sua versatilidade econômica (Benzing, 2000; Medri et al., 2021). 

Espécies como o abacaxi (Ananas comosus (L.) Merr) se destacam no setor 

alimentício, representando uma importante fonte de renda e alimento em diversas 

regiões (Debnath et al, 2023). Por outro lado, o extrato de bananinha-do mato 

(Bromelia balansae Mez) é utilizado na produção de xaropes medicinais e suas fibras 

são empregadas no artesanato (Castro et al., 2022). No entanto, muitas espécies 

enfrentam vulnerabilidade devido à degradação e fragmentação dos ecossistemas, o 

que torna essencial a conservação da família, garantindo sua sobrevivência e os 

benefícios que proporcionam (Zizka et al., 2020). 

 

2.2.1 Bromelioideae no Nordeste Brasileiro 

 
Bromelioideae, segunda subfamília mais diversa de Bromeliaceae, é composta 

por 44 gêneros com aproximadamente 900 espécies (Gouda et al., 2023). Um clado 

composto por Bromelioideae e Puyoideae foi proposto, sendo fortemente suportado 

por evidências filogenéticas (Givnish et al., 2011). A reconstrução também confirmou 

a monofilia de ambos os grupos, sugerindo uma origem comum clara dentro da família 
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Bromeliaceae. Entretanto, análises mais recentes utilizando métodos Bayesianos e 

de Máxima Verossimilhança (ML), com base em sequências de DNA plastidial e 

nuclear, indicam que a subfamília Bromelioideae pode não ser monofilética, tornando 

essencial incorporar diferentes informações em análises futuras utilizando métodos 

diferentes para elucidar a questão (Kessous et al., 2024). 

 A subfamília  é dividida em dois principais grupos: Bromelioideae sem tanque 

e Core Bromelioideae (Schulte; Barfuss; Zizka, 2009). Bromelioideae sem tanque é 

caracterizado por grupos basais com a ausência de estruturas capazes de acumular 

água, que divergiram precocemente na evolução da subfamília e core Bromelioideae, 

que inclui espécies formadoras de tanques (Paule et al., 2020). Análises filogenéticas 

recentes baseadas em dados nucleares e plastidiais, destacam um total de 26 clados 

bem suportados, sendo considerados gêneros polifiléticos Aechmea Ruiz & Pav. 

Canistrum E.Morren, Hohenbergia Schultes & Schultes, Neoregelia L.B.Sm e 

Quesnelia Gaudich (Bratzel et al., 2023). 

A subfamília Bromelioideae é morfologicamente e ecologicamente diversa, 

ocupando diversos habitats, compreendendo formas de vida terrestres, litófitas e 

epífitas (Goetze et al. 2016). No Nordeste brasileiro, espécies de Bromelioideae como, 

representantes do gênero Hohenbergia têm maior representação por suas adaptações 

ao ambiente da Caatinga e Mata Atlântica (Oliveira, 2016; Cavalcante et al., 2022). As 

plantas do gênero se destacam por variações e adaptações morfológicas resultantes 

de pressões ambientais, como a formação de rosetas que formam funil profundo e 

folhas longas em ambientes de Mata Atlântica, enquanto em ambientes mais secos 

desenvolvem folhas mais curtas que formam rosetas estreitas (Cavalcante et al. 

2018). 

Dessa forma, as espécies de Bromelioideae são importantes na manutenção 

da biodiversidade local, estabelecendo interações ecológicas com polinizadores, 

morcegos, pássaros e insetos, que garantem a polinização cruzada de suas flores 

(Piscina-Chalé et al., 2018). Na Caatinga, são espécies-chave para uma diversidade 

de organismos através dos micro-habitats e recursos vitais, como água e abrigo 

(Oliveira; Almeida Neto et al., 2017). 

2.2.1.1 Complexos específicos e Bromeliaceae 

Um complexo específico é definido como um agrupamento de espécies ou 

subespécies que apresentam características morfológicas semelhantes, possibilidade 
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de hibridização e proximidade molecular (Carvalho et al., 2001; Silva, 2024). São um 

grande desafio para a delimitação de espécies em diversos grupos vegetais, incluindo 

as Bromeliaceae que se destacam pela diversidade de espécies, hábitos variados e 

múltiplas relações ecológicas (Frankham et al., 2002; Oliveira, 2012). 

A ocorrência de complexos específicos é frequente na família Bromeliaceae, 

refletindo a diversificação morfológica e genética dentro dos gêneros. Um exemplo é 

o complexo Aechmea coelestis (K.Koch) E.Morren, no gênero Aechmea, que abrange 

populações com variações morfológicas sutis e diferenças genéticas pouco 

expressivas, sugerindo processos em andamento de especiação ou fluxo gênico entre 

as linhagens (Abondanza, 2012). De modo semelhante, o complexo Dyckia spectabliis 

Mart. ex Schult.f. & Schult.f, reúne espécies adaptadas a ambientes rochosos, cuja 

distinção com base apenas na morfologia é desafiadora (Oliveira, 2012, 2016). 

Dentro do gênero Hohenbergia, a plasticidade morfológica favorece a formação 

de complexos específicos, como o complexo H. catingae Ule., complexo H. ridleyi 

(Baker) Mez e complexo H. capitata Schultes & Schultes (Gonçalves-Oliveira; 

Wanderley, 2017; Jesus, 2018; Cavalcante et al., 2021). Hohenbergia ridleyi é a 

principal espécie do complexo e é característica da Floresta Atlântica, apresentando 

uma distribuição longitudinal que se estende desde o Rio Grande do Norte, ao norte, 

até São Paulo, ao sul. O complexo H. ridleyi inclui, além de H. ridleyi, as espécies H. 

isepponae R.Oliveira & Wand. e H. ramageana Mez, que apresentam diferenças 

morfológicas sutis, principalmente no padrão da inflorescência, na forma da espiga e 

no tamanho das brácteas florais (Gonçalves-Oliveira; Wanderley, 2017; Jesus, 2018). 

Enquanto o complexo H. capitata, formado pelas espécies H. capitata Schultes & 

Schultes, H. belemii Smith & Read e H. nidularioides BP Cavalcante, EH Souza, AP 

Martinelli & Versieux, apresentam inflorescência capitulada, roseta crateriforme e 

brácteas primárias suborbiculares basais (Cavalcante et al., 2021). Essas 

semelhanças tornam a delimitação taxonômica das espécies desafiadora e podem 

levar até mesmo a identificações errôneas (Gonçalves-Oliveira; Wanderley, 2017). 

Hohenbergia catingae é o táxon mais polimórfico do gênero, com ampla 

distribuição geográfica e variabilidade morfológica extrema, o que resulta na descrição 

de diversas variedades como táxons infraespecíficos distintos, refletindo os desafios 

para a delimitação de espécies em complexos específicos (Baracho, 2005). O 

complexo catingae é composto por grande diversidade morfológica sendo descritas 

quatro variedades: H. catingae var. catingae Ule, H. catingae var. elongata M. B. 
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Foster e H. catingae var. extensa L. B. Sm. & R. W. Read (Baracho, 2005; Siqueira-

Filho; Leme, 2006). 

