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Variabilidadeisoenzimaticaem populagdesnatur aisdejacar anda paulista
(MachaeriumvillosumVog.)

MARIA CAROLINA G. BOTRELe DULCINEIA DE CARVALHO2
(recebido: 26 de setembro de 2003; aceito: 24 de junho de 2004)

ABSTRACT — (Isozymesvariability in natural populations of “jacarandapaulista” (MachaeriumvillosumVog.)). In order to
determinethe variability levels among and within natural populations of Machaeriumvillosum, the genetic structure and the
population effective size were analyzed by isozymes. L eaf tissues from three natural fragmented popul ations were sampled.
Thirty-fiveindividualsfrom the population 2 (Subestagéo) and thirty individual sfrom the population 1 (Matinha) and 3 (Bom
Sucesso) were sampled. Twenty-six aleles distributed in 10 loci were identified in the populations studied. The estimated
diversity index for the three populations reveal ed average of 2.4 of alleles per locus. The observed medium heterozigosity was
higher than the expected for the three popul ations, revealing an excess of heterozygotes. The proportion of polymorphic loci
was 90% in the populations 1 and 2 and 100% in the population 3. Thefixationindex ( f ) was negativeto all populations. The
genetic structure reveal ed on excess of heterozygotes for three populations (£ = ~0.121). The genetic divergence between the
populations was relatively small (0.061), revealing that 6.1% of the genetic variability found was between populations and
93.9% was within the populations. The effective size estimated for all populationswas 32, 48 and 42 individual srespectively.
In order to ensure the genetic variability during seed collection twenty-one individuals must be sampled.
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RESUM O — (Variabilidade i soenziméti caem popul agdes naturai s de jacaranda paulista (MachaeriumvillosumVog.)). Como
intuito de determinar os niveis de variabilidade genética mantidos entre e dentro de populagles, a estrutura genética e o
tamanho efetivo populacional foram estudadas por meio da el etrof orese de i soenzimas em popul agdes naturai s de Machaerium
villosum. Foram amostrados tecidos foliares de trés popul agBes naturai s fragmentadas, onde col etou-se 30 individuos adultos
nas populagdes 1 e 3 (Matinha e Bom Sucesso) e 35 individuos na populagdo 2 (Subestacéo). Foram identificados vinte seis
alelosdistribuidosem 10 locos. Osindicesde diversidade estimados paraastrés popul agcBes revelaram médiade 2,4 a el os por
loco e heterozigosi dade média observadamaior que aesperada paraas trés popul agfes, revelando um excesso de heterozigotos.
O polimorfismo foi de 90,0% nas popul acdes 1 e 2 e de 100% na populacdo 3. O indice de fixacso ( f ) foi negativo em todas
populacdes. A estrutura genética revelou que ha excesso de heterozigotos para o conjunto das populagdes (4 =-0.121). A
divergénciagenéticaentre as popul agdesfoi baixa(0,061), revelando que 6,1% davariabilidade genéticaencontram-seentree
93,9% dentro das popul agdes. O tamanho efetivo estimado paracada popul acdo foi de 32, 48 e 42 individuos, respectivamente.
Paraacoletade sementes, este par@metro indicou aamostragem de 21 matrizes, deformaagarantir amanutencéo davariabilidade
genética.

Palavras-chave - indice de fixago, isoenzimas, polimorfismo, tamanho efetivo

estratégias de mangjo e conservagdo geneética.

Poucas sdo as espécies estudadas do ponto de vista
genético, sendo este tipo de estudo indispensavel a
conservacao dos recursos da floresta tropical. Devido

