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INTRODUCERE

Extinderea suprafetelor agricole, exploatarea excesiva a lemnului, actiunea unor factori perturbatori
precum incendiile forestiere afecteaza grav biodiversitatea pddurilor tropicale si capacitatea acestora
de a-si mentine functiile ecologice. Familia Meliaceae, care are o mare importanta in padurile
tropicale, si in special genul Swietenia, prezinta un interes semnificativ din perspectiva ecologica,
economicd si de conservare. Speciile Swietenia macrophyllasi S. mahagoniau fost exploatate excesiv
de-a lungul timpului datoritda calitatii superioare a lemnului lor, ceea ce a contribuit la declinul
populatiilor lor si la includerea lor pe lista speciilor pe cale de disparitie din Anexa Il a CITES.

La aceasta se adauga observarea unor exemplare hibride cu morfologie intermediard intre S.
mahagoni si S. macrophyl/a in diverse locatii din Caraibe si alte regiuni, ceea ce ridica intrebari
suplimentare cu privire la integritatea geneticd a speciilor, in special in Cuba, unde S. macrophylla a
fost introdusa in a doua jumadtate a secolului al XX-lea, ca parte a unui proiect de colaborare cu
Organizatia Natiunilor Unite pentru alimentatie si agricultura (FAO) pentru evaluarea capacitatii
productive a acestei specii in conditiile locale din Cuba. Avand in vedere ca ambele specii sunt
apropiate din punct de vedere filogenetic si compatibile din punct de vedere reproductiv, hibridizarea
naturala este plauzibilda in locurile in care cele doua specii coexistd. Cu toate acestea, amploarea reald
a acestui fenomen, precum si efectele sale potentiale asupra integritatii si diversitdtii genetice a
speciei S. mahagon/, raman in mare parte necunoscute. Aceasta lipsa de informatii limiteaza
elaborarea unor mdsuri eficiente de conservare si gestionare durabild a resurselor genetice de mahon
din Cuba. Prin urmare, prezenta cercetare se concentreazd pe evaluarea variabilitatii morfologice si
genetice, ca bazd pentru studierea acestor procese si furnizarea de informatii pentru utilizarea si
conservarea acestor specii de arbori de mare importantd ecologicd si economica
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CAPITOLUL 1. Consideratii introductive

1. 1. Genul Swietenia

Genul Swietenia (Meliaceae) cuprinde trei specii neotropicale (S. mahagoni, S. macrophylla si 5.
humilis), raspandite de la sudul Floridei si Caraibe pand in America Centrald si de Sud (Danquah et al.,
2019). Acestea se caracterizeaza prin frunze compuse, seminte inaripate si lemn de mare valoare
comerciald cunoscut sub numele de mahon (Khare, 2007). In conditii favorabile, ating maturitatea in
jurul varstei de 12 ani (Weaver, 1997).

Exploatarea intensiva de-a lungul secolelor, motivata de calitatea superioard a lemnului sdu, a dus la
reducerea populatiilor naturale si la degradarea habitatelor (Leao et al., 2018). Ca raspuns, comertul
international a fost reglementat prin CITES (1973), cu scopul de a preveni supraexploatarea (Wardell,
2023). Cu toate acestea, interesele economice au intarziat includerea acestor specii; 5. macrophylla a
fostinclusdin Anexa Il in 2003, in timp ce S. mahagoniavea deja un istoric de vulnerabilitate (Rodan &
Blundell, 2003; Oldfield, 2013). in ciuda acestui fapt, exploatirile ilegale continua sa reprezinte o
proportie semnificativa a comertului (Blundell, 2004).

Desi CITES a favorizat progrese in materie de reglementare si trasabilitate, persista limitdri in
identificarea lemnului. in acest sens, tehnici precum NIRS si markerii moleculari au fost propuse
pentru a imbunatati controlul comertului (de Palacios et al., 2020). Cu toate acestea, eficacitatea lor
depinde de consolidarea informatiilor privind dinamica populationald si diversitatea genetica (Oldfield,
1988). In acest context, prezentul studiu se concentreaza asupra S, mahagonisi S. macrophylla, specii
de mare importantd in Cuba, unde coexista in arborete amestecate.

1.1.1. 5. mahagoniand 5. macrophylla

Swietenia mahagoni si S. macrophyl/a sunt componente cheie ale ecosistemelor tropicale si au fost
intens exploatate datorita valorii ridicate a lemnului lor. Ele diferd in ceea ce priveste arealul si
cerintele ecologice.

S. mahagoni, cunoscutd sub numele de mahon cubanez, este o specie de dimensiuni mai mici (pana la
20 m), rdspandita in Caraibe, sudul Floridei si in anumite parti din America Centrala (Figura 1.1),
asociatd in principal cu padurile uscate si subumede, cu preferinta pentru solurile calcaroase (Gilman
& Harchick, 2014; He et al., 2020; Whitmore, 2003).
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Figura 1.1. Arealul natural al speciei S. mahagoni(He et al., 2020).

Prin contrast, 5. macrophylla prezinta o distributie mai extinsa, din Mexic pana in bazinul Amazonului
(Figura 1.2), atinge peste 40 m inaltime si se dezvolta in principal in paduri umede, prezentand o
plasticitate ecologica mai mare (Paiva, 2011; Grogan et al., 2011).

Figura 1.3. Arealul natural al speciei S. macrophylla (Grogan & Barreto, 2005; Sampayo-Maldonado
etal, 2021).

Ambele specii au fost utilizate pe scara larga in industria lemnului, dar tdierea selectiva a afectat
negativ structura genetica a populatiilor lor (Francis, 1995; Puentes et al.,, 2002; Braga et al., 2011).
Coexistenta lor a favorizat procese de hibridare naturald, dand nastere la forme intermediare (MIF) cu
caracteristici morfologice mixte (Ewel & Whitmore, 1973; Helgason et al., 1996; Nelson et al., 2020).
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Acesti hibrizi pot prezenta avantaje adaptative, precum o crestere mai mare si o combinatie de
trasaturi functionale ale ambelor specii (Evaristo et al., 2016; Timyan, 1979). Cu toate acestea, baza
lor geneticd ramane putin cunoscutd, ceea ce limiteaza intelegerea rolului lor in dinamica
populationala si integritatea genetica a speciilor parentale.

1.2. Studii privind morfologia frunzelor

Morfologia frunzelor constituie un instrument esential pentru identificarea taxonomica si studiul
variabilitatii intra- si interspecifice la speciile forestiere (Jennings et al., 2001). in genul Swietenia,
frunzele sunt compuse, alterne si, in general, penate, cu variatii in ceea ce priveste numarul,
dimensiunea si forma folioletelor (Yadav et al., 2015).

Diferentele dintre S. mahagoni si S. macrophylla sunt deosebit de evidente la nivelul frunzelor. S.
mahagoni prezinta frunze mai mici (10-30 cm) cu 2-5 perechi de foliole, in timp ce 5. macrophylla
dezvoltd frunze de dimensiuni mai mari (pana la 45 cm) cu 3-6 perechi de foliole mai mari si
asimetrice (Collado Lopez, 2006; Khare, 2007). Aceste variatii reflecta adaptari la conditii de mediu
diferite.

Morfologia foliara este, de asemenea, influentatd de factori ecologici, prezentand plasticitate in
functie de habitat, ceea ce face ca frunzele sa fie indicatori sensibili ai adaptdrii si potentiali
descriptori ai hibridizarii (Puentes et al., 2002). In acest sens, variabile precum lungimea rahisului (RL),
numarul de foliole (NL), lungimea petiolului (PL), lungimea si latimea foliole (LL, LW) si numarul de
nervuri (NV) s-au dovedit utile pentru diferentierea specifica si analiza variabilitatii (Styles & Khosla,
1976; Pennington et al., 2009). Cu toate acestea, studiile sistematice asupra populatiilor naturale
raman limitate.

1.3. Diversitatea genetica la speciile din genul Swietenia

Diversitatea geneticd este esentialda pentru adaptarea si supravietuirea speciilor forestiere in fata
schimbérilor de mediu (Degen & Sebbenn, 2014). In cazul genului Swietenia, s-au semnalat niveluri
ridicate de diversitate in populatiile naturale neperturbate, in timp ce fragmentarea si exploatarea
forestierd selectiva au dus la o reducere a diversitatii si la o crestere a consangvinizdrii (Lemes, 2000;
de Oliveira, 2018).

