DIVERSIDADE E ESTRUTURA GENETICA ESPACIAL EM DUAS POPULACOES
DE Myracrodruon urundeuva Fr. All. SOB DIFERENTES CONDICOES
ANTROPICAS!

Mario Luiz Teixeira de Moraes?, Paulo Yoshio Kageyama®e Alexandre Magno Sebbenn*

RESUMO - O objetivo deste trabalho foi estudar, por locos isoenzimaticos, a diversidade e a estrutura genética
espacial de gendtipos de Myracrodruon urundeuva em duas populagdes naturais, uma no Sudoeste (Selviria—
SEL) e outra no Sudeste (Paulo de Faria—PFA) do Brasil. Para isso, foram avaliados cinco sistemas isoenzimaticos,
25 e 30 individuos adultos das populacdes SEL e PFA, respectivamente. A estimativa da divergéncia genética
entre populagdes foi baixa (0,043). As heterozigosidades observada e esperada foram altas nas populagoes
(0,317 e 0,511, respectivamente), e o excesso significativo de heterozigotos foi detectado na populacao PFA
(-0,252). A analise da distribui¢ao genética espacial dos genétipos a partir do indice / de Moran revelou estruturagao
significativa até 5.224 m na populagdo mais explorada (SEL=0,09) e tendéncia a distribui¢ao aleatéria na
populagao menos explorada (PFA=-0,02). A provavel causa da estruturagio na populagio SEL foi a dispersao
de sementes proxima as arvores-matriz, associada ao processo de recolonizagdo a partir de sementes oriundas
de poucos genétipos remanescentes. As implicagdes dos resultados sdo discutidas do ponto de vista da conservagao
e do melhoramento genético.

Palavras-chave: Espécies arbdreas, indice I de Moran, diversidade genética e isoenzimas.

DIVERSITY AND SPATIAL GENETIC STRUCTURE IN TWO POPULATIONS OF
Mpyracrodruon urundeuva Fr. All. UNDER DIFFERENT ANTROPIC CONDITIONS

ABSTRACT — The diversity and spatial genetic distribution of Myracrodruon urundeuva genotypes were studied
in two Brazilian populations in the Southwest (Selviria-SEL) and Southeast Brazilian regions (Paulo de Faria-
PFA). Twenty-five and thirty adult individuals were evaluated for five allozyme systems in SEL and PFA populations,
respectively. Estimates of the genetic divergence between populations were low (0.043). Observed and expected
heterozygosities were high in both populations (0.317 to 0.511, respectively). Significant and excessive number
of heterozygotes was detected in PFA population (-0.252). The spatial distribution analysis through Moran’s
index 1 revealed a significant structuring up to 5,224 m in the more exploited population (SEL =0.09) and
a trend to randomness in the less exploited area (PFA=-0.02). Seed dispersion near mother trees and the
recolonization process through seeds from few genotypes are probable causes of the structuring in the SEL
population. The implications of the results are discussed from the conservation and breeding point of views.
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1.INTRODUCAO

Myracrodruon urundeuva (Anacardiaceae) ou
aroeira € uma espécie arborea tropical secunddria tardia
de ampla distribuicdo geografica, ocorrendo de 3°30°S
(Brasil) a 25°S (Argentina), sendo também encontrada
na Bolivia e no Paraguai. A espécie ocorre em vérias
regides fitoecoldgicas de 17 m a 1.200 m de altitude:
Floresta Estacional Semidecidual, Floresta Estacional
Decidual, Cerrado e Cerradao, Caatinga, Chaco Sul-
Mato-Grossense e Pantanal Mato Grossense
(CARVALHO, 1994). M. urundeuva é considerada espécie
diica (SANTIN e LEITAO FILHO, 1991), mas hd relatos
de monoicia (NOGUEIRA et al., 1982) e ocorréncia de
hermafroditismo juntamente com dioicia (CARVALHO,
1994). Os frutos sdo dispersos por anemocoria
(CARVALHO, 1994), e a polinizacao € feita por abelhas.