Introducéo

A exploragao inadequadadosrecursos naturaisvem
provocando a extingdo de um grande numero de

espécies nos diferentes biomas do planeta, especia mente
nagquel es situados nos tropicos. Entre as varias causas
dessas extingbes, as mais comuns sdo a perda e a
fragmentacdo de habitats. Em virtude de tal realidade,
existe uma necessidade urgente de estudos genéticos
ao nivel populacional das espécies que compdem tais
ecossistemas, pois pouco se sabe sobre as espécies
ocorrentes, para que entdo possam ser estabelecidas
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arestrices ao estudo de um grande nimero de espécies,
tem-se procurado amostrar aquelas que o representem
ou que sirvam de model os pararepresentar determinados
biomas (Kageyama et al. 2003). Dentre essas,
Machaerium villosum Vog, pertence a familia
Fabaceae, conhecido vulgarmente por Jacarandé-
paulista, demonstra ser adequada para o estudo da
estrutura genética de populacdes por apresentar
distribuicdo ampla, reproducéo predominantemente
alégama, dispersao anemocorica, polinizagéo por abelhas
e classifica-se entre os estagios finais da sucessdo
(Giudice Neto 1999).
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Considerando-se que no papel de reconstrugdo de
florestas € importante que se mantenha o nivel de
variabilidade genética encontrado nas populagdes
naturais, torna-se necessério, para a realizagdo de um
manejo florestal, estudos dos padrdes de distribuicéo da
variabilidade genética que ocorrem nos fragmentos
florestais. Saber como essavariabilidade esta partilhada
dentro das popul agbes € imprescindivel, para que seus
tamanhos ndo caiam abaixo do minimo viavel,
comprometendo aperpetuacdo daespécie. Sendo assim,
umamanei ramuito utilizada para se conseguir detectar
essa variabilidade é por meio de estudos da estrutura
genética de populagdes naturais. Segundo Frankel
(1983), o conhecimento dos niveis e da distribuicéo da
variagdo genética dentro e entre populactes torna-se
pré-requisito para o estabelecimento de préticas
conservacionistas efetivas e eficientes.

Uma ferramenta para esse tipo de estudo é a
utilizagdo datécnicade el etroforese deisoenzimas, que
vem sendo muito utilizada na obtencéo deinformagtes
em relagcdo a quantificagdo da variabilidade genética
em populacdes naturais.

Assim, no presente trabalho, trés populactes
naturais de Machaerium villosum foram estudadas, a
partir de eletroforese por isoenzimas, com o objetivo de
guantificar a variabilidade genética entre e dentro de
populagdes, visando ageracéo de subsidio paraaadocdo
de estratégias de manejo e conservagdo genética.

Material e métodos

Neste estudo foram amostradas trés popul agbes naturais
de Machaerium villosum localizadas em &reas distintas, no
sul de Minas Gerais. A primeira populacdo analisada
encontra-se em um fragmento florestal, com éreaequivalente
a5,83 ha, localizado no campus da Universidade Federal de
Lavras(UFLA), sendo conhecido como “MatinhadaUFLA”.
O fragmento foi tombado como &rea de preservagdo
permanente como ReservaFlorestal daUFLA. Suavegetacdo
é classificada como Floresta Estacional Semidecidual
Montana. A segunda popul acéo estudada, também localizada
no campusdaUFLA éum fragmento florestal que cobre uma
areade 8,54 ha. A vegetacdo é classificada, fisionomicamente,
como Floresta Estacional Semidecidual Montana, inserida
no dominio daMataAtlanticasensu lato (IBGE 1993, Veloso
et al. 1991), sendo essa &rea escolhida devido ao seu bom
estado de conservacao. A terceira popul agdo estalocalizada
na M G-335 que liga Macaia ao municipio de Bom Sucesso,
com éarea de 2,5 ha aproximadamente, denominada Bom
Sucesso. A primeira popul agdo esta distante 1 km dasegunda
e9km daterceirae essa8 km dasegunda.

Foram analisados 95 individuos adultos nas trés popul acles,

sendo 35 na Subestacdo e 30 individuos nas popul acdes da
Matinhae Bom Sucesso. A amostragem foi aleatériaaolongo
dostrés fragmentos, de forma a abranger toda area. Tecidos
foliares de individuos reprodutivos foram coletados, sendo
acondicionados em sacos plasticos devidamente
identificados e colocados em caixa de isopor com gelo. Nas
popul agdes M atinha e Subestacdo as folhas foram col etadas
no periodo de novembro e dezembro/2000 a janeiro/2001,
engquanto em Bom Sucesso em julho/2001. Ao final de cada
coleta, as folhas eram levadas para o Laboratério de
Melhoramento Florestal e Recursos Genéticos (DCF-UFLA),
sendo ent&o armazenadas em freezer a-18 °C, de modo anéo
permitir adegradacdo das enzimas.