Structura geneticd arata o diferentiere moderata intre populatii, asociata frecvent cu izolarea bazata
pe distantd, si un sistem de reproducere predominant alogam, desi exista dovezi de consangvinizare
in populatiile fragmentate (Gillies et al., 1999; Lemes et al., 2003; Novick et al., 2003).

Utilizarea markerilor moleculari, cum ar fi microsatelitii, ADN-ul plastidial si SNP-urile, a permis o
intelegere mai profunda a variabilitatii genetice, a fluxului genetic si a structurii populatiei, servind ca
instrumente cheie pentru conservare si gestionare durabild (Oliveira et al., 2006; Holtken et al., 2012).

Cu toate acestea, in timp ce 5. macrophylla a fost studiata pe larg, informatiile genetice privind 5.
mahagoni si hibrizii sdi rdman limitate. In Cuba, coexistenta celor doud specii oferd o oportunitate
unica de a studia aceste procese, desi lipsa informatiilor privind originea germoplasmei si declinul
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populatiilor constituie constrangeri semnificative. In acest context, este necesard implementarea
unor abordadri integrate care sa combine analizele morfologice si genetice pentru a intelege
variabilitatea, a detecta hibridizarea si a sprijini strategiile de conservare si gestionare durabila.

1.4. Scopul si obiectivele cercetdrilor

Obiectivul general al studiului a fost acela de a contribui la cunoasterea variabilitatii morfologice si
genetice a genului Swietenia in Cuba, in vederea fundamentdrii strategiilor de conservare si
gestionare durabild pentru aceste specii, in conformitate cu liniile directoare stabilite de CITES.

Obiectivele specifice au fost:

01: Diferentierea intre cele doua specii de Swietenia si identificarea unor forme intermediare pe
baza descriptorilor morfologici ai frunzelor

02: Evaluarea diversitatii genetice la nivelul ADN-ului cloroplastic in arborete pure si amestecate
de 5. macrophyllasi 5. mahagoni

03: Caracterizarea diversitatii genetice la nivelul ADN-ului nuclear si a gradului de hibridizare intre
S. macrophyllasi 5. mahagoni
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CAPITOLUL 2. Material si metode

2.1. Localizarea cercetarilor

Pentru alegerea zonei de studiu s-au consultat documente de arhiva si s-a luat in calcul distributia
actuald a padurilor cu mahon din Cuba. Conform Iui Puentes et al. (2002), s-a confirmat prezenta
istorica a speciei 5. mahagon/in Sancti Spiritus (Cuba), in timp ce cdutarea speciei S. macrophylla a
permis identificarea doar a unei populatii, din cauza unor factori precum gestionarea inadecvatd,
tdierile ilegale, factori perturbatori si urbanizarea.

Zona de studiu, situatd in Sancti Spiritus (Figura 2.1), a inclus cinci locatii: doud populatii naturale de 5.
mahagoni(Guira si Modelo), o plantatie de S. macrophylla(Colon) si doua arborete amestecate (Banao
si Emigdio), unde s-au observat forme intermediare, sugerand existenta hibriddrii naturala. Regiunea
prezintd un climat tropical sezonier, cu un sezon uscat (noiembrie—aprilie) si unul ploios (mai-
octombrie) (INSMET, 2026).

+
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Figura 2.1. Localizarea cercetadrilor in Cuba.

Au fost esantionati 357 de arbori, esantionarea fiind realizata intre martie si mai 2023,
mentinand distante de 5-10 m intre arborii esantionati. Populatiile de 5. mahagoni provin din
regenerare naturald (cu varsta de aprox. 30 de ani), in timp ce 5. macrophylla provine dintr-o
plantatie infiintata intre 1969-1970 (apr. 55 de ani). Arboretele amestecate (=42 de ani)
sugereazd existenta unor procese de hibridare (Table 2.1).

Table 2.1. Indivizi selectati pe populatii.

Abreviere Regiune Populatia Specia N Nc Latitudine/Longitudine

SG-A Guira Stand A S. mahagoni 80 16 21.78942/-79.64634
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SM-B Modelo Stand B S. mahagoni 80 16 21.89687/-79.41949

SC-C Colon Stand C S. macrophylla 17 16 21.91925/-79.44355

MB-D Banao Stand D Arboret 90 16 21.82337/-79.56849
amestecat

ME-E Emigdio Stand E Arboret 90 16 21.91972/-79.35641
amestecat

Nota: Mdrimea esantionului (N). Mdrimea esantionului pentru analiza ADN-ului cloroplastic (Nc).

Probele foliare au fost conservate la -60 °C, iar ADN-ul genomic a fost extras prin protocolul
CTAB al lui Doyle & Doyle (1987), cuantificat prin spectrofotometrie (NanoDrop 8000) si stocat
la-20 °C.

2.2. Analiza morfometrica a frunzelor

Pentru fiecare individ au fost selectate trei frunze din partea esticd al coroanei, cu scopul de a
minimiza erorile sistematice asociate expunerii la lumind si capacitatii fotosintetice (Gillies et al,
1999; Apostol et al., 2017), fiind analizate in total 771 de frunze.

Esantionarea a luat in considerare stratificarea verticald a coronamentului (superior, mediu si inferior)
si s-a limitat la frunze mature si complet dezvoltate, reducand variabilitatea legata de tesuturile in
crestere. Toate mdsuratorile au fost efectuate pe frunze proaspete imediat dupa recoltare.

Au fost evaluate urmatoarele caracteristici morfometrice: lungimea rahisului (RL), numdrul de foliole
(NL), lungimea petiolului (PL), lungimea (LL) si latimea (LW) folioletelor, precum si numdrul de nervuri
(NV) (Figura 2.2). Pe baza acestor date, s-a efectuat o analiza a descriptorilor morfologici (MDA),

urmand criteriile stabilite in literatura de specialitate (Montiel et al., 2020; Cocuzza et al., 2021).
WL

L

NV

Figura 2.2. Reprezentarea grafica a caracteristicilor evaluate (Rodriguez et al., 2024).
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Analiza statistica a fost realizata cu ajutorul programelor IBM SPSS Statistics v20.0 (2011) si
STATISTICA v8.0 (StatSoft, 2008). Testul t Student a fost aplicat pentru a evalua diferentele dintre
specii, dupa verificarea prealabila a omogenitatii variantelor folosind testul Levene; in cazul in care
aceastd ipotezd nu a fost indeplinitd, s-a utilizat testul Welch. Tn plus, s-au efectuat o analizd a

variantei (ANOVA) si o analizd discriminantd (DA) pentru a diferentia speciile si a identifica forme
intermediare. In final, s-a aplicat o analiza de tip cluster (CA) pentru a evalua relatiile dintre populatii.

2.4. Analiza genetica

2.4.1. Analiza ADN-ului cloroplastic

Variatia ADN-ului cloroplastic a fost evaluatd folosind trei microsateliti universali (ccmp4, ccmp7 si
ccmp10) dezvoltati de (Weising & Gardner (1999). Amplificarea s-a realizat prin PCR folosind primeri
fluorescenti, iar fragmentele rezultate au fost separate prin electroforeza capilara.

Reactiile PCR au fost efectuate intr-un volum de 15 plin conditii standard, iar produsele amplificate
au fost analizate pe un sistem Genomelab GeXP (Beckman Coulter). Polimorfismele au fost
determinate pe baza variatiilor dimensiunii fragmentelor.

Parametrii diversitdtii genetice (hS, hT, Gsr si Rst) au fost estimati folosind programul PERMUT (Pons
& Petit, 1996). Structura geneticd a fost evaluata folosind AMOVA in GenAlEx 6.5 (Smouse & Peakall,
2012), in timp ce distantele genetice au fost calculate conform Nei (1987). Structura filogeografica a
fost analizata folosind SPAGEDI (Hardy, 2003), iar relatiile dintre haplotipurile cloroplastice au fost
reconstituite folosind retele de tip median-joining (Bandelt et al., 1999).

Relatiile dintre populatii au fost reprezentate folosind dendrograma UPGMA (Hammer et al., 2001), cu
suport bootstrap de 1000 de replicdri. In final, corelatia dintre distantele genetice si geografice a fost
evaluata folosind testul Mantel (Mantel, 1967).

2.4.2. Analiza ADN-ului nuclear

Diversitatea geneticd nucleard a fost analizatd folosind opt microsateliti specifici (SSR) (Lemes et al.,
2002), grupati in doua reactii multiplex (Tabelul 2.2). Calitatea datelor a fost evaluatd cu ajutorul
programului MICROCHECKER (Van Oosterhout et al., 2004), care a detectat frecvente scazute ale
alelelor nule; prin urmare, toti locii au fost pdastrati pentru analizele ulterioare.

