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RESUMO

Neste trabalho se avaliou o padréo espacial de divergéncia, em popul acdes de Eugenia dysenterica, com afinalidade
de conservar esta espécie nativa. Verificou-se através da autocorrelagéo espacial das frequiéncias alélicas, com sete
marcadores microssatélites, contendo 73 alelos, a divergéncia genética e o padrao davariabilidade alélica espacial das
populagtes. Utilizou-se os indices | de Moran estimados em quatro classes de distancias geograficas. A correlagdo
entre matriz de distancias geograficas e genéticas (r=0,872), indica que as distancias geogréficas possuem um padréo
espacial devariabilidade. O correlogramamostrou que a divergénciagenética esta estruturadano espago em um padréo
clinal devariagdo. Observou-se um fluxo acurtasdistancias e derivagenéticadentro das popul agbes| ocais, sugerindo
destaforma o modelo de i solamento-por-distancia.

Palavras-chaves: autocorrelagdo espacial, cagaiteira, cerrado

ABSTRACT

SPATIAL AUTOCORRELATION OF DIVERGENCE IN POPULATIONS OF Eugenia
dysenterica DC USING SSR MARKERS

in this study spatial autocorrelation of the allelic frequencies and the correlation between matrices of genetic and
geographic distances were evaluated by the analyses of the spatial autocorrelation divergence. Genetic and spatial
structure of these populationswere analyzed using seven microsatellite markers containing 73 allel es. Genetic diversity
and the pattern of allelic variability of Eugenia dysenterica populations were evaluated in order to provide essential
information for the conservation of the species. Analysis of spatial autocorrelation was made by estimating Moran |
index in four classes of geographic distances. The correlation between geographic and genetic-distance matrices
(r=0.872) indicated that the geographic distances have variable spatial pattern. The correlation graph showed that the
genetic divergenceisordered in spacein aclinal pattern of variation. Restricted gene flow and genetic drift inside the
populations suggest that the model of isolation-by-distance can be applied.
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INTRODUCAO

Osmarcadores microssatélites (SSR, single sequence
repeat) tém sido utilizados nos estudos de popul agdes
naturais (Collevatti et a., 1999, Daynandan et a., 1997;
Danquah et a., 2002; Lopeset al., 2002), pois sdo atamente
polimérficos quando comparados com outras classes de
marcadores. Pelas suas propriedades sdo ferramentas para
responder a diversas questdes sobre a genética de
popul acdes, o fluxo génico eandlises de paternidade (Wright
& Bentzen, 1994), entre outros aspectos.

O conhecimento da estrutura genética
populacional é importante para orientar na conservagéo
das espécies. Essa estrutura genética refere-se a
distribuicdo davariabilidade entre e dentro de popul agdes;
sua formagdo resulta de varios fatores, como: o sistema
de acasalamento, niveisde endogamia, fluxo génico, bem
como aderiva genéticaentre e dentro das popul acGes.

O conhecimento dos fatores evolutivos
responsaveis pela estruturagdo genética de popul acGes
naturais de uma espécie, bem como a forma como os
individuos se dispersam em umadeterminadaescalalocal,
pode levar a estratégias mais seguras para conservagao
genética dessa espécie. Porém, estudos sobre dispersao
em plantas sdo escassos, levando ainferir, namaioriadas
vezes, que as populacles estdo freqlentemente
subdivididas em uma escala local, como resultado da
heterogeneidade ambiental ou da deriva local (Levin &
Kester, 1974; Heywood, 1991).

Segundo Loveless & Hamrick (1984), geramente
assume-se que os padrfes espaciais e genéticos sdo
resultantes da heterogeneidade ambiental e de pressdes
seletivas diferenciais. Enquanto padrdes espaciais
freqlientemente tém implicacdes genéticas, os padrbes
genéticos ndo aleatérios podem existir sem uma
distribuicdo espacial ndo aleatdria dos individuos. De
formacontraria, umapopul agdo podeter umadistribuicao
espacial ndo aleat6ria sem qualquer acompanhamento da
estrutura genética.