A reproducdo por cruzamentos, a ampla distribui¢do
geografica e a capacidade de adaptar-se a diversos
ecossistemas evidenciam que M. urundeuva apresenta
altos niveis de variabilidade genética. Contudo, no
passado, a espécie foi muito explorada devido as
qualidades e utilidades de sua madeira para construg¢io
civil e industria moveleira (CARVALHO, 1994).
Atualmente, M. urundeuva € pouco encontrada na regiao
centro-sul do Brasil, especialmente no Estado de Sdo
Paulo, onde ndo € mais possivel encontrd-la em grandes
propor¢des em seu estado silvestre, a ndo ser em reservas
estaduais e pequenas reservas particulares. Nestas,
as vezes, observa-se que a distribuicdo € agrupada
em forma de manchas, formadas por menos de uma
centena de individuos. As manchas podem ser
constituidas pela dispersdo das sementes préximas
as arvores-matriz, o que favorece a estruturagdo genética
das populagdes.

A maior parte da variag@o genética encontra-se
dentro de populagdes (97,26%) e apenas 2,74%, entre
populagdes (MORAES, 1992). Desse modo, a estrutura
genética dentro de populagdes de aroeira passa a ter
fundamental importancia, pois se refere a distribui¢do
ndo-aleatdria dos gendtipos, formando manchas, onde
as freqiiéncias alélicas sdo mais homogéneas do que
a esperada pela pressuposi¢io de dispersao aleatéria
de gendtipos. A estrutura genética espacial dentro de
populagdes de plantas € primariamente determinada
pelos efeitos da limitada dispersdo de pdlen e sementes,
isolamento em pequenas manchas, mortalidade diferencial
e selecdo para micro-‘“habitats”. A estrutura genética
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espacial influencia a dinamica da endogamia biparental,
depressdo por endogamia e a operagdo da selecao natural
(EPPERSON, 1993). Intuitivamente, em espécies arboreas
podem-se associar distribuicdo espacial, parentesco
e probabilidade de cruzamento, sobretudo em espécies
polinizadas por animais, em que existe a tendéncia de
individuos préximos se intercruzarem mais do que
individuos amplamente espacados. Se estes forem
aparentados, devido a dispersao de sementes proximas
as arvores-matriz, a endogamia na populagao pode
aumentar (COLES e FOWLER, 1976). O parentesco de
uma geracdo, quando medido em termos de coancestria,
corresponde a endogamia que pode ser gerada na
descendéncia, se os individuos forem cruzados.

O principal tema deste artigo € a distribuicao espacial
de gendtipos de M. urundeuva dentro de duas
populacdes com diferentes histéricos de antropizagao:
Selviria, MS, no sudoeste, e Paulo de Faria, SP no Sudeste
brasileiro. O objetivo foi avaliar a diversidade e a
distribuicdo espacial de genétipos de M. urundeuva
em duas populacdes, sob diferentes condicdes
antrépicas, para estudos de conservagao e melhoramento
de populagdes.

2. MATERIAL E METODOS

O estudo foi realizado em duas populag¢des de
M. urundeuva, Selviria, MS (SEL), e Paulo de Faria,
SP sob diferentes condi¢des antrépicas. Essas
populagdes foram escolhidas por serem remanescentes
da exploragao, com diferentes intensidades, da floresta
priméaria. A distancia entre as populagdes é de
aproximadamente 250 km. As 4rvores onde foram feitas
as coletas de sementes foram georreferenciadas com
o auxilio de GPS. A primeira populacido localiza-se no
municipio de Selviria, MS (SEL), onde foram coletadas
sementes de polinizagdo livre em 25 arvores amplamente
espacadas (distdncia média=1.000 m), localizadas em
4rea de pastagem sob forte degradacao antrépica. Estima-
se que a area da populacdo seja de aproximadamente
10.000 ha. A populagao foi altamente explorada, ocupando
atualmente extensa drea de pastagem. A segunda
populacdo localiza-se na Estacdo Ecolégica do Instituto
Florestal de Sao Paulo, no municipio de Paulo de Faria,
SP (PFA), onde foram coletadas sementes de 30 arvores
(distancia média = 50 m). Essa populagao foi pouco
explorada e ocupa pequena area (aproximadamente 50
ha) dentro da Estacdo Ecolégica de Paulo de Faria (435,73
ha), onde, no passado, ocorreu extracao de alguns
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exemplares da espécie. Embora ndo existam levantamentos
fitossociolégicos nessas areas, relatando a densidade
de individuos por hectare, € possivel observar que
M. urundeuva encontra-se em baixa densidade em ambas
as populacdes (1 a 5 individuos por hectare).