Table 2.2. Caracteristicile celor 8 loci microsatelitari (Lemes et al. 2002).

SSR P.C A.Rs
locus | Repeat P.S(5'-3)) (HM) (pb) A Ho He Q I
SmO1 (AG)19 | 5'-GCGCGATTGATTGACTTC-3' 1.25 261-295 17 0.65 0.80 0.65 | 0.06
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5'-GCGCTTAGCATTATTCTCC-3'

Sm31 | (AG)31 | 5'-CTTCTAATGTTCTGATGCCTG-3' 2.0 80-138 25 | 085 | 094 0.87 | 0.09

5'-AGCAACTCGTGAGGAATTTAC-3'

Sm32 | (AG)20 | 5'-CACCTTATGTACACCACACAG-3' 2.0 146-184 15 | 0.74 | 0.91 0.81 | 0.02

5'-GAAGGAGACACCAGCAATC-3'

Sm40 | (AG)19 | 5'-TGCTACTGTCAAGAGTGTAT-3' 2.0 120-146 13 | 069 | 0.75 0.56 | 0.10

5'-GACAAACATGTACCACAAG-3'

Sm45 | (AG)21 | 5'-CCTTATGTTCACCACACAGTA-3 1.25 140-178 15 | 089 | 0.91 0.81 | 0.02

5'-GAGACACCAGCAATCCAG-3'

Sm46 | (AG)20 | 5'-GCAGTACTCGCCTATCTTCA -3' 2.0 190-226 17 |1 083 | 088 | 0.77 | 0.03

5'-TGAGAACTGCAGAATCCTTT-3"

Sm47 | (AG)24 | 5'-GCCATTGGTCTCAATCTTAC-3' 2.0 114-150 11 073 | 084 | 069 | 0.05

5'-GGAAGAGTCTTAGAACACAG-3'

Sm51 | (AG)22 | 5'-GCAATTTCCAGAAGAAACC-3' 2.0 138-182 19 | 086 | 088 | 0.76 | 0.03

5'-CTGTAGGCGATAACAATCAG-3'

Nota: denumirea locusului SSR, secventele primerilor, inainte si inapoi (P.S), concentratia primerilor
(uM), intervalul de dimensiuni alelice (bp), numarul de alele detectate pe locus (A), heterozigotia
observatd (Ho), heterozigotia asteptatd (He), probabilitatea de excludere a paternitatii (Q) si
probabilitatea identitatii genetice (1).

Structura populatiei a fost analizata folosind programul STRUCTURE v2.3.4 (Pritchard et al., 2000), pe
baza unui model mixt cu frecvente alelice corelate. Au fost evaluate valori K cuprinse intre 1 si 5, cu
multiple repetdri, iar numarul optim de grupuri a fost determinat folosind metoda AK (Evanno et al.,
2005). Indivizii au fost clasificati in functie de coeficientii lor de apartenenta (q), cei cu q = 0,90 fiind
considerati puri.

Programul NEWHYBRIDS (Anderson & Thompson, 2002) a fost utilizat pentru a incadra indivizii in
categorii genetice (parentali, F1, F2 si forme introgresive), aplicand praguri de probabilitate de = 0,90
si = 0,80.

Diversitatea genetica a fost evaluata folosind indici standard (He, Ho, FIS), iar diferentierea geneticd a
fost estimata folosind FST si AMOVA. Au fost efectuate analize suplimentare excluzand indivizii
hibrizi, fara a se observa schimbdri semnificative in modelele generale.

in final, structura genetica spatiala (SGS) a fost analizata folosind autocorelatia spatiald multilocus
(Smouse & Peakall, 1999), estimand statistica Sp (Vekemans & Hardy, 2004) pentru a cuantifica
intensitatea structurii genetice la scara mica.
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CAPITOLUL 3: Analiza morfologiei frunzelor

3.1. Variatia morfologica a frunzelor si diferentierea intre specii

Comparatiile morfometrice intre S. mahagoni si S. macrophylla au evidentiat diferente semnificative
din punct de vedere statistic (p = 0,05) pentru toate variabilele analizate. 5. macrophylla a prezentat
valori superioare la toate caracteristicile, remarcandu-se lungimea rahisului (cu =79% mai mare),
lungimea si Iatimea folioarelor (=71% si 66%), precum si numarul nervurilor (=39%). De asemenea,
numarul de foliole si lungimea petiolului au prezentat cresteri semnificative (=44% si 31%), confirmand
o diferentiere morfologica considerabild intre cele doua specii.

Cele mai mari deosebiri au fost observate la lungimea rahisului (34,39 cm) si a foliolelor (11,16 cm),
urmate de latimea frunzelor si numarul nervurilor, ceea ce intdreste valoarea discriminantd a acestor
caractere.

Analiza componentelor principale (PCA) a ardtat cd prima axa a explicat 78,28% din variatia totald,
dominatd de lungimea rahisului si a foliolelor, in timp ce a doua axa (10,32%) a fost asociata in
principal cu lungimea petiolului (Figura 3.1). La randul sdu, analiza discriminantd a identificat lungimea
foliolelor (LL) ca variabilda cu cea mai mare putere discriminanta (A partial Wilks = 0,85; p < 0,05),
generand functia Root 1 = 581,9 - 79,39-LL, care a permis o separare clard intre specii. Pe baza
acestei functii, formele morfologice intermediare (MIF) s-au situat intr-un interval specific (-1,4 pana
la -4), utilizat ca criteriu pentru clasificarea indivizilor din arborete mixte, evidentiind pozitia lor
intermediara intre cei doi taxoni.

A) B)

S. macrophylla o ow W, oo ™o o

Spicies

Factor 2: 10.32%

8 & 4 5 0 5 4 1 S. mahagoni

S. mahagoni @ CCOTITHROTR

K S. macrophylia -18 -14 -12 -10 -8 -6 -4 -2 ]
Factor 1: 78.28%
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Figura 3.1. A) Analiza componentelor principale si B) Analiza discriminantd realizata exclusiv pe cele
douad specii pure S. mahagonisi 5. macrophylla (Rodriguez et al., 2024).

Aplicarea functiei discriminante a permis clasificarea indivizilor din arborete amestecate. In Emigdio,
din 90 de indivizi, 56 au fost incadrati in S. mahagoni, 2 in S. macrophylla si 32 in forme intermediare
(MIF), in timp ce in Banao au fost identificati 8, 46 si, respectiv, 39 de indivizi, evidentiind diferente in
compozitia celor doua locatii (Figura 3.2).

A) B)

uMIF w5 macrophylla  w S mahagoni s MIF w5 macrophylia  w 5. mahagoni

Figura 3.2. Clasificarea indivizilor din fiecare arboret amestecat A) Emigdio si B) Banao

Ulterior, analiza componentelor principale (PCA), incluzand cele trei categorii, a ardtat cd prima axa a
explicat 69,56% din variatia totald, dominata de lungimea rahisului si a foliolei (Figura 3.3A), in timp ce
a doua (15,69%) a fost asociatd in principal cu lungimea petiolului. Analiza discriminantd a confirmat
cd lungimea foliolei, numarul de nervuri, latimea foliolei si lungimea petiolului au fost variabilele cu
cea mai mare putere discriminanta (A de Wilks = 0,14-0,21), evidentiind lungimea foliolei ca principal
descriptor, in concordanta cu criteriul lui Fisher (1936).

FCA S.mahagoni, 5. macrophyila and MIF

A)4 B) Root 1 vs. Root 2
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Figura 3.3. A) PCA si B) DA cu cele doua specii si MIF (Rodriguez et al., 2024)

S-au obtinut doua functii discriminante (Figura 3.3B), unde Root 1 a explicat 98,61% din variantd si a
permis separarea clard a 5. mahagoni de restul, in timp ce Root 2 a distins formele intermediare.
Distributia indivizilor a evidentiat o separare clard intre grupuri: 5. mahagon/ cu valori pozitive in
ambele functii, 5. macrophyl/a cu valori negative in Root 1 si pozitive in Root 2, iar MIF cu valori
negative in ambele, reflectand pozitia lor intermediara. n total, au fost analizati 357 de indivizi, iar
clasificarea a atins o precizie ridicata (94,96%). Alocarea finala a inclus 220 de indivizi de S. mahagon,
54 de 5. macrophylla si 83 de MIF, cu erori de clasificare reduse (2,68%, 14,52% si, respectiv, 4,23%),
confirmand robustetea analizei discriminante pentru caracterizarea morfologica.