O complexo específico H. catingae enfrenta desafios para a conservação 

devido ao intenso processo de fragmentação de habitats, que atingem diversas 

espécies da família Bromeliaceae atualmente listadas no Livro Vermelho da Flora 

Brasileira como ameaçadas de extinção (Siqueira-Filho; Leme., 2006; Ladino et al., 

2019). Nesse contexto, a falta de uma delimitação clara e da atribuição de nomes 

taxonômicos precisos para as entidades dentro do complexo dificulta o 

reconhecimento adequado das espécies, prejudicando a implementação de 

estratégias de conservação eficazes (Frankham; Briscoe; Ballou, 2002). 

2.2.1.2 Hohenbergia catingae 

O gênero Hohenbergia, pertencente à subfamília Bromelioideae, foi descrito 

por Schultes & Schultes f. em 1830, com base em características morfológicas 

distintivas, como inflorescências vistosas e folhas com margens espinhosas (Baracho, 

2005). A filogenia do gênero tem sido investigada no contexto mais amplo da evolução 

e diversificação das Bromeliaceae, utilizando principalmente dados moleculares para 

compreender suas relações evolutivas (Horres et al., 2007; Schulte; Barfuss; Zizka, 

2009; Givnish, et al., 2011; Cruz, 2013; Oliveira, 2016). 

As informações moleculares têm ajudado a esclarecer as relações evolutivas 

dentro da subfamília Bromelioideae e o posicionamento do gênero Hohenbergia. 

Estudos filogenéticos recentes, como o de Bratzel et al. (2023), esclareceram que o 

gênero Hohenbergia é polifilético e está estreitamente relacionado aos gêneros 

Canistrum e Aechmea, formando um clado designado como "grupo Hohenbergia". 

Essa descoberta reforça a necessidade de revisões taxonômicas para refletir melhor 

a diversidade e as relações evolutivas desse grupo dentro das Bromelioideae. 

Dentro do gênero Hohenbergia, uma das espécies mais representativas é H. 

catingae Ule, nativa e endêmica do Brasil, onde apresenta distribuição abrangente na 

região Nordeste, nos estados de Alagoas, Bahia, Ceará, Paraíba, Pernambuco, Rio 

Grande do Norte e Sergipe, além de Minas Gerais no Sudeste (Forzza et al., 2014; 

Gonçalves-Oliveira; Martins; Wanderley, 2020). Classificada como uma erva de 

substrato rupícola e terrícola, H. catingae é encontrada em Áreas Antrópicas, 

Caatinga, Floresta Estacional Decidual, Floresta Estacional Semidecidual, além de 

Vegetação sobre Afloramentos Rochosos (Flora do Brasil, 2022). No Agreste 
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Paraibano e Pernambucano, formam densos agrupamentos sobre lajedos graníticos, 

assim como nos inselbergues dos Brejos de Altitude (Siqueira Filho e Leme, 2006; 

Ferreira et al., 2015). Como observado na Figura 1, suas características morfológicas 

incluem distribuição vegetativa por brotações basais curtas, roseta crateriforme, folhas 

lineares com ápices acuminados, inflorescência com 2 a 3 ramificações e revestida 

por um indumento esbranquiçado (Cavalcante et. al., 2022). 

Devido à sua distribuição predominante no Domínio da Caatinga, a espécie 

enfrenta importantes desafios relacionados a sua conservação. Atualmente, é 

considerada como vulnerável à perda de habitat impactada pelo desmatamento, 

expansão agrícola, urbanização e desertificação, que ameaçam as áreas de Caatinga 

(Santana, 2018; Tavares; Arruda; Silva, 2019). Além disso, a coleta para fins 

ornamentais também representa uma ameaça adicional à sua sobrevivência, o que 

ressalta a necessidade de medidas de conservação que incluam a proteção da 

espécie e de seus habitats (Rocha, 2010; Da Silva et al., 2024). 

 

2.2.1.3 Hohenbergia horrida 

Hohenbergia horrida Harms é uma espécie de Bromeliaceae nativa e endêmica 

do Brasil, com ocorrência confirmada nos estados de Paraíba e Pernambuco, dentro 

do domínio fitogeográfico da Caatinga (Baracho 2005, Gonçalves-Oliveira; Martins; 

Wanderley, 2020). H. horrida encontra-se em vegetações típicas de Floresta 

Estacional Semidecidual e sobre afloramentos rochosos, destacando-se nos 

complexos montanhosos do Planalto da Borborema, como na Serra do Ororubá e 

arredores de Brejo da Madre de Deus, em Pernambuco (Gonçalves-Oliveira; Martins; 

Wanderley, 2020). Apresenta hábito terrícola, formando rosetas tubulares que 

contribuem para sua adaptação às condições do semiárido brasileiro (Smith; Downs, 

1979; Forzza et al. 2014). 

A espécie apresenta características morfológicas marcantes (Figura 1), como 

folhas com margens serrilhadas e espinhos próximos entre si, exibindo coloração 

verde-avermelhada e textura marrom-lepidota na porção distal e a inflorescência 

composta por espigas cilíndricas ou piramidais, com flores sésseis, além de brácteas 

primárias longas e mucronadas (Smith; Downs, 1979; Baracho, 2005; Forzza et al. 

2014; Sousa; Wanderley, 2015; Tomaz; Versieux, 2019).  H. horrida apresenta uma 

relação morfológica com H. catingae, distingue-se por suas folhas verde-
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avermelhadas, espinhos próximos, brácteas e pétalas mais curtas, sépalas menores 

e mucros mais curtos (Tomaz; Versieux, 2019). 

Figura 1 – Aspectos morfológicos e hábitos de Hohenbergia catingae e H. horrida 

Legenda: ABC - Hohenbergia catingae; DEF – H. horrida. AB - Morfologia típica de H. catingae 

(Fotografia: Andy Siekkinen; Lucas C. Marinho); C - Visão geral da Inflorescência de H. catingae 

(Fotografia: Lucas C. Marinho); DE - Morfologia típica de H. horrida (Fotografia: Basílio Maciel); F - 

Visão geral da Inflorescência de H. horrida (Adaptado de Silva; Félix; Melo, 2015). 

2.2.2 Delimitação de espécies e estudos moleculares em Hohenbergia 

 

O conceito de espécie tem sido amplamente debatido ao longo da história da 

biologia, com diferentes abordagens propostas por diversos pesquisadores ao longo 

dos anos. Tradicionalmente, o Conceito Biológico de Espécie (CBE), proposto por 

Mayr (1982), define uma espécie como um grupo de organismos intercruzantes, 

isolados reprodutivamente de outros grupos. Sites e Marshall (2004), por sua vez, 

sugerem que as espécies podem ser compreendidas como segmentos de linhagens 

evolutivas delimitadas no tempo e no espaço, refletindo a dinâmica populacional e os 

processos evolutivos que moldaram sua diversidade. Essa diversidade de conceitos 



 

22 
 

reflete o papel central das espécies na medição da biodiversidade e em diversas áreas 

da pesquisa biológica (Stuessy, 2009; Jackson et al., 2017). 