As sementes foram utilizadas para determinar o
gendtipo materno, devido a dificuldade de revelagao
de ndmero suficiente de locos isoenzimaticos que
permitisse a avaliagdo adequada dos genétipos adultos.
O gendtipo das arvores maternas foi inferido a partir
da segregacdo de suas progénies (20 progénies por
planta materna, totalizando 500 plantulas em SEL e
600 em PFA), com base no gendétipo parental mais
provével, segundo o método de Brown e Allard (1970),
utilizando o programa MLTR (RITLAND, 1997).

Tecidos foliares de aproximadamente 20 plantulas
por progénie foram avaliados por eletroforese de
isoenzimas no Laboratério de Genética de Populagdes
e Silvicultura do Departamento de Fitotecnia, Tecnologia
de Alimentos e Socioeconomia da FEIS/UNESP, I1ha
Solteira, SP. As enzimas foram extraidas de tecidos foliares,
empregando-se aproximadamente 20 mg de tecido de
limbo foliar, 10 mg de areia lavada, 7 mg de Polivinil
Pirrolidona-40 (PVP 40), 7 mg de Polivinil Pirrolidona-
60 (PVP-60) e 200 microlitros da solucao de extracdo
nimero 1, de Alfenas (1998). A eletroforese foi a horizontal,
conduzida em gel de amido de milho (penetrose 30)
a 12%, usando-se o tampao eletrodo-gel tris citrato,
pH 8,5. As corridas foram realizadas em geladeira a
temperatura de 5° C, em corrente constante. Foram
avaliados cinco sistemas isoenzimaticos: aspartato
aminotransferase (AAT), leucina aminopeptidase (LAP),
fosfoglucose isomerase (PGI), 6-fosfogluconato
desidrogenase (6PGDH) e fosfoglucomutase (PGM).
O protocolo de revelacdo das isoenzimas foi o mesmo
descrito por Alfenas (1998). Os locos foram designados
seqliencialmente com o alelo de maior migragdo anodal
denominado 1, o proximo 2, e assim por diante. As enzimas
selecionadas expressaram fenétipos consistentes em
estrutura de subunidades e interpretag@o genética de
outros estudos em plantas, como documentado por
Wendel e Weeden (1989) e Alfenas (1998), apesar de
a base genética dos locos ndo ter sido testada por
cruzamentos controlados.

A diversidade genética intrapopulacional foi
analisada pelo niimero médio de alelos por locos (4,
obtido pela divisao do nimero total de alelos pelo niimero
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de locos), porcentagem de locos polimérficos (P, obtido
pela divisdao do nimero de locos polimérficos pelo
nuamero total de locos), sendo um loco considerado
polimérfico quando a freqiiéncia do alelo mais comum
nao ultrapassava 95%, heterozigosidade observada
(FIO =1- z 13” em que:ﬁ;l. = freqiiéncia dos genotipos
homozigotos) e diversidade génica esperada em equilibrio
de Hardy-Weinberg (I:]e =1 —Zﬁf, em que: p=
freqiiéncia alélica estimada do i-ésimo alelo), estimados
a partir do programa BIOSYS-1 (SWOFFORD;
SELANDER, 1989). Também, foi estimado o indice de
fixacdo ndo viesado (), com base em Weir (1996):

