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RESUMO
O conhecimento genético-molecular das espécies que apresentam relevância
enquanto recurso natural é fundamental para elaboração de estratégias de
conservação e uso sustentável da biodiversidade. Os marcadores moleculares são
importantes ferramentas para obtenção de dados genéticos relativos desde as
estimativas populacionais até identificação de regiões genômicas associados a
características fenotípicas. Assim, objetivou-se apresentar um panorama do
conhecimento disponível na literatura sobre a aplicação de marcadores
moleculares para o estudo de espécies do gênero Croton, indicando tanto as
principais lacunas, como as perspectivas em relação às ferramentas moleculares
disponíveis e sua aplicação na compreensão do gênero, tendo como fim a
conservação e uso dessas espécies. Para tanto, foram realizadas buscas em bases
de dados (indexadores) de publicações científicas. Em síntese, os estudos genéticos
com a aplicação de marcadores moleculares restringiram-se a sete espécies de
Croton spp., o que corresponde a menos de 1% das espécies do gênero, e em sua
maioria foram utilizados marcadores moleculares dominantes, fato que limita a
possibilidade dos autores em ampliar suas discussões e conclusões. Os dados
apresentados indicam a escassez de conhecimento relativo as características
genéticas e sobre a estrutura genética populacional para as espécies de Croton
spp.. Consequentemente, essa realidade atesta um conjunto de oportunidades para
realização de novas pesquisas que contribuam para caracterização e uso dessa
biodiversidade.
PALAVRAS-CHAVE: diversidade genética, marcadores moleculares, recursos
genéticos vegetais
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CONTRIBUTIONS OF MOLECULAR BIOLOGY FOR CHARACTERIZATION,
CONSERVATION AND USE OF THE GENUS Croton L. (Euphorbiaceae)

ABSTRACT
The genetic-molecular knowledge of the species that present relevance as a natural
resource is fundamental for the elaboration of strategies of conservation and
sustainable use of biodiversity. Molecular markers are important tools for obtaining
relative genetic data from population estimates to identification of genomic regions
associated with phenotypic characteristics. The aim of this study was to present an
overview of the available knowledge in the literature on the application of molecular
markers for the study of species of the genus Croton, indicating both the main gaps
and perspectives regarding the available molecular tools and its application in the
understanding of the genus, aiming at the conservation and use of these species. For
that, searches were made on databases (indexers) of scientific publications. In
summary, genetic studies with the application of molecular markers were restricted to
seven species of Croton spp., corresponding to less than 1% of the species of the
genus, and most dominant molecular markers were used, a fact that limits the
possibility of authors to broaden their discussions and conclusions. The data
presented indicate the lack of knowledge regarding the genetic characteristics and
the population genetic structure for Croton spp.. Consequently, this reality testifies to
a set of opportunities for conducting new research that contributes to the
characterization and use of this biodiversity.
KEYWORDS: genetic diversity, molecular markers, plant genetic resources

INTRODUÇÃO
O gênero Croton L. é o segundo maior gênero da família Euphorbiaceae, com

aproximadamente 1.200 espécies. As espécies do gênero apresentam ampla
distribuição mundial com a maioria dos seus representantes distribuídos nas regiões
tropicais, predominantemente no continente Americano, sendo o Brasil (300
espécies), Madagascar (150 espécies), Caribe (150 espécies) e México (100
espécies) considerados os mais importantes centros de diversidade do gênero
(BERRY et al., 2005). No Brasil, as espécies de Croton estão amplamente
distribuídas em diversos ambientes e vegetações, havendo uma maior concentração
de espécies nas regiões Sudeste (149 espécies) e Nordeste (115 espécies) do país
(CORDEIRO et al., 2019).

A distribuição geográfica das espécies de Croton em diferentes paisagens é
resultado de uma soma de fatores que envolvem interações ecológicas
estabelecidas pelas espécies do gênero, ressaltando-se os eventos de polinização e
dispersão, relacionados com o sucesso reprodutivo, bem como as estratégias de
defesa em resposta à ação dos predadores e aos fatores limitantes do ambiente em
que essas espécies ocorrem.