3.3. Gruparea populatiilor in functie de caracteristicile morfometrice ale frunzelor

Populatiile corespunzatoare ambelor specii, impreuna cu arborete amestecate, au fost initial grupate
intr-un cluster primar. La acest prim nivel de grupare, se observa o separare clara intre 5. mahagonisi
S. macrophylla, ceea ce indica un nivel adecvat de discriminare intre populatiile celor doua specii si
arborete amestecate. Aceasta diferentiere se bazeaza pe cinci dintre cele sase caractere morfologice
evaluate cu putere de discriminare (RL, PL, LL, WL si NN), care au prezentat diferente semnificative
din punct de vedere statistic (p = 0,05). Ca rezultat, s-a obtinut o segregare consistenta intre
populatiile celor doud specii de mahon si arborete amestecate (Figura 3.4).

AM-Gu

A.M-Mod

Mix-Ban

Mix-Emg

H.M-Col

0 2 4 6 8 10 12 14 16 18
Linkage Distance

Figura 3.4. Analiza cluster. in aceastd figura, A.M este S. mahagoni(Guira si Modelo), H.M este 5.
macrophylla, iar Mix este arborete amestecate (Banao si Emigdio) (Rodriguez et al., 2024).

12



University
of Brasov

—

—

IIuII Transilvania
||

CAPITOLUL 4: Diversitatea ADN-ului cloroplastic

4.1. Haplotipuri de ADN cloroplastic

Analiza a evidentiat un total de 11 haplotipuri de ADN cloroplastic, identificate cu ajutorul markerilor
ccmp10, ccmp4 si ccmp? (Tabelul 4.1), distribuite in cele cinci populatii studiate. Haplotipul HO2 a fost
cel mai frecvent, fiind prezent in toate populatiile si reprezentat de 49 de indivizi, urmat de HO6 cu 15
indivizi (Tabelul 4.1). Arboret amestecat ME-E a prezentat cea mai mare diversitate de haplotipuri,
continand 9 dintre cele 11 haplotipuri detectate, in timp ce celelalte populatii au prezentat o
variabilitate geneticd mai redusd, majoritatea indivizilor fiind concentrati in cateva haplotipuri
dominante. In ceea ce priveste comportamentul markerilor, ccmp10 si ccmp4 au prezentat variatii
minime, in timp ce ccmp7 a contribuit cel mai mult |a diferentierea observata.

in cele cinci populatii de Swietenia studiate (n = 80), la cei trei loci cpSSR, s-au observat in total
unsprezece alele. Locii ccmp4 si ccmp? au prezentat cea mai mare bogadtie alelicd, ccmp? inregistrand
cel mai mare numir efectiv de alele (Ne = 1,80). in acelasi timp, ccmp4 a prezentat cel mai mare
indice de informatie (I = 0,59) si diversitate de haplotipuri (H = 0,39). Valorile medii pentru | si H au
fost de 0,36 si, respectiv, 0,20, indicand un nivel moderat de variatie genetica cloroplasticd in cadrul
populatiilor analizate.

Arboret amestecat ME-E a prezentat cele mai mari valori atat pentru numarul de alele (Na = 3,67), cat
si pentru numarul efectiv de alele (Ne = 2,57) dintre populatiile analizate. in schimb, arboret
amestecat SM-B si populatia SC-C (5. macrophylla)au prezentat cea mai scdzutd bogatie alelica (Na =
1,33), SC-C inregistrand, de asemenea, cel mai scazut Ne (1,09) (Tabelul 4.1). Indicele de informatie
genetica (I) a urmat o tendinta similard, variind de la 0,13 in SC-C la 0,93 in ME-E, evidentiind
diversitatea genetica cloroplastica mai mare prezenta in arboret amestecat ME-E in comparatie cu
celelalte populatii.

Tabelul 4.1. Diversitatea geneticd a populatiilor de Swietenia din Sancti Spiritus, determinata pe baza
locilor microsatelitari cloroplastici (Rodriguez et al. 2026)

Populatia N Na Ne I h
SG-A 16 1.67 (+0.68) 1.22 (x0.22) 0.24 (x0.24) 0.13 (x0.13)
SM-B 16 1.33(x0.33) 1.29 (+0.29) 0.22 (x0.22) 0.16 (+0.16)
SC-C 16 1.33(x0.33) 1.10 (+0.09) 0.13 (x0.13) 0.07 (+0.07)
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MB-D 16 2.00 (+0.58) 1.24 (+0.13) 0.32 (x0.16) 0.18 (+0.09)
ME-E 16 3.67 (x1.20) 2.57 (x1.10) 0.93 (x0.38) 0.47 (x0.17)
Media 2.00 (x0.35) 1.48 (+0.25) 0.36 (x0.12) 0.20 (x0.07)

Notd: Numarul observat de alele pe locus (Na); Numdrul mediu de alele efective (Ne); Indicele de
informatie al lui Shannon (I); Diversitatea haplotipica (h); erori standard intre paranteze. Abrevierile
sunt definite in Tabelul 2.1.

Diversitatea genetica medie (h) pentru cei trei loci cpSSR din populatiile de Swietenia din Cuba a fost
de 0,20, ceea ce reflectd un nivel semnificativ de variatie cloroplastica. in ansamblu, aceste rezultate
indica faptul ca cei trei markeri cpSSR au prezentat un grad ridicat de polimorfism in cadrul
populatiilor studiate.

Analiza cpSSR a 80 de indivizi de mahon a relevat 11 haplotipuri, dintre care opt erau unice (72,73%).
La nivel de populatie, arboret amestecat ME-E a prezentat cea mai mare unicitate a haplotipurilor,
continand sase haplotipuri private (haplo-1, -4, -5, -9, -10 si -11). In schimb, populatiile SG-A (5.
mahagoni), SM-B (5. mahagon)) si SC-C nu aveau haplotipuri exclusive (Tabelul 4.3), indicand o
diferentiere cloroplastica mai redusa in aceste locatii.

Tabelul 4.3 Indici de diversitate ai haplotipurilor cpSSR pentru 5 populatii (Rodriguez et al. 2026).

Populatie A P Ne Rh Her D%
SG-A 3 0 1.66 2.00 0.43 0.24
SM-B 2 0 1.88 1.00 0.50 0.17
SC-C 2 0 1.28 1.00 0.23 0.08
MB-D 4 2 1.71 3.00 0.44 1.09
ME-E 9 6 6.10 8.00 0.89 69.68
Media 4.00 1.60 2.53 3.00 0.50 14.25

Nota: Numadrul de haplotipuri (A); Numarul de haplotipuri private (P); Numadrul efectiv de haplotipuri
(Ne); Bogdtia haplotipica (Rh); Diversitatea haplotipurilor (Hce); Distanta geneticd medie intre indivizi
(D%:). Abrevierile sunt definite in Tabelul 2.1.

Haplotipurile 2 si 7 au fost larg raspandite in randul celor cinci populatii studiate (Figura 4.1). in mod

deosebit, haplotipul 2 a fost cel mai frecvent in populatia SC-C, reprezentand 28,7% din indivizii

esantionati. Haplotipul 8, pe de alta parte, a fost identificat doar in doua dintre cele cinci populatii.