ﬁv: (HerHO)-i_A%Ho
H - 'H

e 2n o

A distribui¢do da variabilidade genética entre e
dentro das populagdes foi calculada pelo coeficiente
de coancestralidade (§,), obtido por anélise da variancia
de freqiiéncias génicas, segundo Weir (1996). A
significancia estatistica dos valores médios de F e
6, foi calculada pelo intervalo de confianca a 95% de
probabilidade, utilizando-se 10.000 reamostragens
bootstrap sobre locos e usando o programa GDA, de
Lewis e Zaykin (1999).

A distribuicao espacial dos genétipos foi analisada
por autocorrelagdo espacial, empregando o indice /,
de Moran. Para andlise de autocorrelagdo espacial,
os dados de cada gendtipo foram codificados para
suas freqiiéncias alélicas, ou seja, quando o gendétipo
era homozigoto, no alelo sob andlise recebeu valor
1,0, quando heterozigoto recebeu valor 0,5 e quando
homozigoto para outro alelo recebeu valor 0,0 (SOKAL
e ODEN, 1978). Se o loco era dialélico, a analise era
feita em apenas um dos alelos, ja que o segundo contribui
com informacao idéntica. Quando o loco tinha mais
de dois alelos, a andlise foi realizada em todos os alelos.
Em cada populacdo foram criadas cinco classes de
distancias, devido ao pequeno tamanho amostral (n)
das populagdes (25 gendtipos em SEL e 30 em PFA).
Maior nimero de classes implicaria menor nimero de
pares possiveis de comparagdes de gendtipos dentro
de cada classe [n(n-1)/2x5]. Portanto, menor poder para
testar a significincia estatistica do indice. Todos os
possiveis pares de combinag¢des de gendtipos foram
considerados como um conjunto e acessados para cada
uma das classes de distancia. A extensdo dessas classes
foi selecionada, equalizando-se o nimero total de cada
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conjunto de pares de comparagdes, a fim de se obter
maior precisdo nas estimativas. Foram calculados os
valores do indice 7, de Moran (SOKAL e ODEN, 1978),
de cada uma das classes de distancia, em cada loco,
e a média dos locos pela expressao-padrao:

[=nY Y w,ZZ |wy Z}
i i

em que: w,= | em todas as células i e j localizadas
em uma classe de distancia (r, r + Ar), e do contrério,
W= 0; W€ a soma de todos os pesos (contagem de
todos os pares usados em todos os casos); e € o desvio
da freqiiéncia alélica da i-é€sima célula da média. O valor
esperado de I =-1/(n-1) aproxima-se de zero em grandes
n. Os valores estimados do indice / de Moran foram
usados para testar a significancia dos desvios dos
valores esperados sobre a hipdtese de nulidade de
distribuicao aleatéria (CLIFF e ORD, 1981). A significancia
total de cada correlograma foi testada, usando-se critérios
de Bonferroni (SAKAI e ODEN, 1983). As andlises de
autocorrelagdo espacial e os testes foram realizados
empregando-se o programa SAAP (versdo 4.3), de D.
Wartenberg (WARTENBERG, 1989).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os cinco sistemas isoenzimadticos revelaram seis
locos, sendo cinco polimérficos, em ambas as populacdes,
segregando de dois a trés alelos, e um monomorfico
(Pgm1) na populagdo PFA. O mesmo nimero médio
de alelos por loco (4 =2,33) foi encontrado nas duas
populagdes, com a ressalva de que a populacido PFA
apresentou maior porcentagem de locos polimoérficos
(P =0,830), heterozigosidade observada (#,=0,511) e
esperada em equilibrio de Hardy-Weinberg (2,=0,408)
(Tabela 1). Em espécies como M. urundeuva, que se

Tabela 1 — Indices de diversidade genética em drvores adultas
de duas populacdes de M. urundeuva

Table 1 — Indexes of genetic diversity in adult trees of two
populations of Myracrodruon urundeuva