Além da importância ecológica, as espécies do gênero Croton constituem um
importante recurso natural, sendo utilizadas para diversas finalidades, com destaque
para o uso medicinal que tem despertado o interesse em potencial para descoberta
de medicamentos. Estudos têm demonstrado uma riqueza na composição química
das espécies de Croton, com a identificação de cerca de 400 compostos químicos,
dos quais muitos apresentam atividade biológica comprovada (WEN-HUI et al.,
2018), a exemplo das atividades citotóxica [Croton heliotropiifolius
Kunth (ALENCAR et al., 2016)]; antiangiogênica [Croton crassifolius
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Geiseler. (LIANG et al., 2017)]; anti-inflamatória [Croton urucurana Baill.
(CORDEIRO et al., 2016)]; inseticida [Croton argyrophyllus Kunth. (CRUZ et al.,
2015; CRUZ et al., 2017)]; antinociceptivo [Croton cordiifolius Baill. (NOGUEIRA et
al., 2015)], fato que naturalmente agrega valor econômico em potencial para muitas
espécies. Dentre essas espécies muitas são nativas do Brasil (a exemplo de Croton
heliotropiifolius,C. bonplandianum Bail, C. urucurana, C. muscicarpa Müll. Arg., C.
argyrophylloides Muell. Arg. e C. limae A.P. Gomes, M.F. Sales P.E. Berry).

Contudo a extração insustentável desse recurso natural, aliado ao elevado
número de espécies de Croton endêmicas do Brasil (aproximadamente 250)
(CORDEIRO et al., 2019), implica em um cenário preocupante para a preservação
das espécies do gênero no país, tendo em vista que aproximadamente 39% dessas
espécies encontram-se sob ameaça (POLLITO et al., 2004). Este fato demonstra a
urgência na aplicação de medidas de conservação, tais como, a proteção dos
ambientes de ocorrência dessas espécies por meio da criação e ampliação de áreas
protegidas (in situ) (POLLITO et al., 2004), bem como, estratégias de conservação
ex situ, a exemplo dos bancos ativos de germoplasma e coleções.

No contexto apresentando, posto as potencialidades do gênero e os riscos
inerentes a sua conservação, torna-se evidente a demanda por estudos de
caracterização dessa biodiversidade, visto que somente com efetivo conhecimento
da biodiversidade (especialmente quanto a sua variabilidade e estruturação
genética) tornar-se viável o avanço no estabelecimento e na consolidação de
estratégias de conservação e uso dos recurso naturais (NASS, 2011; CERQUEIRA-
SILVA et al., 2014).

Técnicas da genética e biologia molecular, a exemplo dos marcadores
moleculares, fornecem informações úteis em diferentes estudos e etapas
metodológicas, que incluem desde a coleta, caracterização até o efetivo uso dos
recursos genéticos vegetais, a exemplo dos programas de melhoramento de plantas
(FALEIRO et al., 2018). Os marcadores moleculares, em complemento a outras
técnicas utilizadas para a caracterização dos recursos genéticos, como os
marcadores morfológicos e bioquímicos, apresentam vantagens, pois permitem a
avaliação diretamente ao nível de DNA, livre de influências do ambiente ou do
estágio de desenvolvimento do organismo analisado, além de possibilitar a obtenção
de um número praticamente ilimitado de polimorfismos genéticos (FALEIRO et al.,
2018).

Diante da gama de marcadores moleculares, diversos fatores podem
influenciar na escolha da técnica mais adequada aos objetivos do estudo e ao
organismo alvo. Os marcadores moleculares diferem entre si quanto ao nível de
polimorfismo detectado, a abundância no genoma, a especificidade de locus, a
reprodutibilidade e os requisitos de detecção e automação da técnica. Também
devem ser considerados na determinação dos marcadores a serem empregados em
um estudo, os fatores relativos a infraestrutura disponível, aos requisitos técnicos e
de custos e o nível de conhecimento genético da espécie a ser caracterizada no
estudo (MONDINI et al., 2009; HAYWARD et al., 2015; TURCHETTO-ZOLET et al.,
2017; FALEIRO et al., 2018).