A delimitação precisa de espécies é essencial para estudos na biologia 

evolutiva, entretanto, o reconhecimento de espécies tem implicações diretas para a 

conservação da biodiversidade (Dufresnes et al., 2023; Wu et al., 2023). A ausência 

de reconhecimento taxonômico dificulta a conservação, uma vez que as linhagens não 

identificadas enfrentam maiores riscos de extinção em comparação com os táxons 

descritos (Liu et al., 2022). Diante dessa complexidade, a delimitação de espécies 

torna-se uma atividade essencial para a conservação da biodiversidade, pois permite 

uma melhor compreensão da diversidade biológica e auxilia na formulação de 

estratégias de preservação (Morrison et al., 2009).  

Em alguns grupos, como as plantas, a morfologia pode ser muito diversa e 

influenciada por fatores ambientais, fluxo gênico e pela plasticidade fenotípica 

intraespecífica, o que resulta em convergências ou divergências que não refletem a 

relação genética ou evolutiva entre os organismos (Rieseberg; Wood; Baack, 2006; 

Rannala; Yang, 2020). As delimitações morfológicas são baseadas na identificação 

de diferenças fixas entre espécies, no entanto, a detecção dessas diferenças requer 

um grande grupo amostral (Wiens; Servedio, 2000; Rannala; Yang, 2020). Por isso, a 

prática taxonômica na delimitação de espécies tem sido direcionada para a integração 

de evidências genéticas, morfológicas e ecológicas, buscando critérios diagnósticos 

mais precisos para identificar e delimitar espécies de forma confiável (Dufresnes et 

al., 2023). 

A família Bromeliaceae apresenta grande diversidade morfológica, o que torna 

sua delimitação taxonômica um desafio (Monteiro et al., 2015). Diante dessa 

complexidade, os estudos de genética de populações associados a marcadores 

genéticos surgem como uma ferramenta essencial para compreender as relações 

filogenéticas e os padrões evolutivos dentro dessa família (Barcellos et al., 2023). A 

diversidade genética, avaliada por diversos tipos de marcadores moleculares 

derivados do DNA genômico, de cloroplastos e de sequências mitocondriais, permite 

identificar variações intra e interespecíficas, fornecendo informações cruciais sobre o 

fluxo gênico, estruturação populacional, taxas de mutação, deriva genética possíveis 

eventos de hibridização (Oliveira, 2012; Hohenlohe et al., 2021). 

Entre os marcadores moleculares disponíveis, os microssatélites ou SSRs 

(Sequencias Simples Repetidas - Simple Sequence Repeats) têm ganhado destaque 
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devido à sua alta taxa de polimorfismo, co-dominância, ampla distribuição no genoma 

e boa reprodutibilidade (Selkoe; Toonen, 2006). Esses marcadores são 

frequentemente usados em estudos de diversidade genética, estrutura populacional, 

genética da conservação, além de auxiliar na delimitação de espécies e em 

inferências filogeográficas (Avise, 2004; Santos, 2022; Domingos, 2022; Chaves, 

2024). Embora ainda haja escassez de SSRs desenvolvidos especificamente para 

muitas espécies de Bromeliaceae, estratégias como a transferência de primers entre 

espécies próximas têm sido empregadas com relativo sucesso (Neri et al., 2015). 

Como evidenciado na Tabela 1, estudos recentes têm empregado diversos 

marcadores moleculares para investigar as relações evolutivas e a diversificação 

dentro das subfamílias de Bromeliaceae, como Bromelioideae, Tillandsioideae e 

Pitcairnioideae. Para Bromelioideae, foram utilizados marcadores plastidiais, como 

matK, rps16, trnL-trnF, rpl32-trnL e psbA-trnH, além de marcadores nucleares, como 

rpb2, g3pdh, phyC e Leafy (Givnish et al., 2011; Evans et al., 2015; Aguirre-Santoro 

et al., 2016; Maciel et al., 2018; Gomes-da-Silva et al., 2019; Kessous et al., 2024). 

Adicionalmente, técnicas baseadas em polimorfismos, como Polimorfismo de 

Comprimento de Fragmentos Amplificados - Amplified Fragment Length 

Polymorphism (AFLP), têm sido aplicadas para analisar a variabilidade genética 

dentro do grupo (Cruz et al., 2017) Em Tillandsioideae, foram utilizados marcadores 

plastidiais, como rps16, trnL, trnL-trnF, atpB-rbcL e matK (Barfuss et al., 2005). Já em 

Pitcairnioideae, os principais marcadores incluem matK, rps16, rsp16-trnK e trnS-ycf3, 

abrangendo tanto DNA plastidial quanto nuclear (Gomes-da-Silva et al., 2019). Além 

disso, metodologias genômicas avançadas, como Angiosperms353, vêm sendo 

aplicadas para ampliar a resolução filogenética dentro do grupo (Bratzel et al., 2023). 

Essas abordagens têm sido fundamentais para superar as limitações da morfologia 

tradicional e para propor novas hipóteses sobre a evolução e a taxonomia da família. 
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Tabela 1 - Principais filogenias envolvendo as Bromeliaceae, marcadores usados e grupo alvo 

Artigo Marcador(s) Subfamília 

Fonte dos 

Marcadores de 

DNA usados 

Barfuss et al., 2005 
rps16, trnL, trnL-trnF, atpB-rbcL, 

rbcL+rbcL-accD, matK+trnK 
Tillandsioideae Plastidial 

Givnish et al., 2007 ndhF Bromeliaceae Nuclear 

Schulte; Barfuss; 

Zizka, 2009 
PRK, matK, trnL, trnL-trnF, atpB-rbcl Bromelioideae Plastidial 

Givnish et al., 2011 
matK, rps16, atpB-rbcL, psbA-trnH, 

rpl32-trnL, trnL-trnF, trnL  
Bromeliaceae Plastidial 

Silvestro et al., 

2014 
atpB, rbcL, trnL-trnF, matK, phyC Bromelioideae Nuclear/Plastidial 

Evans et al., 2015 matK, psbA-trnH e trnL-trnF Bromelioideae Plastidial 

Aguirre-Santoro et 

al. 2016 

ETS, rpb2, g3pdh, 

matK, rps16-trnK, trnL-F 
Bromelioideae Nuclear/Plastidial 

Cruz et al., 2017 AFLP Bromelioideae Nuclear 

Maciel et al., 2018 matK, ETS e phyC Bromelioideae Nuclear/Plastidial 

Gomes-da-Silva et 

al., 2019 

matK, rpL32-trnL, rps16, 

rsp16- trnK, trnS-ycf3 
Pitcairnioideae Nuclear/Plastidial 

Bratzel et al., 2023 Angiosperms353 Bromelioideae Nuclear/Plastidial 

Kessous et al., 

2024 

gt1, ycf1, rps16-intron, rps16-trnK, 

rpl32, matK, nadH, petD, trnL-trnF, 

rpoB, atpB-rbcL, psbA-trnH, trnC-

petN, Phyc, Prk, Leafy 

Bromeliaceae Nuclear/Plastidial 

 