Populagdo n A IA’WS%) H, a, F
Selviria-SEL. 25 2,33 40 0,333 0,317 -0,053
Paulo de 30 2,33 83 0,511 0,408 -0,258%*

Faria-PFA

*: P< 5%; A significncia do indice F foi estimada pelo intervalo
de confianga a 95% de probabilidade, a partir de 10.000 reamostragens
bootstrap. n = nimero de drvores amostradas; A = ndimero médio

de alelos por loco; P = porcentagem de locos polimérficos; H,=

heterozigosidade observada; /1,= heterozigosidade esperada; e F=indice
de fixagdo.
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reproduzem, predominantemente, por cruzamentos,
ocupam grandes extensdes geograficas e diferentes
“habitats”, espera-se que apresentem altos niveis de
variabilidade genética (HAMRICK e LOVELESS, 1986).
Comparando-se as heterozigosidades esperadas com
as calculadas por Hamrick e Godt (1990) para a média
das espécies de cruzamento e polinizagdo entomoéfila
(0,167), dispersao de sementes anemocorica (0,144),
espécies amplamente dispersas (0,202), tropicais (0,148)
e arboreas (0,177), verifica-se que as populagdes de
M. urundeuva apresentam valores muito superiores
a esses. Outras espécies arbdreas tropicais didicas
também tém revelado altos niveis de heterozigosidade:
0,182 em Genipa americana L. (SEBBENN et al., 1998),
0,450 em Rhus trichocarpa M. (CHUNG et al., 1999)
e 0,277 em Eurya japonicaT. (CHUNG e EPPERSON,
2000), embora inferiores aos detectados em M. urundeuva.

A divergéncia genética entre as populacdes (§,)
foi baixa, 0,043 (0,002 a 0,100), mas estatisticamente
diferente de zero. A distribui¢cdo da diversidade genética
entre e dentro de populagdes, em locos neutros, como
a maioria das isoenzimas estudadas em plantas, é
determinada pelo sistema de reproducdo, deriva genética
e fluxo génico. Espécies alégamas, polinizadas por animais
e dispersas pelo vento, como M. urundeuva, geralmente
apresentam baixos niveis de divergéncia genética entre
populagdes (HAMRICK e LOVELESS, 1986). A baixa
divergéncia genética entre as popula¢des indica que
o fluxo génico ¢ alto entre as populacdes e que os
polinizadores e a dispersdo de sementes pelo vento
seriam capazes de transpor a longa distancia que as
separa (aproximadamente 250 km). Entretanto, atualmente
estas se encontram isoladas por culturas agricolas,
aglomerados urbanos, estradas etc., e a baixa divergéncia
reflete, provavelmente, o fluxo génico ocorrido no
passado, quando as florestas eram continuas ou ocupavam
grande parte da extensao que as separaram e nfo o
fluxo atual. O isolamento, possivelmente, no futuro
reflitird em aumento na diferenciagcao entre populagdes
por deriva genética.

A andlise da distribuicdo espacial dos gendtipos,
a partir do indice I, de Moran, revelou forte estruturagdo
na populacao SEL e fraca na populacdo PFA (Tabelas
2 e 3 eFigura 1). Na populacao SEL, foram encontrados
nove valores de I Moran (22,5% dos valores)
significativamente diferentes do esperado (-0,042), sendo
quatro positivos na classe 1, dois negativos na classe
2, um negativo na classe 3 e dois negativos na classe




Diversidade e estrutura genética espacial em duas...