Tendo em vista que os marcadores moleculares, têm sido empregados para
identificação, caracterização e avaliação dos recursos genéticos, e que as
informações geradas por essas ferramentas são importantes para a implementação
de estratégias de conservação e uso das espécies, objetivou-se
apresentar um panorama do conhecimento relativo à aplicação dos
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marcadores moleculares para espécies do gênero Croton, indicando tanto as
principais lacunas como as perspectivas em relação às ferramentas moleculares
disponíveis e sua aplicação nas estimativas genéticas do gênero, tendo como fim a
conservação e uso dessas espécies.

MATERIAL E MÉTODOS
Foi realizada uma revisão integrativa com base em buscas realizadas em

diversas bases de dados de publicações científicas: Pubmed
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed), Doaj (https://doaj.org/), Google scholar
(https://scholar.google.com.br/), semantic scholar (https://www.semanticscholar.org/),
SciELO (http://www.scielo.org/php/index.php), Web of Science
(https://login.webofknowledge.com) e SCOPUS (https://www.scopus.com). Os
termos utilizados em português e inglês na pesquisa foram Croton, em combinação
com os termos “genética” ou “genetic”, e “marcador molecular” ou ”molecular
markers”.

Quanto aos critérios de inclusão, foram considerados os artigos originais
disponíveis eletronicamente, em português, inglês e/ou espanhol. Não foi
estabelecido um período específico para ocorrência das publicações, possibilitando
assim uma abrangência quantitativa de publicações que efetivamente representam o
estado da arte relativa a temática considerada neste estudo. De posse dos artigos,
foi realizada sequencialmente leitura exploratória com vistas a identificação dos
artigos que apresentassem como objetivo a aplicação de marcadores moleculares
em estudo de espécies do gênero Croton e posteriormente uma leitura crítica dos
artigos selecionados.

RESULTADOS E DISCUSSÃO
Apesar dos avanços obtidos nas últimas décadas no desenvolvimento dos

marcadores moleculares, e a sua aplicação em estudos genéticos de diversas
espécies vegetais, sobretudo em espécies cultivadas comercialmente, o mesmo
progresso não é observado para as espécies do gênero Croton (Figura 1), com
média de intervalo entre o desenvolvimento inicial das técnicas e sua efetiva
aplicação no gênero Croton variando de 15 a 22 anos, além de limitado a menos de
10 espécies. A despeito dessa realidade, o advento da técnica da reação em
cadeia da polimerase (PCR - Polymerase Chain Reaction) no início dos anos 1980
impulsionou o desenvolvimento da maioria dos marcadores disponíveis, como AFLP
(Amplified Fragment Length Polymorphism), SSR (Simple Sequence Repeats), ISSR
(Inter Simple Sequence Repeat), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), RGA
(Resistance genes analogs) (Figura 1A), entre outros. Desde então, os avanços nas
técnicas de sequenciamento em larga escala tem levado ao desenvolvimento e
aprimoramento dos marcadores moleculares, como os SNPs (Single Nucleotide
Polymorphism) (TURCHETTO-ZOLET et al., 2017; NADEEM et al., 2018).

www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed
www.semanticscholar.org/
http://www.scielo.org/php/index.php
www.scopus.com
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FIGURA 1. Esquema ilustrativo dos principais marcadores moleculares e suas
referências iniciais (A), bem como os estudos publicados utilizando marcadores
moleculares no gênero Croton, a sua referência inicial, e o quantitativo de estudos
e espécies (B). Fonte: autoria própria.