O método de caracterizacdo genética da espécie usado
neste trabalho foi a el etroforese de isoenzimas, seguindo as
técnicas mais comuns utilizadas, particularmente a
metodol ogiadescritapor Alfenaset al. (1991) e Alfenas (1998).
Foram pesados 500 mg detecido foliar, estesforam limpose
macerados com areialavada, adicionando-se 5 mg de PVP-P
e 1 mL dasolucéo tampéo de extragdo (tamp&o n.1 de Alfenas
etal. 1991). A extracdo de enzimasfoi realizadamanua mente
mediante ao uso de almofariz e pistilos de porcelanamantidos
resfriadas durante o processo.

Foi utilizada eletroforese de isoenzimas vertical,
conduzida em meio suporte de gel de poliacrilamida
(concentracdo - 4%, concentracdo - 12,5%). Paraaeletroforese
foi utilizadaamperagem de 10 mA por gel, 300 Volts, tendo a
corridael etroforética duragéo aproximadade 3,5 horas, sendo
realizadaatemperaturade4°C. Asrevelagcbesdos géisforam
baseadas ha metodol ogia descrita por Alfenas (1998). Apds
0 surgimento das bandas, os géis foram retirados da solugdo
derevelacdo, lavados em &gua corrente e fixados em solugéo
aquosadeglicerol a10%. A secagem dosgéisfoi efetuadano
secador de gel (modelo 583, BioRad).

A interpretacdo dos zimogramas permitiu a obtencdo
dos gendtipos de cada individuo, de modo a obter dados
paraaobtencdo dos pardmetros deinteresse. A identificacdo
das zonas codificadoras dos locos e dos aelos foi feita a
partir daregido maiscatodicaparaamaisanddica. Assim, em
um sistema enzimatico em que duas zonas de atividade eram
claramenteidentificadas, ade maior migracéo no gel recebeu
adenominacdo deloco-1 eaoutra, loco-2. Damesmaforma,
procedeu-se em relagéo aos al el os de cadaloco. Realizadaa
genotipagem de cada individuo, foi possivel estimar varios
parémetros que caracterizam avariabilidade genéticaentree
dentro das popul ac8es, a sua estrutura genética e o tamanho
efetivo das populagdes. Asfrequiénciasalélicasdescrevem a
variag8o paraum loco eforam estimadas pelacontagem direta
do nimero de alelos por laco, dividido pelo nimero total de
alelosnoloco: P =n/nemque P éafrequénciadoaleloi,
n, 0 numero de ocorréncia do alelo i e no nimero total de
alelos amostrados. A partir das fregliéncias alélicas foram
estimados os indices de diversidade genética, tais como:
heterozigosidade média observada (H ), heterozigosidade
médiaesperada (H, ), nimero médio de alelos por loco (A);



RevigtaBrasil. Bot., V.27, n.4, p.621-627, out.-dez. 2004 623

porcentagem de locos polimorficos (P) e indices de fixagéo
de Wright (), estimativas obtidas a partir do programa
BIOSY S-2, desenvolvido por Swofford & Selander (1989).

A estrutura genética foi abordada a partir dos
coeficientes de coancestralidade de Cockerham (Cockerham
1969, Vencovsky 1992), obtidos a partir da decomposic¢éo
dos componentes de variagdo da andlise de variancia das
freqiiéncias alélicas, conforme Cockerham (1969). A andlise
devarianciafoi realizadacom autilizacdo do programaGenetic
DataAnalysis- GDA (Lewis& Zaykin 2000).

O conhecimento do tamanho efetivo populacional ( l(le)
€ imprescindivel quando o objetivo é preservacao de
germoplasma, coleta de sementes e/ou conservacdo in situ,
j& que mede a representatividade genética dos individuos
amostrados na populacdo em relagdo a uma populacgéo
panmiticaideal. Moraes (1997) ressalta que as estimativas
dos tamanhos efetivos populacionais séo indicadores
instanténeos da representatividade genética das amostras.
Portanto, fatores dindmicos que afetam a distribuicdo das
freqiiéncias a élicas devem ser levados em consideragao, tais
como, flutuagBes do tamanho populacional entre geragoes,
variacdo de fertilidade entre os individuos, estrutura de
idades e sobreposicédo de geragdes e tamanho de vizinhanca
(Frankel et al. 1995).