5 (Tabela 2). Para o correlograma total, quatro dos 10
casos (alelos) foram significativos, reforcando a hipétese
de estruturacao. Indicios de estruturacéo sao observados
também na estimativa média do indice I, de Moran,
por classe de distancia (Tabela 2 e Figura 1), em que
I assume valores positivos nas trés primeiras classes
e negativos nas duas dltimas, apesar de nenhum valor
médio ser estatisticamente diferente do esperado. Na
populacdo PFA, foram observados apenas quatro valores
de 1, de Moran (8,8% dos valores), estatisticamente
diferente do esperado (-0,034), sendo um valor positivo
na primeira classe de distancia e trés negativos nas
classes 2, 3 e 4 (Tabela 3). O correlograma total dos
alelos ndo foi significativo para nenhum dos valores,
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e os valores médios do indice /, de Moran, foram todos
baixos, negativos e nao-significativos, reforcando a
hipétese de auséncia de estruturacao. A forte estruturagao
na populacdo SEL e auséncia na PFA devem estar
associada ao fato de a primeira populagio ter sido formada
a partir da regeneracdo apds a exploragao, enquanto
a populacao PFA foi pouco explorada. A regeneragao
a partir de sementes de poucos individuos (gargalo
genético), combinada com a disponibilizagdo de espago
pararecolonizacdo (area explorada), pode ser a explicagcdo
para a mais forte estruturagio detectada na populagdo
SEL. Resultado semelhante, no que se refere a perturbacao
antropica na estruturagdo de populagdes de aroeira,
foi encontrado por Lacerda e Kageyama (2003) no semi-
arido brasileiro.

Tabela 2 — Indices 7 de Moran para classes de distncias na populag¢io SEL de M. urundeuva
Table 2 — Indexes of Moran I for classes of distances in SEL population of Myracrodruon urundeuva

Classes de Distancia (Numero de Pares)

Loco Alelo 5.224 m (60) 8.810 m (60) 11.830 m (60) 14.795 m (60) 19.654 m (60) P
Aatl 1 0,30%* -0,16 0,11 -0,05 -0,19 0,006
2 0,29%* -0,17 -0,15 -0,00 -0,19 0,006
3 0,01 -0,13%* -0,10 0,01 0,01 0,033
Aat2 1 -0,01 -0,16 -0,02 -0,02 -0,01 0,759
Lapl 1 0,03 -0,14 0,20% -0,03 -0,26% 0,078
2 0,04 -0,17 0,08 -0,05 -0,12 0,615
3 0,27%%* 0,13 0,17 -0,21 -0,23% 0,010
Pgil 1 0,15% -0,22% 0,09 -0,17 -0,05 0,208
6Pgdhl 1 -0,03 -0,05 -0,06 -0,05 -0,03 1,000
Pgml 1 -0,16 0,02 -0,05 0,03 -0,05 0,741
Média 0,09 -0,10 -0,03 -0,05 -0,11

*#: P< 5% e **: P< 1%.
P: Significancia total do correlograma (aproximagao de Bonferroni).

Tabela 3 — Indices I de Moran para classes de distdncias na populacdo PFA de M. urundeuva
Table 3 — Indexes of Moran I for classes of the distances in PFA population of Myracrodruon urundeuva

Classes de Distancia (Nuimero de Pares)

Loco Alelo 4 m (87) 9 m (87) 18 m (87) 78 m (87) 223 m (87) P
Aatl 1 -0,13 -0,01 -0,04 0,05 -0,05 0,350
Aat2 1 -0,02 -0,13 0,05 -0,07 0,00 0,592
Lapl 1 0,03 -0,20% -0,00 -0,01 -0,00 0,136
2 -0,09 -0,07 0,02 -0,02 -0,00 1,000
3 -0,06 -0,10 0,03 -0,02 -0,02 1,000
Pgil 1 -0,05 -0,07 -0,02 -0,03 -0,00 1,000
2 -0,07 -0,04 -0,01 -0,05 -0,01 1,000
3 0,12* -0,05 -0,21* 0,03 -0,07 0,087
6Pgdhl 1 0,09 -0,04 -0,09 -0,15% 0,01 0,170
Média -0,02 -0,08 -0,03 -0,03 -0,02

#: P< 5% e **: P< 1%.
P: Significancia total do correlograma (aproximagao de Bonferroni).
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Figura 1 — Correlograma dos valores significativo e médio
do indice / de Moran para cinco classes de distancia
em populacdes de Myracrodruon urundeuva,
localizadas em Selviria (SEL) e Paulo de Faria
(PFA).