Estudos acerca da caracterização genética de Croton com a aplicação de
marcadores moleculares estão disponíveis para sete espécies (Croton cajucara
Benth., Croton alabamensis E.A. Sm. ex Chapm., Croton floribundus Spreng., Croton
linearifolius Mull. Arg., Croton heliotropiifolius Kunth., Croton tetradenius baill e
Croton antisyphiliticus Mart. ex M. Arg.), o que corresponde a menos de 1% das
espécies do gênero (quadro 1), atestando a efetiva carência de dados e a
necessidade de proposições relacionadas ao entendimento da diversidade e
estrutura genética do gênero. Além do que, a escassez de resultados genético-
moleculares implica em ausência de informações relativas a identificação de
regiões genômicas associadas a expressão de características de interesse para
adaptação e uso das espécies. A aplicação de marcadores moleculares para as
espécies do gênero iniciou-se em 2005, com a proposição de um estudo de
diversidade de C. cajucara com base no marcador RAPD (ANGELO et al., 2005)
(Figura 1B). A maioria dos estudos (80%) é baseada no uso de marcadores
moleculares dominantes (quadro 1), que em função do seu padrão de segregação,
apresenta limitações quanto a realização de algumas estimativas genéticas,
sobretudo quanto associadas a questões populacionais. O emprego de
marcadores co-dominantes como os SSR, iniciou-se em 2013 com o
desenvolvimento de primers e estimativas de diversidade e estrutura genética
para a espécie C. floribundus (SILVESTRINI et al., 2013; SILVESTRINI et al.,
2015). O avanço no uso desses marcadores, em diferentes
espécies e populações de Croton spp. deverá permitir uma
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discussão mais efetiva quanto a variabilidade e estruturação dessa biodiversidade.

QUADRO 1. Apresentação descritiva e quantitativa de estudos publicados utilizando
diferentes marcadores moleculares para o gênero Croton.
Marcadores
moleculares

Padrão de
herança

Objetivo dos
estudos

Espécies
avaliadas Referências

C. cajucara ANGELO et al.,
2005

C. floribundus SOUZA et al.,
2012

C. linearifolius SCALDAFERRI
et al., 2014RAPD Dominante

• Estimativas
de
diversidade
e estrutura
genética;

• Comparação
de métodos
para
estimativas
de
diversidade
genética.

C.
heliotropiifolius

ROCHA et al.,
2016

C. linearifolius SCALDAFERRI
et al., 2014

C.
heliotropiifolius

ROCHA et al.,
2016

C. tetradenius
ALMEIDA-

PEREIRA et al.,
2017

C. linearifolius SILVA et al.,2018

ISSR Dominante

• Estimativas
de
diversidade
e estrutura
genética;

• Comparação
de métodos
para
estimativas
de
diversidade
genética;

• Seleção de
primers.

C. linearifolius SILVA et al.,no
prelo

C.
alabamensis

VAN EE et al.,
2006

AFLP Dominante

• Filogenia;
• Estimativas

de
diversidade
genética.

C.
antisyphiliticus

OLIVEIRA et
al.,2016

C. linearifolius SILVA et al.,2018

RGA

• Estimativas
de
diversidade
e estrutura
genética;

• Seleção de
primers.

C. linearifolius SILVA et al.,(no
prelo)
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C. floribundus SILVESTRINI et
al., 2013

SSR Codominante

• Estimativas
de
diversidade
e estrutura
genética;

• Desenvolvim
ento de
primers.

C. floribundus SILVESTRINI et
al., 2015

Os marcadores RAPD e ISSR foram os mais utilizados em Croton
totalizando quatro e cinco estudos, respectivamente (quadro 1 e Figura 1B).
Dentre as vantagens que podem justificar a escolha por essas técnicas,
destacam-se a simplicidade, rapidez na obtenção de dados, baixo custo, demanda
de quantidades mínimas de DNA para realização das análises e a possibilidade de
estudar espécies sem informações prévias de sequências de DNA para
construção dos primers (TURCHETTO-ZOLET et al., 2017). Tais características
são especialmente úteis para espécies pouco estudadas e com interesse
comercial pouco explorado, situação da maioria das espécies do gênero Croton.
Apesar das limitações inerentes ao uso dos marcadores dominantes, como a
impossibilidade de diferenciar os locos em heterozigose, a aplicação desses
marcadores geram informações que podem contribuir para ampliação do
conhecimento genético de Croton.