Estudos recentes da subfamília Bromelioideae enfatizaram a relevância de 

abordagens combinadas para a delimitação de espécies. Em Aechmea Ruiz & Pav, 

um dos gêneros mais diversos da subfamília, estudos utilizando sequenciamento de 

DNA demonstraram que muitos grupos morfologicamente definidos são, na verdade, 

polifiléticos, indicando que características semelhantes evoluíram independentemente 

em diferentes linhagens (Bratzel et al., 2023). Enquanto Cryptanthus Otto & A. Dietr., 

uma combinação de dados moleculares e morfológicos possibilitou uma revisão das 

relações entre as espécies, destacando a necessidade de critérios diagnósticos mais 

consistentes para sua delimitação (Cruz et al., 2017). 

Análises moleculares recentes aprimoraram a compreensão da filogenia e 

taxonomia do gênero Hohenbergia. Uma análise das relações filogenéticas dentro da 
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Aliança Ronnbergia, que inclui espécies de Hohenbergia, com base em sequências 

de DNA plastidial e nuclear, demonstrou que esse grupo é monofilético e bem 

sustentado. Além disso, abrange espécies dos gêneros Aechmea, Hohenbergia e 

Ronnbergia (Aguirre-Santoro et al., 2016). Além disso, uma análise filogenética de 

bromélias da Caatinga e da Mata Atlântica do nordeste brasileiro, incluindo espécies 

de Hohenbergia, utilizando marcadores plastidiais e nucleares, esclareceu as relações 

filogenéticas infragenéricas do gênero, correlacionando seus representantes aos 

grupos de Bromelioideae (Oliveira, 2016). Desse modo, essas pesquisas destacam a 

importância de abordagens moleculares na elucidação das relações evolutivas e na 

conservação das espécies de Hohenbergia e dos demais gêneros de Bromelioideae. 
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3 OBJETIVOS 

 

3.1 Objetivo Geral 

O presente trabalho tem como objetivo analisar a estrutura genética populacional 
do complexo Hohenbergia catingae, visando compreender seus processos 
microevolutivos que moldam sua variação genética e sua possível diferenciação entre 
linhagens. 

 

3.2 Objetivos Específicos 

● Analisar os níveis de fluxo gênico histórico entre populações de H. horrida e 
H. catingae; 

 
● Averiguar a diversidade genética dentro e entre populações do complexo 

catingae; 
 

● Correlacionar a estrutura genética e inferir quanto aos possíveis eventos de 
especiação; 

 
● Quantificar a diversidade genética populacional, gerando informação 

relevante para estratégias de conservação. 
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RESUMO  

A família Bromeliaceae é uma das mais dominantes da Caatinga, desempenhando 

um papel crucial na manutenção da biodiversidade. Nesse sentido, estudos de 

diversidade genética são fundamentais para elucidar os processos evolutivos e a 

diferenciação entre espécies, como no complexo que envolve Hohenbergia horrida 

Harms e H. catingae Ule, que prestam importantes serviços ecossistêmicos na região. 

Assim, este trabalho teve como principal objetivo testar a hipótese de que H. horrida 

possui populações em processo de diferenciação e possivelmente de especiação 

dentro do complexo H. catingae. Para isso, foram utilizados quatro marcadores 

microssatélites nucleares em amplificação heteróloga para a análise da diversidade 

genética, empregando o software ARLEQUIN 3.5, e a estrutura genética foi avaliada 

por meio do teste AMOVA e do agrupamento bayesiano no programa STRUCTURE 

3.5. Foi revelada uma baixa diversidade genética pelos marcadores nucleares. A 

análise bayesiana dos dados nucleares indicou fortemente a presença de dois clusters 

(K = 2), com pouca mistura entre os indivíduos. Consistente com essa descoberta, a 

primeira AMOVA mostrou uma clara estruturação genética nas populações, com uma 

divisão em dois grupos principais e evidenciando diferenciação genética 

principalmente entre indivíduos. Os resultados da segunda AMOVA, realizada para 

testar a hipótese do presente estudo, sugerem que H. catingae e H. horrida 

compartilham o mesmo pool gênico e não exibem a estrutura genética esperada para 

duas espécies distintas. Assim, apesar da identificação de dois grupos principais nas 

análises bayesianas, a variação genética significativa ocorre predominantemente 

dentro das populações, e não entre os grupos ou espécies. 
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1. INTRODUÇÃO 

 
Os complexos específicos representam um desafio taxonômico significativo, 

pois são formados por entidades biológicas com características morfológicas 

semelhantes, bem como particularidades que dificultam a delimitação precisa das 

espécies (Carstens et al., 2013). A complexidade da família Bromeliaceae é 

intensificada por frequentes radiações adaptativas, incluindo hibridização e 

introgressão em populações isoladas, processos que moldam significativamente a 

diversidade genética de suas espécies (Benzing, 2000; Seehausen, 2004; Hirsch, 

2016). Dentro da família Bromeliaceae, a subfamília Bromelioideae passou por um 

rápido processo de especiação impulsionado por diversificações e disperções a partir 

da Floresta Atlântica para outras regiões da América do Sul e Central (Schulte et al., 

2009; Sass; Specht, 2010). Esse processo resultou em adaptações como o hábito de 

tanque e fotossíntese CAM (Silvestro et al., 2014). Análises filogenéticas indicam que 

vários gêneros dentro da subfamília são polifiléticos, sugerindo eventos complexos de 

diversificação (Bratzel et al., 2023). 

O complexo H. catingae compreende espécies com pouca diferença 

morfológica entre si, dificultando sua taxonomia e levantando questões sobre os 

processos evolutivos que moldaram sua diversidade (Baracho, 2004).  Duas espécies 

são destacadas dentro do complexo: H. horrida Harms por muito tempo foi 

considerada como uma variedade de H. catingae Ule. (H. catingae var. horrida), 

porém, foi elevada ao nível taxonômico de espécie no início do século (Baracho, 

2004). Embora seja uma espécie fortemente integrada ao complexo H. catingae, que 

inclui as espécies:  H. catingae var. catingae Ule, H. catingae var. elongata M. B. 