Figure 1 — Correlagram for significant and mean values of

Moran I index for five distance classes in Selviria
(SEL) and Paulo de Faria (PFA) populations.

A populacdo SEL apresentou fortes evidéncias
de estruturacio genética espacial nas duas primeiras
classes de distincias, indicando que arvores distanciadas
até aproximadamente 5.224 m possam ser aparentadas
em algum grau e que, provavelmente, existe um limite
para a dispersdo de sementes na espécie. A formacao
de estruturagao dentro de populagdes pode ser causada
pela combinacdo de varias forgas evolutivas, como
dispersao de pdlen e sementes, deriva genética, selegdo
para micro-“habitats” e natureza do tempo de colonizagdo
(CHUNG et al., 1999). A dispersao de sementes pelo
vento em M. urundeuva possivelmente ocorre em maior
intensidade até a distancias de aproximadamente 5.200
m, favorecendo a formag¢ado de manchas. A principal
implicacdo da estruturacdo € o aumento da probabilidade
de cruzamentos entre individuos aparentados, o que
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pode gerar endogamia na populacio. O parentesco
entre os individuos corresponde a metade do coeficiente
de endogamia esperado na descendéncia (progénies),
se estes forem cruzados ou, em outros termos, a
coancestria na geracao parental corresponde a endogamia
das progénies. Assim, quanto maior for o parentesco
dentro das manchas, maior poderd ser a endogamia
nas progénies.

A distancia estimada para o raio da mancha (5.200)
na popula¢do SEL foi maior que a relatada em outros
estudos. Em Acer saccharum M. (PERRY e KNOWLES,
1991), Quercus margaretta A. (BERG e HAMRICK,
1994), Rhus trichocarpa M. (CHUNG et al., 1999), Eurya
JjaponicaT. (CHUNG e EPPERSON, 2000), Machaerium
villosum V. (GIUDICE NETO e KAGEYAMA, 2000) e
Pinus estrobus L. (EPPERSON; CHUNG, 2001), o raio
da mancha nido foi superior a 50 m. A dispersao de
sementes por anemocoria, associada a disponibilidade
de espaco para o crescimento da populagao SEL, devido
a exploracdo, pode ser a causa do maior tamanho da
mancha em M. urundeuva. Porém, outros fatores podem
estar envolvidos, como a dispersdo secundaria de
sementes por animais.

M. urundeuva é predominantemente didica.
Portanto, autofecundacdes devem ser raras, € o
cruzamento entre parentes deve ser a principal forma
de geracao de endogamia nas populagdes. A estruturagdo
das populacdes pode favorecer a ocorréncia de
cruzamentos entre individuos aparentados e gerar
endogamia. Contudo, o indice de fixagdo (F) detectado
nas progénies foi alto, mas nao significativo na populaciao
SEL (0,122) e alto e significativo na populacdo PFA
(0,180). Provavelmente, isso esteja associado ao pequeno
tamanho amostral na geragao adulta e ao fato de que
a amostragem so representou as arvores femininas das
populacdes, o que poderia estar subestimando a
verdadeira estruturagdo, devido a possibilidade de existir
parentesco entre arvores masculinas e femininas. No
entanto, o indice £ nas arvores adultas foi negativo
e significativo na populacdo PFA (-0,258) e negativo,
mas nao-significativo na populacao SEL (-0,053),
indicando auséncia de endogamia em ambas as
populagdes e indicios de selecao a favor de heterozigotos
na populacido PFA. A presenca de endogamia nas
progénies e a auséncia e endogamia nos adultos de
populagdes estruturadas constituem um indicativo de
selecdo contra homozigotos. Selecdo contra
homozigotos tem sido reportada em inimeras espécies
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arboreas, como: Pinus ponderosa L. (LINHART et al.,
1981), Picea mariana (Mill.) B.S.P. (BOYLE e
MORGENSTERN, 1986), Eucalyptus rhodantha B. &
S. (SAMPSON et al., 1989), Eucalyptus argutifolia
G. & B. (KENNINGTON e JAMES, 1997), Eucalyptus
marginata (MILLAR et al., 2000) e Metrosideros excelsa
Sol. ex Gaertn (SCHIMIDT-ADAMS et al., 2000), entre
outros.