Arboret amestecat ME-E a prezentat cea mai mare bogdtie de haplotipuri, cu noud haplotipuri

identificate (haplo-1, -2, -4, -5, -6, -8, -9, -10 si -11), indicand o variabilitate substantiald a ADN-ului
14
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cloroplastic in cadrul acestei populatii. Valorile diversitatii haplotipurilor (Hcp) au variat intre 0,23 si
0,89 in randul populatiilor, ME-E prezentand din nou cea mai mare valoare (Tabelul 4.3). Numarul
efectiv de haplotipuri a variat intre 1,28 si 6,10, in timp ce distanta geneticd medie intre indivizi a
variat de la 0,08 in SC-C la 69,68 in ME-E. Pentru a oferi o evaluare mai cuprinzatoare a variatiei
intrapopulationale, a fost calculatd si distanta geneticd medie intre indivizi (D), incorporand atat

frecventele haplotipurilor, cat si diferentele de marime ale alelelor (Goldstein et al. 1995; Slatkin
1995).
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Figura 4.1. Distributia geograficd a celor 11 11 haplotipurilor cpSSR (pentru explicatia abrevierilor, a se
vedea Tabelul 2.1)

Distantele genetice dintre populatii au variat de la 0,019 (SG-A vs. MB-D) la 0,777 (MB-D vs. ME-E),
reflectand diferite niveluri de divergenta cloroplastica. AMOVA a ardtat ca 41% din variatia totala se
datora diferentelor dintre populatii, cu o diferentiere intrapopulationala si mai mare (PhiPT = 59%, p >
0,05). Populatia ME-E a prezentat cea mai mare bogatie de haplotipuri (noud), evidentiindu-se ca fiind
cea mai diversa la nivel de ADN cloroplastic (Figura 4.2). in general, diversitatea haplotipurilor
concentrandu-se in principal in arboretele amestecate (81,8% in ME-E si 36,4% in MB-D). Desi
markerii cloroplastici nu au diferentiat complet speciile, acestia au evidentiat o variatie substantaila
intre populatii.
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Figura 4.2. Structura genetica spatiala a ADN-ului cloroplastic in fiecare populatie studiatd in Cuba.
Abrevierile populatiilor sunt definite in Tabelul 2.1 (Rodriguez et al. 2026). Clasificarea exemplarelor in
functie de specie s-a bazat pe descriptori ai frunzelor (Rodriguez et al. 2024).

Cele doua analize Mantel au evidentiat diferente notabile atat in ceea ce priveste intensitatea
corelatiei, cat si sustinerea statistica a relatiilor examinate. In prima analiz, s-a observat o corelatie
moderata spre puternicd intre matricile distantei geografice si ale distantei populationale (r = 0,6001),
cu o semnificatie statisticd foarte ridicatd (p = 1 x 107™). Acest lucru indica faptul cd separarea
geografica este strans legata de diferentierea populationald, reflectand un model clar de structurare
spatiald in concordanta cu izolarea prin distanta.

in schimb, a doua analiz, care a evaluat relatia dintre distanta geografica si diversitatea genetics, a
evidentiat o corelatie foarte slaba (r = 0,06171) cu o semnificatie marginald (p = 0,0428). Desi
valoarea p sugereazd o asociere detectabila statistic, coeficientul de corelatie scazut indica faptul ca
distanta geografica are un impact minim asupra diversitatii genetice, depdasind cu greu pragul de
semnificatie stabilit de modelul nul (Q95 = 0,0581).

in ansamblu, aceste rezultate sugereazi c§, desi distanta geografica influenteaza puternic structura
populatiei, efectul sdu asupra diversitatii genetice este mult mai slab. Acest lucru implica faptul ca alti

factori — precum fluxul genetic, presiunile selective sau evenimentele istorice — pot juca un rol mai
important in modelarea variatiei genetice observate.
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CAPITOLUL 5: Diversitatea genetica nucleard, structura populatiei si nivelul de hibridizare

5.1. Diversitatea genetica

Cei opt markeri SSR nucleari evaluati la 357 de indivizi din specia Swietenia au evidentiat o diversitate
genetica moderata pana la ridicata. Bogatia alelica pe locus (Na) a variat intre 8,6 si 17,2, cu o medie
de 11,88 = 0,76, in timp ce numarul efectiv de alele (Ne) a variat intre 2,31 si 6,91 (medie = 4,89 =
0,41). Heterozigotia observatd (Ho) a variat intre 0,35 si 0,75, iar heterozigotia asteptata (He) a variat
intre 0,46 si 0,85. Media Fsr la nivelul locilor a fost de 0,15 + 0,02, indicand o diferentiere genetica
moderatd, alaturi de o variabilitate genetica substantiala in cadrul populatiei.

Diversitatea genetica in randul populatiilor de Swietenia din Cuba a variat semnificativ de la o locatie
la alta. Numarul de alele pe locus (Na) a variat de la 5,75 = 1,07 in SC-C la 16,38 = 1,24 in ME-E, cu o
medie generald de 11,88 = 0,76. In mod similar, numarul efectiv de alele (Ne) a variat intre 3,30 =
0,66 (SC-C) si 7,53 = 1,07 (ME-E), reflectand diferentele in distributia frecventei alelelor intre
populatii. Indicele de informatie Shannon (I) a variat de la 1,23 £ 0,18 in SC-C la 2,20 = 0,18 in ME-E,
indicand o complexitate geneticd mai mare in cea din urma. Heterozigotia observata (Ho) a variat de
la 0,45 = 0,11 (SC-C) la 0,64 = 0,06 (SG-A), in timp ce heterozigotia asteptatd (He) a variat de 1a 0,59 =
0,10 (SC-C) 1a 0,82 = 0,05 (ME-E).

in general, rezultatele arata cd populatiile prezinta o variabilitate genetica semnificativa, ME-E
remarcandu-se prin bogdtia si complexitatea genetica mai mari. Diversitatea mai redusa a SC-C se
atribuie in principal dimensiunii sale reduse, reflectand mai degraba limitari demografice decat
probleme legate de esantionare sau de markeri. Acest lucru evidentiazd modele contrastante de
diversitate in functie de specie, tipul de populatie (naturald, reziduald sau plantatie) si localizarea
geografica.

AMOVA a indicat cd cea mai mare parte a variatiei genetice se regaseste in interiorul populatiilor
(97%), cu doar 3% intre ele. Coeficientul de diferentiere genetica FST a fost scazut, dar semnificativ
(FST = 0,027; P = 0,001), reflectand o structura populationald slabd; standardizat in raport cu
valoarea sa maximd teoretica (FSTmax = 0,096), F'ST a atins 0,278, indicand o diferentiere moderata.
Analiza DAPC a aratat o separare genetica clara a SC-C fatd de populatiile de S. mahagoni (SG-A si
SM-B), care s-au grupat strans. ME-E a ocupat o pozitie intermediara intre S. mahagoni si S.
macrophylla, cu indivizi distribuiti pe o suprafata largad si difuza in spatiul discriminant (Figura 5.1).
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Figura 5.1. Analiza componentelor principale discriminante: (A) specii pure si (B) toate locatiile
evaluate (Rodriguez et al., 2026).

5.2. Structura populatiei si hibridizarea

Analiza bayesiand a structurii populatiei realizata cu ajutorul programului STRUCTURE, cu K = 2
(Figura 5.2), a evidentiat o diferentiere geneticd marcantd intre grupurile analizate. Indivizii apartinand
populatiilor 1 si 5 au prezentat o incadrare predominantd in grupul de culoare portocaliu (grupul 2), cu
coeficienti de apartenenti ridicati (0,970, respectiv 0,919). In schimb, populatiile 2, 3 si 4 au fost
asociate in principal cu culoarea albastra (grupul 1), cu valori de atribuire de 0,974, 0,884 si 0,954.
Divergenta frecventei alelelor intre cele doud clustere a fost moderata (D = 0,1195), in timp ce
heterozigozitatea medie in cadrul fiecdrui cluster a fost comparabild, respectiv 0,807 si 0,792.

SG-A MB-D ME-E SC-C SM-B

Figura 5.2. Gruparea obtinutd pentru doud grupuri genetice (k=2). Codurile populatiilor sunt
urmdtoarele: SG-A (5. mahagon)), MB-D (arboret amestecat), ME-E (arboret amestecat), SC-C (5.
macrophylla ramasitd) si SM-B (5. mahagon)) (Rodriguez et al., 2026). Abrevierile sunt definite in
Tabelul 2.1.

Valorile FST (0,0713 si 0,0911) confirma diferentierea genetica observata intre grupuri. S-a observat
un grad ridicat de amestec in arboret amestecat din Emigdio (ME-E), unde 56 de indivizi clasificati ca
S. mahagoni pe baza morfologiei foliare au fost asociati in majoritate cu grupul genetic 1 (5.
macrophylla). in schimb, in arboretul amestecat din Banao (MB-D) a existat o mai mare concordanta
intre analizale morfologice si genetice, S. macrophylla predominand in ambele aspecte. Acest lucru
sugereaza ca morfologia foliard nu reflecta intotdeauna hibridarea sau amestecul genetic, din cauza
suprapunerii trasaturilor intre speciile parentale.