Para se estimar o tamanho efetivo populacional, foram
utilizados métodos propostos por Vencovsky (1997), para
duas diferentes situagdes. A primeiraestimativado N, para
individuos adultos de umasimples popul agéo foi baseadana
expressdo N. = %+ ¢, onden é o nimero deindividuosef o
coeficiente de endogamia médio da populagdo. A segunda
estimativa do N, para vérias populacdes, baseada na
expressio N, = ———2=_—— onde:

9 ETD h HE+ 2n
6,= divergéncia genética entre popul agoes,
= numero de populagdes avaliadas,
n=numero total deindividuos avaliados nas popul agdes
(” = Zni);
C,= quadrado do coeficiente de variagdo de n. sobre as
populagdes (i =1,2,3,...,m);
F = indice de fixagéo para o conjunto das popul agdes.

Resultados e Discussao

Dos 21 sistemas enziméticos (tabela 1) testados
para o estabelecimento do protocolo para a espécie
Machaerium villosum, foram escolhidos os seguintes:
alfa-esterase (a-EST), fosfatase acida (ACP),
glutamato oxal oacetato transaminase (GOT), peroxidase
(PO) e malato desidrogenase (MDH) por apresentarem
bandas polimoérficas e passiveis de interpretacdo. As
frequéncias de 26 alelos de dez locos nas trés
populacdes naturais de Machaerium villosum s&o
apresentadas na tabela 2. Houve uma grande variagao

Tabela 1. Sistemas enziméticos testados para Machaerium
villosumVog. E.C. = Enzyme Commission.

Table 1. Enzymatic systemstested for Machaeriumvillosum
Vog. E.C. = Enzyme Commission.

Enzima Sgla Cadigo
(EC)

Alcool Desidrogenase ADH EC1111
Catalase CAT EC11116
EnzimaMaélica ME  EC11140
o-Esterase o-EST EC3111
[-Esterase B-EST EC3111
Fosfatase Alcalina ALP EC3131
Fosfatase Acida ACP EC3132
Fosfoglucomutase PGM  EC2751
6-Fosfogluconato Desidrogenase  6PGDH  EC1.1.144
Fosfoglucose |somerase 2€ EC53.19
[3-Galactose Desidrogenase -GLDH EC1.1.148
Glucose Desidrogenase GLUDH EC11147
Glucose-6-Fosfato Desidrogenase  G6PDH  EC1.1.1.49
Glutamato Desidrogenase GDH EC1413
Glutamato-Oxal oacetato GOT EC26.11
L eucina Aminopeptidase LAP EC34111
Malato Desidrogenase MDH EC11.137
Peroxidase PO EC11117
Sorbitol Desidrogenase SSH EC11114
Superdxido Dismutase OD EC11511
Transaminase | socitrato Desidrogenase IDH ~ EC1.1.1.42

nasfreqiénciasaélicasnosindividuos analisados, desde
a fixac8o de aelos até frequiéncias muito baixas. Nos
individuos dapopulagdo Subestagéo foi encontradabaixa
freqUiénciaparao aelo 2 doloco Got-1 (0,060) eauséncia
paracadeo3dolocoa-Est1, aldlo3dolocoPol, delo
2dolocoMdh 1 eaelo 3doloco Mdh 3. Napopulagéo
Matinha, os a el os que apresentaram baixas freqliéncias
foram: alelo 3 doslocosa-Est 1 ePo 1 (0,052 e€0,017).
Ausénciasforam observadasparao aelo 2doloco Mdh
1, aelo3doloco Mdh 3. Com relagdo apopulagdo Bom
Sucesso, baixas frequéncias ocorreram nos alelos 3 dos
locos a-Est 1 (0,056), a-Est 2 (0,045), Acp 1 (0,037),
Po 1 (0,052) e Mdh 3 (0,042). Houve afixacdo do alelo
1 daMdh 1 nas popul agfes Subestacéo e Matinhae em
Bom Sucesso néo se verificou fixagdo de alelos.
Alteracfes nas frequéncias alélicas entre
populacbes podem ser indicativos de deriva genética.
Essas alteracbes podem também ser devido amigracao,
gue altera as frequéncias aélicas na populacéo pela
introducdo de alelos advindos de outras popul agbes. A
migracdo de alelos pode ser evidenciada pela presenca
de a€elos raros a uma das populacfes analisadas. A
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andlisedasfrequénciasaélicas édegrandeimportancia,
poisreflete os ef eitos estocasti cos mais adequadamente
gue a maioria dos pardmetros utilizados no estudo de
genéticade popul agbes, umavez que, alguns parametros
como a heterozigosidade observada, ndo refletem