Em estudo com C. cajucara, espécie que apresenta potencial econômico na
indústria de cosméticos, o marcador RAPD foi aplicado para estimar a diversidade
genética entre 16 acessos de dois morfotipos da espécie (ANGELO et al., 2006).
Marcadores do tipo RAPD também foram utilizados para analisar a estrutura
genética da espécie C. floribundus em diferentes pontos de coleta a fim de
estabelecer estratégias para a coleta de sementes usadas em reflorestamentos da
Floresta Atlântica (SOUZA et al., 2012). Esses dois estudos realizados por Angelo
et al. (2006) e Souza et al. (2012), atestam a importância dos marcadores
moleculares como subsídios para fortalecer ações de conservação e/ou
(pré)melhoramento.

O RAPD também foi utilizado em conjunto com marcadores ISSR para
comparar métodos para estimativas de diversidade genética em C. linearifolius
(SCALDAFERRI et al., 2014) e estimar a variabilidade genética em C.
heliotropiifolius (ROCHA et al., 2016). Estas espécies têm despertado o interesse
dos pesquisadores por apresentarem potencial inseticida e medicinal,
respectivamente. Os marcadores ISSR apresentam vantagens quando
comparados ao RAPD, pois possuem alta reprodutibilidade devido ao uso de
sequências mais longas (aproximadamente 20 pb) na composição dos iniciadores
e por possuírem, consequentemente maiores temperaturas de anelamento
(MONDINI et al., 2009; IBRAHIM et al., 2010).

O marcador ISSR foi também utilizado para analisar a diversidade genética
entre 40 indivíduos de C. tetradenius presentes em quatro populações naturais no
Estado de Sergipe, Brasil (ALMEIDA-PEREIRA et al., 2017) contribuindo para o
avanço do entendimento genético populacional da espécie em seu ambiente natural.
Por sua vez, Silva et al. (2018) selecionaram 16 iniciadores ISSR e
14 combinações de iniciadores RGA, tendo por critérios a
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resolução das marcas e os padrões polimórficos, a fim de subsidiar estudos
genéticos em C. linearifolius. Os marcadores ISSR e RGA selecionados por Silva et
al. (2018) foram empregados para estimar a estrutura e diversidade genética em
61 indivíduos de C. linearifolius presentes na Floresta Nacional Contendas do
Sincorá (FLONA) (SILVA et al., no prelo). Estudos dessa natureza, como os de Silva
et al. (2018), demonstram a possibilidade de uso conjunto de diferentes marcadores
moleculares em estudos genéticos. Tal estratégia pode contribuir para uma maior
amostragem do genoma estudado.

A técnica AFLP foi empregada para avaliar a variabilidade genética em
populações naturais de C. antisyphiliticus, espécie utilizada no tratamento de
infecções do aparelho urogenital, presentes nos estados de Minas Gerais, São
Paulo e Goiás (OLIVEIRA et al., 2016). Além das características inerentes aos
marcadores dominantes, os marcadores AFLP apresentam como desvantagens a
exigência de uma maior quantidade de DNA, várias etapas e reagentes que
aumentam o custo da técnica (TURCHETTO-ZOLET et al., 2017), sendo estes
fatores potenciais/prováveis motivos para o reduzido número de estudos de Croton
com estes marcadores, se comparado com os RAPD e ISSR (quadro 1).

Marcadores moleculares AFLP foram empregados em conjunto com dados de
sequências de DNA para estimar a diversidade genética e para reconstrução das
relações filogenéticas em C. Alabamensis com ocorrência nos estados do Texas e
Alabama nos Estados Unidos (VAN EE et al., 2006). O uso de marcadores AFLP
tem sido utilizado com êxito em estudos que visam elucidar as relações filogenéticas
entre espécies relacionadas e táxons infraespecíficos, não sendo indicada a sua
aplicação para comparações entre organismos filogeneticamente distantes devido a
alta variabilidade apresentada por esse marcador (TURCHETTO-ZOLET et al.,
2017).