Analiza bayesiana a structurii populationale cu STRUCTURE si markeri nucleari a permis determinarea
numarului optim de clustere genetice (K) prin metoda Evanno (Evanno et al., 2005). VValorile LnP(K) au
crescut de la K = 1 la K = 5, cu o incetinire incepand de la K = 4. Valoarea maxima a AK a fost
observatd laK = 3 (AK = 747,01), cu o probabilitate medie a LnP(K) = -10562,86 si 0 abatere standard
scazuta (+0,87), indicand o solutie stabild si robustd. Aceste rezultate sustin existenta a trei grupuri
genetice principale in randul populatiilor studiate.
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Analiza STRUCTURE la K = 3 (Figura 5.3A), identificata ca fiind optima prin metoda AK (Evanno et al.
2005), a evidentiat o diferentiere genetica clara intre populatii. Populatiile 1 si 5 au fost incadrate in
principal in grupul 3 (albastru), cu coeficienti de apartenenta de 0,937 si, respectiv, 0,874. Populatiile
2 si 4 au fost asociate in principal cu clusterul 1 (portocaliu) (0,915 si 0,847), in timp ce populatia3 a
prezentat o afiliere mai puternica cu clusterul 2 (violet) (0,891). Divergenta frecventei alelelor intre
clustere a fost moderata pana la ridicatd, variind intre 0,1213 si 0,1920. Heterozigoza medie pentru
clusterele 1, 2 si 3 a fost de 0,7877, 0,6642 si, respectiv, 0,8246. Valorile Fsrau variat intre 0,0653 si
0,2255, confirmand o diferentiere genetica semnificativa intre grupurile identificate.

SG-A MB-D

ME-E SC-C SM-B

T R AR

SG-A MB-D ME-E SC-C SM-B

Figura 5.3. Gruparea obtinuta pentru trei grupuri genetice. (A) creatd folosind AK selectat prin metoda
Evanno si (B) pe baza rezultatelor obtinute cu ajutorul software-ului Newhybrids. Unde SG-A (5.
mahagoni), MB-D (arboret amestecat), ME-E (arboret amestecat), SC-C (5. macrophylla ramasitd) si
SM-B (5. mahagon)) (Rodriguez et al., 2026). Abrevierile sunt definite in Tabelul 2.1

Analiza STRUCTURE la K = 3 a identificat trei grupuri genetice: populatiile 1 (SG-A) si 5 (SM-B) au fost
incadrate in grupul 3 (albastru), populatiile 2 (MB-D) si 4 (SC-C) in grupul 1 (portocaliu), iar populatia 3
(ME-E) in grupul 2 (violet). Aceste rezultate s-au aliniat cu analizele NewHybrids, care au confirmat cd
populatiile 1 si 5 erau predominant 5. mahagoni, iar populatiile 2 si 4 erau in principal S. macrophylla,
detectand totodatd si cativa indivizi hibrizi. Acest lucru indica faptul ca, desi fiecare populatie este
asociatd in mare parte cu o singura specie parentald, omogenitatea geneticd completa lipseste. in
contrast, ME-E a prezentat o proportie ridicata de indivizi hibrizi (Figura 5.3B).
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5.3. Analiza comparativd intre morfologia frunzelor si clasificarea genetica

Clasificarea morfologicd a fost comparata cu (i) clasificarea genetica bazata pe microsateliti nucleari si
(i) alocarea hibrida bayesiana folosind NewHybrids. Cu un prag strict (q = 0,90), concordanta medie pe
populatie a fost de 64,9 % pentru Morfologia foliara—~STRUCTURE, 64,3 % pentru Morfologia foliard—
NewHybrids si 76,0 % pentru STRUCTURE-NewHybrids. Cu un prag mai relaxat (q = 0,80),
concordanta a crescut usor la 67,2 %, 67,0 % si 72,8 %, indicand modele generale de alocare
consistente si robuste intre criteriile de clasificare.

Populatiile autohtone (SG-A si SM-B) au prezentat o concordanta ridicata intre metode: pentru q =
0,90, SG-A a avut 95-97,5 %, iar SM-B 80-93,75 %, in timp ce pentru q = 0,80 valorile au ramas
ridicate (95-98,8 % si 85-91,3 %). SC-C a prezentat o concordantd buna intre morfologie si
clasificarea geneticd (88,2 %, crescand la 94,1 % cu q = 0,80), dar o concordantd mai micad cu
NewHybrids (64,7 % — 70,6 %).

in arboretele amestecate, discrepantele au fost mai mari. MB-D a prezentat o concordantd scizutd in
comparatiile care au implicat morfologia foliara (Morfologie-STRUCTURE: 489 % — 46,7 %
Morfologie—NewHybrids: 50 % — 47,8 %), in timp ce concordanta intre metodele genetice a fost
ridicatd (STRUCTURE—NewHybrids: 77,8 % — 82,2 %). ME-E a prezentat cele mai mari discrepante
(Morfologie—STRUCTURE: 10 % — 7,8 %; Morfologie—NewHybrids: 34,4 % — 36,7 %; STRUCTURE-
NewHybrids: 34,4 % — 17,8 %), in concordanta cu introgresiunea si hibridarea extinsa. Acest lucru
evidentiaza faptul ca identificarea fenotipica pe baza de descriptori foliari poate subestima variatia
geneticd in arboretele amestecate, in special in cazul hibrizilor sau al formelor introgresive.

in ansambly, clasificarea indivizilor ca ,puri” sau ,hibrizi" a prezentat diferente in functie de metoda.
Cu g = 0,90, indivizii au fost considerati ca fiind atribuiti cu certitudine unei specii parentale, in timp ce
valorile intermediare (0,10-0,90) au fost tratate ca hibrizi. De asemenea, a fost evaluat un prag mai
permisiv (0,20-0,80) pentru a lua in considerare genotipuri cu diferite niveluri de introgresiune.
Identificarea morfologica a clasificat 274 de indivizi ca fiind puri (220 de S. mahagoni si 54 de S.
macrophylla) si 83 ca forme morfologice intermediare (Tabelul 5.1). n schimb, clasificarile genetice au
identificat 54 de hibrizi la g = 0,90 (303 puri) si 28 de hibrizi la g = 0,80 (329 puri), reflectand o
estimare conservatoare a hibridizarii. NewHybrids a detectat insa un numar substantial mai mare de
hibrizi— 140laq=0,90si 129 laq = 0,80.

Tabelul 5.1. Numdrul total de clasificari pe metode. (Rodriguez et al., 2026)

Frunzei STRUCTURE | STRUCTURE NewH NewH
Morph (0.10-0.90) (0.20-0.80) (0.10-0.90) (0.20-0.80)
S. mahagoni 220 143 152 139 145
S. macrophylla 54 160 177 78 83
Hybrid 83 54 28 140 129
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Cea mai mare concordanta s-a inregistrat intre cele doud abordari genetice (STRUCTURE-
NewHybrids), in timp ce cele mai mari discrepante au aparut in populatiile mixte, subliniind limitele
bazarii exclusiv pe morfologia frunzelor pentru identificarea hibrizilor. Aceste rezultate indica faptul ca
hibridizarea este larg raspanditda in complexul de specii studiat, NewHybrids estimand cd 36—-39%

dintre indivizi sunt hibrizi, in timp ce analizele de ADN nuclear ofera o estimare minima mai
conservatoare, de 8—15%.

5.4, Structura geneticd spatiala

Corelogramele de autocorelatie spatiala au indicat valori foarte scazute ale coeficientului de corelatie
geneticd in ambele populatii analizate (Figura 5.5). in populatia SG-A, coeficientul a fost usor pozitiv in
primele clase de distantd (25-75 m) si negativ in clasele intermediare (100-125 m), cu cateva abateri
izolate care se apropiau de limitele intervalelor de incredere de 95%. in populatia SM-B, coeficientul a
fluctuat in jurul valorii zero in toate clasele de distanta evaluate (10-70 m) si a ramas in limitele
intervalelor de incredere, indicand o distributie aproximativ aleatorie a genotipurilor si absenta unei
aglomerari genetice detectabile |a scara spatiald analizata.

SG-A
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Figura 5.5. Corelograme genetice spatiale multilocus ale distantei genetice si geografice in doua
populatii de S. mahagoni. Axa y reprezinta coeficientul de corelatie genetica (r), iar axa x reprezintd
clasa de distanta (m); intervalele de incredere (95%) au fost calculate folosind teste de permutare (linii
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rosii) si sunt prezentate, de asemenea, bare de eroare de incredere de 95% obtinute prin bootstrap in
jurul lui r (Rodriguez et al., 2025).