Tabela 2. Freguéncias alélicas e tamanho daamostra (n) em
10 locos aloenzimaticos em trés populacfes naturais de
MachaeriumvillosumVog.

Table2. Allelesfrequency and samplesize (n) in 10 allozyme
loci in three natural populations of Machaerium villosum

Vog.

Populacbes
Loco Alelo Matinha Subestacdo Bom Sucesso
a- Est-1 1 0,241 0,456 0,593
2 0,707 0,544 0,3552
3 0,052 0,000 0,056
n 2 A 27
a- Est-2 1 0,500 0,317 0,591
2 0,313 0,317 0,364
3 0,188 0,367 0,045
n 24 K0 2
Acp-1 1 0,333 0443 0,500
2 0483 0,400 0,463
3 0,183 0,157 0,037
n 0 K3 27
Acp-2 1 0,683 0,686 0,536
2 0,317 0,314 0464
n K0 K3 2
Got-1 1 0,517 0,520 0,375
2 0,276 0,060 0,214
3 0,207 0,420 0411
n 2 5 2
Got-2 1 0,518 0,760 0464
2 0482 0,240 0,536
n 2 5 2
Po-1 1 0,367 0,400 0414
2 0,617 0,600 0,534
3 0,017 0,000 0,052
n K0 K3 2
Mdh-1 1 1,000 1,000 0483
2 0,000 0,000 0,517
n K3 0 2
Mdh-2 1 0,683 0,671 0,534
2 0,317 0,329 0,466
n K0 K3 2
Mdh-3 1 0,383 0,273 0479
2 0,617 0,727 0479
3 0,000 0,000 0,042
n 0 33 24
Total de alelos 26 24 2 2%

diretamente freguiéncias alélicas eventualmente muito
baixas. Souza (1997) concluiu que para Chorisia
speciosa A.St.-Hil. os pardmetros comumente utilizados
paraa caracterizagdo davariabilidade genéti ca(H,,H,
P e A) muitas vezes ndo conseguem mostrar perda de
alelos, ndo sendo bons indicadores de deriva genética,
sendo indicado entdo a andlise direta dos dados de
frequénciaaélica.

Os pardmetros estimados a partir das fregiiéncias
alélicas de dez locos isoenzimaticos para avaliar a
variabilidade genética estéo apresentados na tabela 3.
A porcentagem delocos polimérficos (p) foi de 90,0%
paraduas popul agdes, Subestacdo e Matinha, enquanto
para populacdo de Bom Sucesso essa porcentagem foi
de 100%. Comparando-se a espécie estudada com
outras, observa-se que esta possui valores de P
proximos ao encontrado em Eucalyptus urophylla
(77,8%) estudada por Corder et al. (1996), superiores
aos encontrados por Kawaguici & Kageyama (2001)
em Calophyllum brasiliense (42,86%) e em Genipa
americana no estudo realizado por Sebbenn et al.
(1998) onde P foi 50%. Giudice Neto (1999), estudando
essa mesma espécie, M. villosum, observou valores de
P bem semelhantes, variando de 90% a 100%. Os
resultados obtidos pelaandlise da porcentagem delocos
polimdrficos mostram que M. villosum apresenta um
alto polimorfismo, 0 que torna estas populacoes
favoréveis a conservacdo genética. Em relagéo ao
numero de alelos por loco, houve valoresmédiosiguais
a2,2 (Subestacéo), 2,4 (Matinha) e 2,6 (Bom Sucesso),
valores ndo diferentes entre si, a julgar pelo desvio
padréo.