Fatores como o elevado número de espécies, somados a ampla distribuição
geográfica e considerável diversidade morfológica, contribuem para que o gênero
Croton seja considerado de alta complexidade taxonômica, sendo estimulada a
realização de estudos para elucidação das relações filogenéticas do gênero (RIINA
et al., 2009). Estratégias de estudos moleculares associadas a identificação,
sequenciamento e comparação de regiões conservadas do genoma (a exemplo da
técnica de DNA Barcode) podem contribuir na identificação e diferenciação de
espécies de Croton, auxiliando no desenvolvimento de estudos taxonômicos e
filogenéticos (OSATHANUNKUL et al., 2015).

Um novo arranjo para as seções do gênero Croton foi proposto por Berry et
al. (2005) por meio de estudos filogenéticos moleculares tendo como base a análise
de dados moleculares das regiões ITS, do DNA nuclear ribossômico, e do fragmento
trnL-F, do DNA plastidial. Após esse trabalho inicial, outras análises filogenéticas
moleculares têm contribuído para a construção de uma classificação infragenérica
de Croton (RIINA et al., 2009; RIINA et al., 2010; CARUZO et al., 2011; VAN EE et
al., 2011; VAN EE; BERRY, 2011; RIINA et al., 2014). Como resultado do aumento
no número de estudos taxonômicos e filogenéticos, o conhecimento acerca de
Croton vem crescendo substancialmente. Apesar dos avanços, as relações dentro
de muitas seções ainda não foram elucidadas (CARUZO et al., 2011).

Os marcadores co-dominantes SSR combinados com análises citogenéticas,
foram empregados por Silvestrini et al. (2013) para investigar as implicações do uso
dessa classe de marcadores no estudo de C. floribundus, uma
espécie poliplóide. Dos 16 primers testados, sete locos foram úteis,
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gerando um total de 69 alelos, com número médio de 9,9 alelos por loco. Os autores
confirmaram a eficiência desse marcador para estudos genético de populações de
espécies pioneiras poliplóides.

Os marcadores SSR também foram utilizados por Silvestrini et al. (2015) para
investigar como os processos ecológicos e os fatores genéticos associados aos
distúrbios naturais ou antrópicos afetam a diversidade e estrutura genética de
populações de C. floribundus em diferentes estágios sucessionais. Foram obtidos 77
alelos com o uso de sete locos de SSR em 225 indivíduos de C. floribundus. A
combinação de  análises obtidas com os marcadores moleculares nucleares SSR e
cloroplastidias sugeriram que o fluxo gênico por pólen é responsável por manter a
diversidade genética dentro das populações de C. floribundus, tanto na floresta
primária quanto na floresta secundária, em estágio inicial de sucessão.

Os marcadores SSR são os mais indicados para estudos populacionais, pois
são co-dominantes, possibilitando a identificação de heterozigotos, além de
apresentarem alto polimorfismo e serem abundantes nos genomas das plantas.
Apesar das vantagens apresentadas, a grande limitação do uso dessa técnica em
larga escala, consiste no desenvolvimento de primers específicos para espécie a ser
analisada, o que pode demandar maior custo e tempo (FERREIRA et al., 2018). A
despeito dessas limitações técnicas, é natural que a semelhança do que se observa
para a grande maioria das espécies vegetais, se observe um crescimento no número
de estudos genéticos baseados em marcadores codominantes no gênero Croton.