Foster e H. catingae var. extensa L. B. Sm. & R. W. Read, devido às características 

fenotípicas compartilhadas. No entanto, a distinção proposta por Harms (1935) de 

tratar H. horrida como uma espécie separada de H. catingae continua amplamente 

aceita e defendida (Baracho, 2004). Distinguindo-se de H. catingae principalmente por 

apresentar folhas verde-avermelhadas com espinhos muito próximos entre si. Além 

desse caráter, possui uma inflorescência em forma de pirâmide, ereta, com brácteas 

primárias alongadas que variam de 2 a 10 centímetros de comprimento (Silva; Felix; 

Melo, 2015).  No entanto, a diferenciação genética entre essas espécies ainda não foi 

totalmente esclarecida, tornando necessário um estudo mais detalhado sobre sua 

variabilidade genética e estrutura populacional. 
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O gênero Hohenbergia, possui uma plasticidade morfológica que contribui para 

a formação de complexos específicos, apresentando diversos grupos de espécies 

morfologicamente próximas, como os complexos H. ridleyi (Baker) MEZ (Jesus, 2018), 

H. capitata Schultes & Schultes (Cavalcante et al., 2022) e H. catingae. Estes 

complexos evidenciam a necessidade de abordagens integrativas, combinando dados 

morfológicos e moleculares para a correta delimitação das espécies (Mason-Gamer & 

Kellogg, 1996; Karanth, 2017). A filogeografia, neste sentido, compreende uma 

ferramenta essencial para investigar a estrutura espacial das linhagens genéticas e 

identificar possíveis processos de especiação (Avise, 2009; Hickerson et al., 2010). 

Entre os marcadores moleculares amplamente utilizados nesses estudos, destacam-

se os microssatélites, como mais utilizados, permitindo uma compreensão detalhada 

do potencial adaptativo e evolutivo das espécies em diferentes regiões, auxiliando na 

elucidação de padrões filogeográficos e evolutivos (Sunnucks, 2000; Medeiros; 

Cardoso; Ferreira, 2006; Nassau, 2022). 

A Caatinga, onde essas espécies estão inseridas, é um domínio fitogeográfico 

caracterizado por florestas secas, alta temperatura e baixa umidade, apresentando 

altos níveis de endemismo e biodiversidade adaptada a condições ambientais 

extremas (Barbosa; Gomes Filho, 2022). A heterogeneidade desse bioma favorece 

processos de adaptações ecológicas específicas, moldando a distribuição e 

diferenciação das populações de diversas espécies vegetais (Araújo et al., 2022). 

Nesse contexto, a especiação na Caatinga é frequentemente impulsionada pelo 

isolamento geográfico e pelas condições ambientais extremas, que limitam o fluxo 

gênico entre populações. O isolamento genético pode levar à especiação alopátrica, 

na qual linhagens evoluem separadamente devido à barreira geográfica (Gonçalves‐

Oliveira et al., 2017).  

Portanto, o presente estudo objetiva testar a hipótese de que as populações de 

H. horrida estão em processo de diferenciação dentro do complexo H. catingae, 

possivelmente seguindo um caminho de especiação. Além disso, busca quantificar a 

diversidade genética populacional e gerar informações relevantes para estratégias de 

conservação, contribuindo para a compreensão da evolução e manutenção da 

biodiversidade na Caatinga. 
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2. METODOLOGIA  

2.1 Coleta de Material  

Coletas foram realizadas em campo, onde amostras vegetais de 96 indivíduos 

pertencentes a nove populações de H. horrida e H. catingae foram obtidas em 

localidades distintas (Figura 1), conforme descrito na Tabela 1. Todo o material foi 

armazenado em tampão de Brometo de Cetiltrimetilamônio – Cetyltrimethylammonium 

Bromide (CTAB) (Rogstad, 1992). 

 

Figura 1 - Mapa de coleta de amostras vegetais dos indivíduos de Hohenbergia horrida e H. catingae. 

Elaborado no QGIS (Qgis Development Team, 2023). 

2.2 Extração de DNA 

Para o isolamento de DNA, foi empregado o protocolo CTAB conforme descrito por 

Weising et al. (2005). Após a extração, o DNA foi submetido a um processo de limpeza 

de polissacarídeos, seguindo o método de Michaels et al. (1994), para garantir a 

pureza e integridade do material genético obtido. 
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2.3 Procedimentos Moleculares  

Um conjunto de quatro marcadores nucleares (Ac11, Ac25, Ac40 e Ac55), 

desenvolvidos para Aechmea caudata Lindm. (Goetze et al., 2013). Cada ensaio 

continha 1x Fermentas TAQ Buffer, 0,25 mM Fermentas MgCl2, 0,025 mM dNTPs 

(Fermentas), 1 pMol de cada primer e DNA alvo na concentração de 1ng/μl. Para estes 

primers, as amplificações foram feitas em termociclador TECHNEE®, aplicando o 

programa de ciclagem Touchdown que constituiu em desnaturação inicial de 3 min a 

95 °C, seguido de 10 ciclos de 94 °C por 30 s, 58 °C diminuindo para 48 °C a 1 °C por 

ciclo por 30 s, 72 ° C por 30 s, seguido por 30 ciclos de 94 °C por 30 s, 48 °C por 30 

s, 72 ° C por 30 s, seguido por uma extensão final de 10 minutos a 72 ° C segundo o 

disposto em Aoki-Gonçalves et al. (2014). Os produtos da reação foram separados 

por meio de eletroforese em gel de agarose 1,5%, as amostras coradas com GelRed® 

e fotografadas com o auxílio de um transiluminador UV onde foram atribuídos valores 

de tamanhos por comparação com DNA de referência (DNA ladder 100pb). Por último, 

os produtos amplificados foram submetidos à eletroforese vertical em gel de 

poliacrilamida 6% não desnaturante, corados com nitrato de prata de acordo com 

Creste et al. (2001) com algumas modificações, sendo o tampão SB a solução de 

eletrólito tampão utilizada.  

2.4 Análises dos Dados Moleculares  

As fotografias dos géis foram analisadas manualmente, onde foram atribuídos valores 

de tamanhos por comparação com DNA de referência (DNA ladder 100pb). 

2.5 Análises estatísticas 

 Uma matriz de dados brutos contendo as informações alélicas de quatro loci nSSR 

foi utilizada para a verificação da diversidade genética e estrutura populacional no 

programa ARLEQUIN 3.5 (Excoffier; Lischer, 2010). No programa quantificamos 

Heterozigosidade observada e esperada (HE e Ho), análise molecular de variância 

(AMOVA) e valores de diferenciação genética calculando a diferença genética 

populacional (FST) (Slatkin, 1995). A estrutura genética populacional foi determinada 

por meio do método bayesiano de agrupamento implementado no programa 

STRUCTURE. 3.5 (Pritchard et al., 2000). Por fim, também foi utilizado o programa 

Arlequin 3.5 para estimar os valores de FST par a par. 
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Tabela 1 - Identificação e localização das populações de H. catingae e H. horrida coletadas 

 
 
 

3.RESULTADOS 

3.1 Diversidade Genética  

Ao todo, foram testados quatro conjuntos de oligonucleotídeos iniciadores (primers) 

de SSR, todos desenvolvidos originalmente para Aechmea caudata Lindm. (Goetze et 

al., 2013), os quais demonstraram amplificação positiva e um alto grau de 

polimorfismo tanto para indivíduos da população de H. catingae quanto para H. 

horrida. 