As heterozigosidades médias observadas foram
maiores que as esperadas em todas as populacbes de
M. villosum, evidenciando uma tendéncia de excesso
de heterozigotos em relagdo ao EHW. O indice de
fixagdo de cada populagéo foi negativo e alto, sendo
-0,068 paraMatinha, -0,285 paraa Subestacéo e -0,287
para Bom Sucesso, sugerindo que esteja ocorrendo
selecdo para heterozigotos nestas popul agfes. Lacerda
et al. (1999), estudando duas populacbes de
Myracrodruon urundeuva, observaram valores
proximos (-0,333 e -0,301) aos encontrados para
M. villosum

O termo estrutura genética de popul agdes, seraaqui
utilizado como sinbnimo dadistribuic¢do davariabilidade
genética entre e dentro de populagdes. Natabela 4 sdo
apresentados os coeficientes de coancestralidade do
Cockerham (Cockerham 1969, Vencovsky 1992) para
astrés populagdes de M. villosum, onde f éo indice de
fixacio médio dentro das populagdes, F é o indice de
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Tabela 3. indices de diversidade genética de trés popul agdes
naturais de MachaeriumvillosumVog., baseadosem 10 locos
e 5 sistemas enziméticos. Os valores entre parénteses
equivalem ao erro padréo.

Table 3. Indexes of genetic diversity of three popul ations of
Machaerium villosum Vog., determined by 10 loci and five
isozymes systems. () = standard error.

Indices de diversidade Popul acdes

genetica Matinha Subestacdo Bom Sucesso

Tamanho médio da 2890 3245 27,10
amostra por loco (n)

NuUmero médio de 24 22 26
alelos por locos (A) 0.2 0.2 0.2

Porcentagem delocos 90,0 0,0 1000
polimérficos (P)

Heterozigosidademédia 0,501 0,581 0,64
observada (H,) (0078)  (0,081) (0,093)

Heterozigosidade média 0469 0452 0539
esperada (H,) (0058 (009 (0,014

indicedeFixacdo (f ) -0068 0285 -0,287

fixacdo para o conjunto das populacdes, ép éa
divergénciagenéticaentre popul agdes. Estes parametros
S0 correspondentes s estimativas Fq, F; € Fg de
Wright (1951). A estimativa da endogamia para o
conjunto das populagdes (F = -0,121) indica excesso
de heterozigotos. A estimativa da endogamia média
dentro das populagBes (f ) mostra alta heterozigose
(-0,194); isto sugere que, em média, as popul acbes ndo
sd0 endogamicas.

A divergéncia genética entre populagdes (6§, ) foi
relativamente baixa (0,061), isto significaque 6,1% da

Tabela4. indices de fixacso e coeficiente de coancestralidade
entre trés populacbes de individuos adultos de Machaerium
villosum Vog. Valores entre colchetes equivalem aos
interval os de confianca.

Table4. Fixation index and coancestry coefficient among three
populations of Machaerium villosum Vog. [ ] = confidence
interval.

Parémetros Estimativas

i ndice defixagio médio dentro
das populagdes ( f)

indice de fixag&o para o conjunto
das populagBes (F)

Divergénciagenéticaentre
as populagdes (6,,)

-0,194[-0,412-0,035]
-0,121]-0,31a0,055]

0,061[0,02a0,133]

variabilidade genética encontra-se entre e que 93,9%
desta, encontra-se dentro das populacfes. Kageyama
et al. (2003) também observaram umabaixadivergéncia
genéticaentre as popul agdes de Ocotea odorifera, onde
encontrou um ép de 0,028, mostrando que a maior
diversidade se encontra dentro das popul acGes.

As populacdes, no presente estudo, apresentaram
variabilidade genética alta dentro e baixa entre
populacBes. Segundo Loveless & Hamrick (1984), as
espéci estipicamente al bgamas apresentam variabilidade
genéticaaltadentro de populagdes. A divergénciaentre
populacBes é reduzida com o aumento do fluxo génico
(polen e/ou sementes).