Os resultados obtidos tém fortes implicagdes para
a conservacgio e o melhoramento genético da espécie.
Para fins de amostragem, tanto para o melhoramento
quando para a conservagao genética das populacdes
estudadas, a estruturacéo detectada na populacdo SEL
mostra a necessidade de se coletarem sementes em
arvores distanciadas entre si por mais de 5.200 m, para
evitar coletar sementes de drvores aparentadas. A coleta
de sementes em arvores distantes 100 m entre si tem
sido preconizada para evitar arvores aparentadas, em
programas de melhoramento e conservacdo genética
(SHIMIZU et al., 1982; ELDRIDGE et al., 1993). Para
a populacido SEL, os resultados indicam que essa
estratégia pode ser ineficiente, por tratar-se de uma
populacdo com baixa densidade populacional e ter sido
submetida a uma alta intensidade de exploracgao.
Provavelmente, as matrizes amostradas sejam
descendentes de poucos individuos remanescentes.
Nesse caso, a coleta deveria ser feita em arvores espacadas
por mais de 5.000 m. Essa pratica, em populagdes
estruturadas, evita que matrizes aparentadas sejam
amostradas para os testes de progé€nies, mas néo evita
que sementes advindas dos cruzamentos entre parentes
dentro das manchas sejam incluidas no teste (SEBBENN,
2002). Portanto, niveis de endogamia podem ser esperados
nos testes de progénies de M. urundeuva, sendo estes
tanto maiores quanto maior for a coancestria entre 0s
individuos que dardo origem as sementes. Se os niveis
de endogamia forem altos, a heranga de caracteres
quantitativos, em programas de melhoramento, deve
ser avaliada por modelos que considerem desvios das
pressuposi¢des de cruzamentos aleatorios. Em termos
de conservacgdo genética, a estruturagdo indica que
maiores tamanhos populacionais deverdo ser
conservados in situ como retidos ex situ, visto que
o parentesco e a endogamia reduzem tanto o tamanho
efetivo de endogamia quanto o de variancia.

Em vista da endogamia detectada nas populagdes,
outra alternativa seria procurar populacdes sem
endogamia e parentesco para a conservagio in situ
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e coleta de sementes para programas de melhoramento,
conservagao ex situ e recuperacao de areas degradadas.
A avaliacdo da estrutura genética espacial de M.
urundeuva, em um nimero maior de populagdes e
utilizando amostras maiores (pelo menos 50 individuos
por populacgdo) do que as utilizadas no presente estudo
(25 a 30), € desejavel para o melhor entendimento da
escala espacial da estruturagdo. A amostragem de 50
individuos adultos permitiria que nlimero maior de classes
de distancias fosse utilizado no estudo da distribuic@o
espacial de gendtipos da espécie e, conseqiientemente,
entender melhor a escada de estruturagéo.

4. CONCLUSOES

1. Existe baixa divergéncia genética nas freqiiéncias
alélicas entre as populagdes estudadas de M. urundeuva.

2.0s niveis de variabilidade genética
intrapopulacionais sdo altos, quando comparados com
outras espécies arboéreas.

3. Existem fortes indicios de estruturagao genética
espacial na populac¢do mais explorada (Selviria-MS),
enquanto na populagdo menos explorada (Paulo de
Faria, SP) os indicios s@o de distribui¢ao aleatéria dos
gendtipos.

4. Os niveis de fixacdo de alelos sdo menores nas
arvores adultas, comparativamente com a fase de
plantulas, indicando a existéncia de selecido contra
individuos endogamicos.
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