Os quatro loci de microssatélites nucleares (nSSR) analisados revelaram um total 

de 11 alelos distintos entre os 91 indivíduos estudados (Tabela 2). A variabilidade 

genética foi observada em diferentes populações, com o número total de alelos por 

locus variando entre 2 e 4, resultando em uma média de 2,125 alelos por locus. A 

distribuição dos alelos entre as populações mostrou uma variação significativa, com a 

média de alelos por população variando de 1,750 (H-HSR, C-QUM, C-LGA, H-HCET) 

a 3 (C-CAR). Além disso, a heterozigosidade observada (HO) variou 

consideravelmente entre as populações, com valores que oscilaram entre 0,200 (C-

LGA) e 0,619 (H-HSR). A heterozigosidade esperada (HE), que reflete a diversidade 

genética teórica com base nas frequências alélicas, também apresentou variação, 

indo de 0,4444 (C-LGA) a 0,6111 (C-QUM).  

População Espécie Localização 

C-FPL H. catingae Jaguarari - BA 

H-HSR  H. horrida  Monteiro - PB 

C-QUM H. catingae Queimadas – PB 

C-MPT H. catingae Esperança – PB 

C-LGA H. catingae Lagoa dos Gatos – PE 

C-ARB H. catingae Areia Branca – SE 

C-PIR H. catingae Pirambu - SE 

C-CAR H. catingae Caruaru - PE 

H-HCET H. horrida Arcoverde - PE 

C-SCRU H. catingae Caruaru - PE 
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Tabela 2 - Diversidade genética em populações de H. catingae e H. horrida. revelada por quatro 

marcadores nSSR. 

 

Táxon População N A HO HE 

H. horrida H-HCET 11 2.500 0.36364 0.46970 

H. horrida H-HSR 14 1.750 0.61905 0.49206 

H. catingae C-QUM 4 1.750 0.50000 0.61111 

H. catingae C-MPT 12 2.250 0.54167 0.44565 

H. catingae C-LGA 6 1.750 0.20000 0.44444 

H. catingae C-ARB 13 2.250 0.39744 0.46756 

H. catingae C-PIR 9 2.250 0.27778 0.44526 

H. catingae C-CAR 18 3.000 0.50572 0.52066 

H. catingae C-FPL 4 1.750 0.44444 0.50159 

H. catingae C-SCRU 2 2.000 0.25000 0.58333 

Legenda: N = número de indivíduos; A = número médio de alelos por locus; Ho = heterozigosidade 
observada; HE= heterozigosidade esperada;  

 

3.3 Estrutura genética 

Foram realizadas duas análises de variância molecular (AMOVA) neste estudo. A 

primeira análise utilizou os agrupamentos sugeridos pelo programa STRUCTURE. O 

resultado da análise bayesiana do conjunto de dados nSSR indicou fortemente a 

presença de dois clusters (K = 2) (Figura 2), com pouca mistura entre os indivíduos 

(Figura 3). O cluster 1 incluiu as populações C-FPL, C-QUM, C-MPT, H-HSR, C-ARB, 

C-PIR e C-CAR, enquanto o cluster 2 abrangeu as populações H-HCET, C-SCRU e 

C-LGA. Esses dois clusters foram definidos como grupos para a primeira AMOVA 

(Tabela 3). Os resultados, entretanto, não recuperaram as populações das espécies 

como diferenciadas. 
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Figura 2 - Magnitude de K de acordo com uma análise do STRUCTURE baseada em quatro 
marcadores nSSR 
 
 
 

Na análise de variância molecular, a maior proporção de variação genética, de 

67,45%, foi encontrada dentro das populações (FST = 0.32546). Enquanto, um 

percentual considerável de 19,35% da variação total foi atribuído à diferenciação entre 

os dois grupos revelados pela estrutura (FCT = 0.19352). Além disso, 13,19% da 

variação genética foi explicada pela diferenciação entre populações dentro de cada 

grupo (FSC = 0.16361). 

 
 
 
Tabela 3 - Análise de variância molecular (AMOVA) e graus de liberdade (df), de acordo com a análise 
do STRUCTURE para quatro marcadores nSSRs em populações de H. catingae e H. horrida. 

 

Fonte de Variação d. f. %Variação Estatísticas F 

Entre Grupos 1 19,35 FCT = 0.163616¹ 

Entre Populações 

Dentro de Grupos 
8 13,19 FSC = 0.19352¹ 

Dentro de Populações 172 67,45 FST = 0.32546¹ 

Legenda: FCT = diferenciação entre grupos; FSC = diferenciação entre populações dentro dos grupos; 

FST = diferenciação entre populações; ¹ valores significativos com P< 0,0001. 
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Figura 3 - Gráfico de barras de dois clusters (K = 2) de acordo com uma análise do STRUCTURE baseada em quatro marcadores nSSR: o cluster 1 é mostrado  
em vermelho e o cluster 2 em azul.
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Na segunda análise de AMOVA (Tabela 4), foi usada a estrutura de dois clusters 

para testar a hipótese de que as populações de H. horrida e H. catingae possam estar 

em um processo de especiação. O grupo 1 incluiu as populações de H. catingae (C-

FPL, C-QUM, C-MPT, C-ARB, C-PIR, C-CAR, C-SCRU, C-LGA), enquanto o grupo 2 

incluiu as populações de H. horrida (H-HCET e H-HSR). A maior parte da variação 

genética (82,54%) foi observada dentro das populações (FST = 0.17461), enquanto 

25,24% da variação total foi atribuída à diferenciação entre populações dentro dos 

clusters (FSC = 0.23416). Em contrapartida, a variação entre os dois grupos 

apresentou um percentual negativo de -7,78% (FCT = -0.07776). Adicionalmente, a 

análise de FST par a par, que representa uma análise mais detalhada, revelou 

variações genéticas significativas entre algumas populações não observadas na 

análise global (Tabela 5). 

 

Tabela 4 - Análise de Variância Molecular (AMOVA) e Graus de Liberdade (df) para testar a hipótese 
de especiação em populações de Hohenbergia catingae e H. horrida usando quatro marcadores nSSR  

 
Legenda: FCT = diferenciação entre grupos; FSC = diferenciação entre populações dentro dos grupos; 
FST= diferenciação entre populações; ¹ valores significativos com P< 0,0001; ² valores não 

significativos com P<0.83773. 
 
 
  

Fonte de 

Variação d. f. %Variação Estatísticas F 

Entre Grupos 1 -7,78 FCT = -0.07776² 

Entre Populações 

Dentro de Grupos 
8 25,24 FSC = 0.23416¹ 

Dentro de 

Populações 

172 82,54 FST = 0.17461¹ 
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Tabela 5 - Valores de FST par a par em populações de H. catingae e H. horrida. 