A andlise da estrutura genética em cada par de
populacéo (tabela 5), mostrou baixa divergéncia entre
asmesmas. Os maiores valoresforam encontrados para
as populacdes Matinha Bom e Sucesso (0,075) e
Subestacdo e Bom Sucesso (0,089) quando comparadas
as populacbes da Matinha e Subestacéo (0,022). Isto
indica que as popul agbes da M atinha e Subestacéo sdo
mais similares entre si e divergentes da populacdo de
Bom Sucesso. Este resultado é coerente, visto que essas
duas populagdes se encontram geograficamente mais
proximas (1 km). No entanto, sabendo que a espécie
em estudo apresenta dispersdo anemocorica, baseado
na forma, estrutura e dimensdo dos propagulos que
permitem a dispersdo das sementes pelo vento,
acredita-se que este quadro pode se aterar no futuro.

Tabelab. Divergénciagenética(ép) parapares de popul acoes.
Valores entre colchetes correspondem aos intervalos de
confianca.

Table 5. Genetic diversity (6,) between the populations.
[ ] = confidenceinterval.

Populactes 0,

Matinha e Sub estacdo
Matinha e Bom Sucesso
Sub estacdo e Bom Sucesso

0,022 [0,002020,045]
0,075 [0,012020,173)]
0,089 [0,028120,180]

A partir da estimativa de N, (tabela 6) pode-se
pressupor que os 30 individuos adultos amostrados na
populacéo daMatinha, 0os 35 ha Subestacdo e 0s 30 em
Bom Sucesso, representariam geneticamente 32, 49 e
42 individuos, respectivamente, de uma populacdo
panmitica ideal. Os valores de N, reafirmam a
exi sténciade baixaendogamia nas popul agdes estudadas
j& que os tamanhos efetivos cal culados para cada uma
das populactes foi superior ao nimero de individuos



626 M.C.G. Botrel & D. Carvaho: Variabilidade genéticadejacaranda paulista

Tabela 6. Tamanho efetivo (N,) e nimero deindividuos (n)
detrés popul agbes naturais de Machaeriumvillosumapartir
de dados de individuos adultos das popul acoes.

Table 6. Effective size (N,) and individuals number (n) in
three natural populations of Machaerium villosum.

Populacéo n N,
Matinha 0 7]
Sub estagdo K3 49
Bom Sucesso 0 L2
Conjunto das popul agdes b 2

amostrados. Os heterozigotos, por carregarem sempre
dois alelos distintos, representam um maior nimero de
individuos na popul acéo e em todas para as popul acbes
analisadas, foi observada alta heterozigosidade.

Vencovsky (1987) afirmaque, paraamaximizagdo
das atividades de coleta de sementes, é importante ter
informacOes a respeito da representatividade genética
das matrizes dapopul agéo, podendo ent&o ser calculado
0 nimero de matrizes a serem amostradas. O mesmo
autor sugere que, para a coleta de sementes e
conservacdo de germoplasma, 0 aumento do N, sgja
feito por meio do controle gamético feminino, coletando
se igua numero de sementes de cada planta matriz.
Esta prética resulta em igual contribuicdo de gametas
femininos, ja que é excluido o risco de contribuicdo
desigual entre matrizes, reducdo da deriva genética e
consequiente aumento do tamanho efetivo. Portanto, a
amostragem deve ser a eatdriando nas sementes, esim
nas matrizes, tomando-se o cuidado de amostrar igual
ndmero de sementes do maior niimero possivel de plantas
genitoras.

Ent&o, para a coleta de sementes de M. villosum,
recomenda-se amostragem em pelo menos 21 &rvores
matrizes (tabela 6), para que se garanta a manutencgéo
da variabilidade genética nas sementes. No
enriquecimento da vegetacdo ou recuperagdo de &reas,
a coleta de sementes a partir deste principio
proporcionardinfinitas novas recombinagdes genotipicas
na populacdo, elevando seu potencial evolutivo. As
informacdes obtidas deste estudo nos auxiliardo em
projetos de manejo e conservacao genética de
M. villosum.
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