In SG-A, coeficientul de rudenie la prima clas3 de distantd a fost scazut si pozitiv (F, = 0,0074), in timp
ce in SM-B a fost practic zero (F, = 0). Apropierea geneticd dintre indivizii cei mai apropiati (F.) a fost,
de asemenea, aproape de zero (SG-A: 0,0074; SM-B: -0,0002). Panta regresiei coeficientului de
rudenie in functie de logaritmul distantei a fost usor negativa si de mica magnitudine (SG-A: bF =
-0,0109 = 0,0205; SM-B: bF = -0,0111 = 0,0207), indicand doar o scadere minima a afinitatii
genetice odatd cu distanta. in consecintd, intensitatea structurii genetice spatiale a fost la fel de
scazuta in ambele populatii, cu valori Sp aproape identice (SG-A: 0,0110; SM-B: 0,0111). O valoare Sp
de = 0,011 indica o structura spatiala slabd; in plus, testele de permutare aplicate pantei de regresie
nu au fost semnificative (test bilateral, p > 0,5), astfel incat nu a fost detectatd nicio structura
genetica spatiald la scara fina (FSGS) la scara analizatd.
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CAPITOLUL 6. CONCLUZII. CONTRIBUTII ORIGINALE. DISEMINAREA REZULTATELOR

6.1. Concluzii

Rezultatele obtinute permit o evaluare a variabilitdtii morfologice si genetice a genului Swieteniain

Cuba. Concluziile sunt prezentate mai jos, pe obiectivele specifice.

In ceea ce priveste morfologia frunzelor:

Diferentierea taxonomicd bazatd pe descriptorii frunzelor: S-a constatat o diferentiere
semnificativa din punct de vedere statistic intre speciile 5. mahagonisi S. macrophyllala toate
variabilele morfometrice ale frunzelor, indicand ca valorile descriptorilor speciei 5.
macrophylla sunt semnificativ mai mari. Acest lucru confirma si valideaza utilitatea practica a
acestor descriptori ai frunzelor pentru diferentierea morfologica intre populatiile pure ale
ambelor specii.

Identificarea lungimii foliolei ca descriptor de discriminatorie discriminare cheie: Prin analiza
multivariatd, s-a stabilit ca lungimea foliolei este caracteristica morfometrica cu cea mai mare
putere de a discrimina intre cele douad specii. Integrarea acestei variabile si a altor variabile in
functii matematice s-a dovedit a fi o abordare extrem de eficienta pentru separarea indivizilor
si structurarea modelelor de clasificare.

Confirmarea si clasificarea formelor morfologice intermediare (IMF): Aplicarea functiilor
discriminante in arborete amestecate (Emigdio si Banao) a permis confirmarea existentei
unor forme morfologice intermediare. Acesti indivizi prezintd o morfologie foliara de tranzitie,
care este localizata geometric si grupata intr-o regiune intermediara in raport cu cele doua
specii parentale.

Fiabilitate predictiva ridicata si segregare a populatiei: Modelul de clasificare multivariata
dezvoltat s-a dovedit a fi robust, atingand o precizie predictiva de aproape 95% in atribuirea
morfologica initiald a indivizilor catre grupurile respective. Acest lucru, sustinut de o analiza de
cluster care a ardtat o segregare clara intre speciile pure si arboretele amestecate. Cu toate
acestea, pentru o monitorizare taxonomicd si genetica cuprinzdatoare — in special in
arboretele amestecate supuse introgresiunii — acest instrument morfologic ar trebui
completat cu analize moleculare, deoarece caracteristicile frunzelor nu pot elucida pe deplin
genotipuri hibride complexe.

In ceea ce priveste analiza ADN-ului cloroplastic:

Identificarea unei variatii genetice moderate fara discriminare la nivel de specie: Analiza ADN-
ului cloroplastic in populatiile de Swietenia a relevat un nivel moderat de variatie genetica si
existenta a 11 haplotipuri. Desi markerii utilizati (in special ccmp4 si ccmp?) au detectat o
variabilitate genetica considerabild, s-a concluzionat ca acestia nu sunt suficienti pentru a
stabili o discriminare intre cele doua specii.

Plantatiile mixte ca rezervoare de diversitate genetica: Arboretele amestecate au prezentat
cele mai ridicate niveluri de diversitate geneticd cloroplastica. in special, populatia ME-E
(Emigdio) a fost identificata ca principalul rezervor de diversitate, deoarece continea noud
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dintre cele unsprezece haplotipuri detectate si avea cel mai mare numadr de haplotipuri unice
(sase). Acest model contrasteaza puternic cu diferentierea limitatd si bogdtia alelicd mai
redusa observate in populatiile pure ale speciei autohtone si a speciei introduse. in acest
context, arboretul amestecat ,Emigdio”, prin faptul ca addposteste o proportie semnificativa
din diversitatea totala a haplotipurilor, constituie o resursa valoroasa pentru conservarea
acestor specii.

Structurare genetica predominant intrapopulationala: Evaluarea structurii genetice a
populatiilor indica faptul ca cea mai mare parte a variatiei genetice se afla in interiorul
arboretelor. Analiza variantei moleculare (AMOVA) a confirmat aceasta dinamicd,
determinand ca 59% din varianta totald este explicata de diferentele din interiorul populatiilor,
comparativ cu 41% atribuibile divergentei intre populatii.

Influenta istoricului de gestionare si a originii semintelor asupra structurii cloroplastice: Desi
analizele statistice (testul Mantel) au relevat o legatura intre distantele geografice si genetice
pe baza haplotipurilor cloroplastice, acest model reflecta distributia taxonomica a arboretelor
esantionate (specii autohtone versus restul unei plantatii cu o specie introdusa) si istoricul
gestiondrii populatiilor, mai degraba decat un proces evolutiv natural de izolare prin distanta.

In ceea ce priveste analiza ADN-ului nuclear:

In ansamblu, aceasta tezda demonstreaza ca identificarea morfologica este adecvata pentru

populatiile pure de Swietenia din Cuba, dar ca detectarea hibridizdrii in arborete amestecate necesita

utilizarea complementara a instrumentelor genetice moleculare Integrarea aborddrilor morfologice si

moleculare oferd o baza solida pentru elaborarea strategiilor de conservare, infiintarea unor banci de

germoplasma reprezentative si implementarea programelor de reimpadurire pe termen lung si de

monitorizare geneticd, in conformitate cu liniile directoare CITES si cu conservarea identitatii genetice

a speciei S. mahagoni.

Diversitate genetica intrapopulationala ridicata si conservarea integritdtii la specia autohtona:
Analiza utilizand markeri microsatelitari nucleari a relevat niveluri moderate pana la ridicate
de variabilitate geneticd, cea mai mare parte a acestei variatii (97%) fiind concentrata in cadrul
populatiilor. S-a constatat cd populatiile naturale de S mahagoni mentin o diversitate
geneticd adecvata si isi pastreaza integritatea, deoarece au fost identificate predominant ca
specii pure, cu dovezi minime de introgresiune. Este de remarcat faptul ca populatia Guira
(SG-A) a prezentat cel mai inalt grad de puritate geneticd, cu un nivel de amestec practic
neglijabil in comparatie cu populatia Modelo (SM-B). La randul lor, populatiile mixte (in special
populatia ME-E) servesc drept principalele rezervoare de bogatie si complexitate alelica
datoritd incrucisdrii interspecifice.

Diferentiere clard a populatiilor si prevalentd ridicatd a hibridizdrii: Evaluarea structurii
populationale a confirmat existenta unor grupuri genetice bine definite, care permit separarea
speciilor parentale pure de formele hibride. Analizele multivariate si bayesiene (STRUCTURE si
NewHybrids) au demonstrat ca hibridizarea este un fenomen raspandit in cadrul acestui
complex de specii, atingand proportii estimate de pana la 36—-39%. Avand in vedere limitdrile
de transferabilitate intre specii ale markerilor SSR utilizati, aceasta reprezinta o estimare
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robustd, dar conservatoare, a introgresiunii complexe, pozitionand genetic acesti indivizi intr-
o0 zona de tranzitie intermediard clara.

o Concordanta taxonomica ridicata la speciile pure: Analiza comparativa a relevat un grad ridicat
de concordanta (cu valori de similitudine cuprinse intre 85% si peste 98%) atunci cand
identificarea morfologica traditionald a fost comparata cu atribuirea genetica in populatiile
speciilor parentale. Cu toate acestea, in arboretele amestecate, au fost detectate discrepante
Si s-a observat o scddere a concordantei (in special in populatia ME-E). Acest lucru
demonstreaza cd, desi morfologia frunzelor este un instrument extrem de valid in populatiile
izolate, aceasta este insuficienta pentru clasificarea indivizilor in scenarii de amestec extins,
facand indispensabila utilizarea instrumentelor moleculare pentru identificarea genotipurilor
hibride complexe.

e Absenta structurii genetice la scard fina (FSGS) si implicatii pozitive pentru conservare:
Analiza autocorelatiei spatiale la nivel intrapopulational in populatiile naturale de S. mahagoni
a relevat o distributie genotipica practic aleatorie, fara dovezi de grupare genetica
semnificativa la nivel local. Corelatia foarte slaba constatata intre gradul de rudenie al
indivizilor si distanta lor geograficd ne permite sa concluzionam ca nu existd o structura
geneticd spatiald la scard find semnificativd in cadrul acestor arborete. In consecintd, aceste
arborete predominant pure (in special populatia Guira) se impun ca surse ideale de colectare a
semintelor pentru programele de reimpdadurire, deoarece garanteaza obtinerea unui material
genetic divers si robust, cu niveluri minime de rudenie.