Legenda: * Significante p>0.001. 

 
 
4. DISCUSSÕES 

4. 1 Diversidade genética no complexo H. catingae 
 

A análise da diversidade genética (Tabela 2) revelou uma variabilidade 

considerável entre as populações estudadas, com uma variação entre 0.20000 (C-

LGA) e 0.61905 (H-HSR). A heterozigosidade observada (HO) inferior à esperada (HE) 

na maioria das populações sugere uma diversidade genética de moderada a baixa, 

devido a possíveis fatores como endogamia e fluxo gênico, que levam à redução da 

diversidade genética (Gonçalves-Oliveira et al., 2017). Além disso, a distribuição dos 

alelos entre as populações mostrou variações significativas, com algumas populações 

apresentando menor diversidade alélica, enquanto outras, como a população C-CAR 

(Caruaru), exibiram maior riqueza genética (Tabela 2). Essas diferenças podem ser 

atribuídas a fatores como isolamento geográfico, variação ambiental e dinâmica 

populacional, que influenciam diretamente a diversidade genética nas populações 

(Tumi et al., 2022). Esses fenômenos são comuns em populações pequenas ou 

isoladas, onde a deriva genética pode levar à perda de alelos e à fixação de outros, 

Pop. C-FLP C-QUM C-MPT C-ARB C-PIR C-CAR C-LGA H-HCET H-HSR 

C-

SCRU 

C-FPL -          

C-QUM 0,1842 -         

C-MPT 0,2175* 0,1269 -        

C-ARB 0,2415* 0,3151* 0,2982* -       

C-PIR 0,1856* 0,2123 0,2131* 0,0596 -      

C-CAR 0,2108* 0,0702 0,0763* 0,1115* 0,0922* -     

C-LGA 0,4208* 0,4681 0,4442* 0,2735* 0,3447* 0,2483* -    

H-HCET 0,3859* 0,3953 0,3723* 0,2451* 0,3107* 0,2101* 0,0315 -   

H-HSR 0,2270* 0,2247* 0,0369 0,2757* 0,2014* 0,0844* 0,5241* 0,4889* -  

C-

SCRU 0,1000 0,0740 0,1655 -0,0018 -0,0793 0,0103 0,1276 0,0848 0,2128 - 
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reduzindo a variabilidade genética ao longo do tempo (Cole, 2003; Bittencourt et al., 

2019). 

Estes resultados são semelhantes aos observados anteriormente no gênero 

Hohenbergia por Jesus (2018), que ao estudar espécies do gênero, encontrou 

padrões semelhantes de diversidade genética, com altos valores de heterozigosidade 

esperada e baixos valores de heterozigosidade observada em algumas populações. 

Esse padrão também foi reportado em estudos com outras espécies de bromélias 

(Soares et al., 2018; Palma-Silva et al., 2011; Barbará et al., 2007, Brandão, 2016), 

reforçando a ideia de que trata-se de uma tendência comum na família Bromeliaceae.  

A diversidade genética em populações de Aechmea distichantha Lem. revelou 

desvios significativos do equilíbrio de Hardy-Weinberg, diminuindo um déficit de 

heterozigotos, associado a processos como autofertilização e endogamia biparental 

(Godoy et al., 2023). Eventos como a adaptação a ambientes específicos e o 

isolamento populacional podem influenciar os padrões genéticos observados em 

Bromeliaceae (Givnish et al., 2014). Assim, eventos como a autofertilização 

facultativa, cruzamentos entre indivíduos geneticamente relacionados e a 

fragmentação de habitats podem contribuir para reduzir a diversidade genética em 

populações de Bromeliaceae. Esses fatores são comuns em ambientes com baixa 

densidade populacional, isolamento geográfico ou limitação de polinizadores, 

favorecendo o aumento de homozigotos e alterando a estrutura genética populacional. 

4. 2 Estrutura Genética e Dinâmica Populacional 

4.2.1 Agrupamento Sugerido pelo STRUCTURE 

A primeira AMOVA, baseada nos agrupamentos sugeridos pelo STRUCTURE, 

revelou uma estruturação genética clara nas populações estudadas, com a divisão em 

dois grupos principais. Esse padrão de estrutura genética, com uma proporção 

significativa da variação genética em 19,35% (Tabela 3), pode ser explicado pela 

diferenciação entre os dois grupos, a qual sugere que o fluxo gênico entre esses 

clusters é limitado, possivelmente influenciados por fatores geográficos ou ecológicos. 

Além disso, os resultados indicam o percentual de 13,19% para variação genética 

entre populações dentro de cada grupo (FSC = 0.16361), demonstrando que, embora 

haja uma estruturação geral em dois grupos principais, ainda existem subestruturas 

populacionais adicionais dentro de cada cluster. Entretanto, a maior proporção 
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(67,45%) foi encontrada dentro das populações (FST = 0.32546), indicando que a maior 

parte da diferenciação genética ocorre em nível intrapopulacional. Esses resultados 

são consistentes com padrões frequentemente observados em plantas, onde uma alta 

proporção de variação genética é retida dentro das populações devido à mistura 

genética local e ao fluxo gênico reduzido entre populações geograficamente isoladas 

(Bastías et al., 2020).  

Esse resultado está alinhado com estudos anteriores em Bromeliaceae, que 

revelaram um fluxo gênico reduzido entre populações de Dyckia spectabilis Mart. ex 

Schult.f. & Schult.f, atribuído à distribuição fragmentada dos habitats adequados 

(Gonçalves-Oliveira et al., 2017). Da mesma forma, foi evidenciado altos níveis de 

diferenciação genética entre subpopulações do complexo Cryptanthus zonatus (Vis.) 

Vis, devido à presença de barreiras geográficas históricas (Ferreira et al. 2021). 

Enquanto que, com Aechmea distichantha, foi relevada uma alta estrutura genética 

entre as populações, sugerindo fluxo gênico restrito via sementes e pólen (Godoy et 

al., 2023). Esses estudos destacam que fatores como a fragmentação de habitats, o 

isolamento geográfico e a limitada capacidade de dispersão desempenham um papel 

crucial na diversificação genética e na especiação (Frankham et al., 2017). No caso 

do complexo H. catingae, os padrões de diferenciação genética podem estar 

relacionados a fatores semelhantes, como barreiras geográficas, isolamento 

reprodutivo e por adaptações locais, o que pode estar contribuindo para a 

diferenciação entre as populações. 