Na maioria dos estudos foi estimada a diversidade genética (Tabela 1) de
Croton (quadro 1), e em geral foram encontrados altos níveis de diversidade
genética dentro das populações das espécies estudadas, sendo detectado algum
nível de estruturação genética na maioria dos estudos. O nível de variabilidade
genética implica no potencial evolutivo de uma espécie, e determina em grande
parte, suas chances de sobrevivência frente às flutuações ambientais provocadas
pelos fatores bióticos e abióticos (FRANKHAM, 2003). O conhecimento sobre a
estruturação genética de populações de plantas pode fornecer informações
importantes para o desenvolvimento de estratégias de conservação ex situ e in situ,
e para o manejo dos recursos vegetais (CERQUEIRA-SILVA et al., 2014).

TABELA 1- Descrição dos estudos publicados com a aplicação de marcadores
moleculares para o gênero Croton, cujo objetivo foi a estimativa de estrutura e
diversidade genética.

Marcador
molecular Espécie Estruturação

genética (Amova) Polimorfismo (%)

RAPD C. floribundus (A) Baixa 94.9
RAPD C. cajucara (B) -- 82.3
AFLP C. antisyphiliticus (A) Alta 92.1
AFLP C. alabamensis (A) Moderada 100
ISSR C. tetradenius (A) Baixa 94,8

ISSR e RGA C. linearifolius (A) Moderada 81,3
ISSR e RAPD C. heliotropiifolius (A) -- 95.6

SSR C. floribundus (A) Moderada/Alta 100
A- população natural; B- banco de germoplasma; Amova- Análise Molecular de Variância; -- estudos
que não realizaram a análise Amova.
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Na maioria dos estudos com aplicação de marcadores moleculares em Croton
foram investigadas amostras coletadas em fragmentos de populações naturais
(Tabela 1), demonstrando que a maior parte das pesquisas tem relação com estudos
relativos a conservação, do que necessariamente com o melhoramento. Três das
espécies estudadas estão presentes em unidades de conservação (C. floribundus,
C. helitropifolius e C. linearifolius), e apenas uma espécie dentre as sete
investigadas com marcadores moleculares (C. cajucara) está mantida em banco de
germoplasma. Além disso, do total de espécies do gênero investigadas duas são
endêmicas do Brasil (C. floribundus, C. linearifolius). O panorama apresentado
implica em uma importante lacuna no conhecimento da biodiversidade inerente ao
gênero Croton e consequentemente sobre o status de conservação das espécies do
gênero, já que os dados gerados por meio da utilização das técnicas moleculares
podem elucidar o nível de diversidade genética, possibilitando a implementação de
estratégias de conservação e uso sustentável dessas espécies.

A escassez de estudos sobre Croton, aliado ao elevado número de espécies
endêmicas no Brasil, país no qual foram encontrados a maior parte dos estudos,
demonstram a urgência na aplicação de medidas de proteção das áreas de
ocorrência dessas espécies no país, bem como o estabelecimento de estratégias de
fomento que potencialize a caracterização dessa biodiversidade com fins de
conservação e uso.

CONCLUSÃO
Os dados apresentados indicam a escassez de conhecimento relativo as

características genéticas e sobre a variabilidade e a estrutura genética populacional
para as espécies de Croton spp.. Consequentemente, essa realidade atesta um
conjunto de oportunidades para realização de novas pesquisas, visto que os estudos
genéticos com a aplicação de marcadores moleculares restringiram-se a menos de
1% das espécies de Croton, e em sua maioria decorrem exclusivamente do uso de
marcadores moleculares dominantes, fato que dentre outras implicações, limita a
possibilidade dos autores em ampliar suas discussões e conclusões.

Embora relevante para as atividades de conservação e melhoramento
genético há uma escassez de estudos genético-populacionais com o uso de
técnicas moleculares mais robustas, a exemplo dos marcadores co-dominantes,
tendo em vista que os estudos com esta classe de marcadores limitaram-se a
investigação de uma única espécie, C. floribundus. Dessa forma, vislumbra-se um
necessário e natural crescimento na aplicação de marcadores mais informativos
como os SSR e os baseados em sequências, a exemplo dos SNPs (Single
Nucleotide Polymorphism).
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