6.2. Contributii originale

Principala contributie originald a acestei teze de doctorat constd in integrarea analizelor
morfometrice ale frunzelor cu analize de markeri moleculari nucleari si cloroplastici pentru a evalua
diferentierea speciilor si hibridizarea dintre S. mahagonisi S. macrophyllain Cuba.

Aceasta cercetare oferd un exemplu de hibridare intre cele doud specii in arborete amestecate,
detectata folosind markeri microsatelitari nucleari si modelare bayesiand, si demonstreaza cd o astfel
de hibridizare nu a compromis structura genetica sau identitatea speciei autohtone S. mahagoni. De
asemenea, se stabileste cd morfologia frunzelor este un instrument util pentru identificarea
taxonomica in populatiile izolate, dar este insuficienta in contextul amestecului interspecific.

Mai mult, demonstreaza ca populatiile de 5. mahagoni regenerate pe cale naturalda mentin niveluri
ridicate de diversitate genetica si o structura geneticd spatiala slabd, pozitionandu-le ca rezervoare
genetice si surse potentiale de seminte pentru programele de reconstructie ecologica. Luate
impreund, rezultatele ofera un cadru morfo-molecular replicabil pentru conservarea geneticd a unor
speciilor de arbori din zona tropicala.

6.3. Directii viitoare de cercetare

Avand in vedere starea critica de conservare a ambelor specii in Cuba — unde atat S. mahagoni; cat si
S. macrophylla sunt pe cale de disparitie, dar cea din urma este inca supusa presiunii comerciale in
conformitate cu reglementdrile — concluziile acestei cercetdri ridica noi provocari si oportunitati.
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Viitoarele directii de cercetare ar trebui sa aiba in vedere asigurarea protectiei resurselor autohtone,

optimizarea utilizarii resurselor si instituirea unor controale riguroase, bazate pe date stiintifice. Pe

baza cadrului morfo-molecular dezvoltat, se propun urmadtoarele directii viitoare:

Evaluarea potentialului productiv al hibrizilor: Confirmarea faptului ca hibridizarea este un
fenomen raspandit deschide o cale strategicd pentru reimpadurire. Studiile viitoare ar trebui
sa evalueze performanta pe termen lung a acestor hibrizi interspecifici. Daca se confirma
vigoarea hibrida (heterozisul), care duce la rate de crestere mai mari sau la rezilients,
promovarea acestor hibrizi in scopuri pur comerciale ar putea satisface cererea pietei,
atenuand presiunea care ameninta in prezent populatiile relict.

Tranzitia catre abordari genomice (NGS) si studiul fluxului de gene: Pentru a intelege pe deplin
dinamica introgresiunii, ar fi utila extinderea rezolutiei markerilor moleculari actuali, spre
exemplu cu markeri (SNP). in plus, ar trebui promovate studii detaliate privind ecologia
reproducerii in simpatrie (suprapunere fenologicd, retele de polenizatori si distante de
dispersie). Aceste informatii genomice si ecologice vor permite sa modelam fluxul genetic
actual si sd evaluam riscul viitor de contaminare genetica din plantatiile comerciale catre
zonele naturale strict protejate.

Strategii de conservare in situ: Odata ce s-a confirmat ca populatiile naturale de S. mahagoni
isi pastreaza identititatea taxonomica si nu prezintda o structurd genetica spatiald
semnificativa, acestea ar trebui declarate legal si protejate ca ,Surse de seminte certificate” si
resurse genetice, servind ca sursda primard pentru programe de restaurare ecologica.

6.4. Diseminarea rezultatelor

Rezultatele obtinute in cadrul acestei cercetari doctorale au fost publicate in trei articole stiintifice si

prezentate in cadrul a sase conferinte stiintifice internationale.

Publicatiile rezultate din materialul de cercetare elaborat in aceasta teza:

1.

2.

3.

Rodriguez Coca L.l., Ciocirlan, E., BOGGIANO, A. G. T, FERNANDEZ, L. A. D., EVORA, J. F. L,
Codrean, C., & Curtu, A. L. (2024). Leaf-based characterization of intermediate forms between
Cuban and Honduran mahogany. Notulae Botanicae Horti Agrobotanici Cluj-Napoca, 52 (1),
13731-13731. https://doi.org/10.15835/nbha52113731(l.F: 1.3; Q2)

Rodriguez Coca L.I., Ciocirlan E., Curtu A.L. 2026. When native meets exotic: Uncovering
hybridization between Cuban and introduced mahogany using chloroplast and nuclear
microsatellites. Annals of Forest Research. 69(1): 21-44.
https://doi.org/10.15287/afr.2026.4354 (.F: 2.9; Q1)

Rodriguez Coca L.I., Ciocirlan, E., & Curtu, A. L. (2025). From Abandoned Lands to Genetically
Robust Stands: Nuclear Genetic Diversity and Fine Scale Spatial Genetic Structures in Cuban
Mahogany (Swietenia mahagoni). Bulletin of the Transilvania University of Brasov. Serfes /I
Forestry, Wood Industry, Agricultural Food Engineering, 53-64.
https://doi.org/10.31926/but.fwiafe.2025.18.67.2.4

Participarea la conferinte si evenimente stiintifice internationale:
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1. Liuder Isidoro RODRIGUEZ COCA, Elena CIOCIRLAN, Alexandru Lucian CURTU. Leaf morphological
traits distinguish between Cuban native species of mahagoni and the Hondurian mahagony. 6%
Edition of the International Conference of the Integrated Management of Environmental Resources
Conference Suceava-Romania. 23-24 November 2023, Suceava Romania.

2. Liuder Isidoro RODRIGUEZ COCA, Elena CIOCIRLAN, Alexandru Lucian CURTU. Leaf morphological
traits distinguish between Putative Hybrids Between Cuban and Hondurian mahagony species.
Doctoral Conference DoCo 2024. Transilvania University of Brasov. 26-27 June 2024, Brasov,
Romania.

3. Liuder Isidoro RODRIGUEZ COCA, Elena CIOCIRLAN, Alexandru Lucian CURTU. GENETIC DIVERSITY
AND POPULATION STRUCTURE OF CUBAN FOREST SPECIES. International competition "My 3
minutes PhD" at Université de Pau et des Pays de I'Adour. 1-5 July 2024, Pau, France.

4. Liuder Isidoro RODRIGUEZ COCA, Elena CIOCIRLAN, Alexandru Lucian CURTU. From roots to genes:
Unraveling the genetic diversity of Cuban mahogany through PCR and DNA analysis. International
Summer School, Bioanalytical (Tele)Monitoring for Life Sciences - Medicine, Food Control,
Environmental Monitoring. Transilvania University of Brasov. 13-21 September 2024, Brasov,
Romania.

5. Liuder Isidoro RODRIGUEZ COCA, Elena CIOCIRLAN, Alexandru Lucian CURTU. Chloroplast DNA
variation and genetic differentiation in Swietenia species. 11 International Symposium Forest and
Sustainable Development 2024. 17-18 October 2024, Brasov, Romania.

6. Liuder Isidoro RODRIGUEZ COCA, Elena CIOCIRLAN, Alexandru Lucian CURTU. Investigating the
genetic effects of introducing Honduran mahogany (Swietenia macrophylla) into Cuba: implications
for the conservation of the native species of mahogany. Third Biannual EVOLTREE International
Conference. 18-21 November 2025, Madrid, Spain.
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