A maior proporção da variação genética (67,45%) ocorrendo em nível 

intrapopulacional (Tabela 3), compreende um padrão frequentemente observado em 

estudos de genética de populações de plantas (Soares et al., 2018; Ribeiro et al., 

2013). Esse padrão pode ser explicado pela mistura genética local e pelo fluxo gênico 

reduzido entre populações geograficamente isoladas (Tumi et al., 2022). No entanto, 

a presença de uma variação significativa entre os dois grupos principais (FCT = 

0.19352), sugere que esses clusters representam agrupamentos genéticos distintos, 

possivelmente influenciados por fatores geográficos ou ecológicos. Essa 

subestruturação populacional é comum em espécies com distribuição fragmentada, 

como observado em outras Bromeliaceae como Vriesea botafogensis Mez (Carvalho, 

2015) e Dyckia leptostachya Baker (Brandão, 2016), onde a diferenciação genética 

entre populações foi atribuída a diferenças na dispersão e ao isolamento geográfico. 
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Estudos em outras espécies de bromélias reforçam a importância de fatores 

geográficos e ecológicos na estruturação genética das populações. Na subfamília 

Tillandsioideae, foram identificados dois grupos genéticos moderadamente 

diferenciados em Tillandsia landbeckii Phil no deserto de Atacama, atribuída à 

limitação do fluxo gênico entre as populações devido à distância geográfica e à 

presença de barreiras naturais, como vales costeiros transversais (Bastías et al., 

2020). Da mesma forma, em Vriesea scalaris E.Morren foi observada uma alta 

diferenciação genética entre os quatro clusters identificados (Neri et al. 2021). A 

diferença nos padrões de diversidade genética dessa espécie foi atribuída ao sistema 

de reprodução predominante de autofecundação, que limita o fluxo gênico e intensifica 

a diferenciação entre as populações (Neri et al., 2021).  

 

4.2.2 Integridade específica entre H. catingae e H. horrida 

A segunda AMOVA (Tabela 4), realizada para testar a hipótese de especiação entre 

H. catingae e H. horrida, não apoiou a ideia de que essas espécies estão estruturadas 

em grupos genéticos distintos, apresentando um percentual negativo de -7,78% (FSC 

= -0,07776), o que difere da morfologia observada (Baracho, 2004). Os resultados 

apontam que há pouca ou nenhuma diferenciação genética significativa entre os dois 

grupos definidos. Por outro lado, a variação entre as populações dentro de cada grupo 

é significativa (25,24%). Esse resultado sugere que, apesar das espécies não 

apresentarem uma diferenciação clara entre si, existe uma considerável variação 

genética em níveis locais.  

A maior parte da variação genética (82,54%) foi encontrada dentro das populações, 

o que indica que esta variação está distribuída entre os indivíduos de cada população. 

Esse resultado é consistente com estudos anteriores em Bromeliaceae que relataram 

uma maior proporção da variação genética dentro das populações do que entre elas 

(Lavor et al., 2013; Brandão et al., 2016). De forma semelhante, no complexo 

Cryptanthus zonatus (Vis.) Vis. a maior parte da variação genética (72%) ocorreu 

dentro das subpopulações, o que pode ser explicado pela reprodução 

predominantemente cruzada da espécie, favorecendo a alta diversidade genética 

intrapopulacional (Ferreira et al., 2021). Da mesma maneira, Vriesea simplex (Vell.) 

Beer apresentou 87,96% da variação genética dentro das populações, indicando que 

os padrões genéticos dessa espécie estão fortemente influenciados por fatores 
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intrapopulacionais, como o fluxo gênico local e a dispersão de sementes limitada (Neri 

et al., 2021). Esses resultados reforçam a tendência de alta variação intrapopulacional 

observada em Bromeliaceae e sugerem que processos reprodutivos e ecológicos têm 

um papel fundamental na estrutura genética dessas espécies. 

Embora o FCT tenha apresentado um valor negativo, os resultados de FST par a par 

representam uma análise mais refinada, capaz de identificar variações não 

observadas na análise global (Tabela 5), indicando que existe diferenciação genética 

entre algumas populações. A maior diferenciação foi observada entre as populações 

de Lagoa dos Gatos (C-LGA) e Arcoverde (H-HCET), com um FST de 0.52410, 

apontando uma alta estruturação genética e isolamento genético significativo entre 

essas populações. Além disso, a população de Jaguarari (C-FPL) apresenta 

diferenciação genética significativa em relação às populações de Esperança (C-MPT), 

Areia Branca (C-ARB), Pirambu (C-PIR), Caruaru (C-CAR), Lagoa dos Gatos (C-

LGA), Arcoverde (H-HCET) e Monteiro (H-HSR), com variação de FST entre 0.18563 

e 0.42080 (p< 0,00001), o que indica uma clara estruturação genética entre C-FPL e 

as demais populações mencionadas devido ao baixo fluxo gênico ou a diferenças 

genéticas acumuladas ao longo do tempo. 

Por outro lado, Pirambu (C-PIR) e Caruaru (C-SCRU) apresentaram o menor valor 

de estruturação com FST de -0,07937 (p > 0,0001), sugerindo ausência de 

diferenciação genética entre essas populações e um provável fluxo gênico contínuo. 

Da mesma forma, Caruaru (C-SCRU) e Queimadas (C-QUM) não apresentaram 

diferenciação genética significativa em relação à maioria das outras populações 

analisadas, o que reforça a hipótese de fluxo gênico constante entre essas 

populações.  

A ausência de diferenciação genética significativa entre H. catingae e H. horrida 

sugere um elevado fluxo gênico entre as populações, levando a uma estrutura 

genética compartilhada (Wendt et al., 2008). Resultados semelhantes foram 

encontrados no complexo H. ridleyi Baker, sugerindo que a eficiência de polinização 

e a adaptação local podem desempenhar um papel importante na manutenção da 

diversidade genética dentro das populações de Hohenbergia, mesmo na ausência de 

diferenciação genética significativa entre espécies (Jesus, 2018). A variação genética 

significativa entre as populações dentro de cada grupo pode estar associada a fatores 

ambientais específicos e à adaptação local, um fenômeno comum em bromélias que 

ocupam nichos ecológicos diversos (Vailati et al., 2012). Tal variabilidade local pode 
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ser resultado de pressões seletivas distintas em diferentes habitats, levando à 

adaptação das populações a condições ambientais específicas. Esse padrão sugere 

que, apesar das diferenças morfológicas observadas (Baracho, 2004), H. catingae e 

H. horrida podem compartilhar um pool gênico, o que pode ter implicações importantes 

para a taxonomia e conservação dessas espécies. 

 
5. CONCLUSÕES 

 
O presente estudo fornece evidências sobre a estrutura genética e o fluxo genético 

entre H. catingae e H. horrida, mostrando que há baixa variação genética entre elas e 

que ambas compartilham o mesmo pool gênico. Apesar da presença de dois grupos 

principais identificados nas análises bayesianas, a variação genética significativa 

ocorre principalmente dentro das populações e não entre os grupos ou espécies, como 

observado também em outras espécies de Bromeliaceae. Os resultados aqui 

apresentados rejeitam a hipótese de que as populações de H. horrida Harms estão 

em processo de diferenciação dentro do complexo H. catingae e em possível processo 

de especiação, sugerindo que cada morfotipo compreende a uma única entidade 

biológica do ponto de vista genético, devendo receber esforços para sua conservação. 
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