Atualmente, as analises da estrutura genética
referem-seacaracterizacdo de popul agbes (heterozigosidade
esperada e observada, porcentagem delocos polimorficos,
nuamero de locos polimérficos, etc) e a distribuicéo da
variabilidade, medida através das estatisticas F de Wright
(Wright, 1951) ou parametros analogos. Apesar da
importanci as destas estatisticas, €l as permitem apenasuma
descricdo geral da heterogeneidade espacial da
variabilidade existente (Barbujani, 1987).

Asinferéncias sobre os processos microevol utivos
atuando nas populagdes podem ser efetuadas de forma
maiscompletacom autilizag8o detécnicas maiselaboradas
30
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de andlise espacial (Epperson, 1997). A andlise de
autocorrelacéo espacial (Sokal & Oden, 1978 a, b;
Heywood, 1991) é um procedimento mais geral e mais
eficiente paradescrever “ superficies’ devariacdo genética
complexas, avaliando a semelhanca entre valores das
frequiéncias alélicas nas subpopulacfes vizinhas
espacia mente e como essasemel hancase alteraamedida
gue se modifica a escalageografica (Telles et al., 2001a)

Essesmodel osdeandlise deautocorrel agéo espacial
foram desenvolvidosprinci pal mente por gedgraf osingleses
e aplicados a biologia, a partir dos trabalhos de Sokal &
Oden (1978 a, b). Atualmente tém sido aplicados aestudos
populacionais com plantas como os estudos de Moraes
(1997), Telles (2001a) e Epperson (1997).

E. dysenterica éumadasespéciesvegetaisdo Cerrado
gue vem sendo enfocadanos estudos popul acionais, sendo
conhecidavulgarmente como cagaiteira, umafrutiferanativa
de habitat comum da regido de Cerrados. Ela apresenta
potencia de utilizagdo em sistemastradicionais de producdo
agricola (Almeida, 1998). As frutiferas nativas do Cerrado
s30 espécies de diversos géneros e familias que produzem
frutos deinteressetanto paraaalimentacdo regional quanto
para a industrializagdo. Ha um mercado potencial e
crescente para as frutas nativas sendo, porém, pouco
exploradas pelos agricultores. Todo o0 aproveitamento
desses frutos tem sido feito de forma extrativista.

O objetivo deste trabalho foi avaliar padrdes
espaciais da variacdo genética de marcadores
microssatelites em dez populacBes de cagaiteira, uma
frutiferacomum daregi&o de cerrados, do Sudeste do estado
de Goias; bem como verificar os processos de
microevol ugdo que estdo atuando nadiferenciagéo genética
dessas populagdes e assim fornecer informagdes para
programas de conservagdo e domesticacdo da espécie e
obter outras estimativas de parémetros popul acionais afins.

MATERIAL E METODOS

Material Vegetal
O material vegetal utilizado foi constituido de
folhas jovens de 116 individuos coletados em 10
populagBes naturais de E. dysenterica localizadas na
regido Sudeste do Estado de Goiéas. De cada popul agéo
foram coletadas cerca de 12 plantas. Esses individuos
foram submetidos a genotipagem utilizando marcadores
microssételites. As amostras de folhas das populagbes
foram coletadas nos seguintes municipios de Goiés:
Cataldo (POP1, POP2 e POP3); Trés Ranchos (POP4);
Campo Alegrede Goiés (POP5 e POPS6); Cristalina(POP7);
Luziénia(POPS); Goiénia(POP9 e POP10). Aslocalidades
onde foram col etadas as amostras vegetaise o nimero de
arvores amostradas, podem ser observadas na Tabela 1.
V.11, nl p. 29 - 38, ago/dez. 2004
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Tabela 1. Localidades do Estado de Goiés e nimero de arvores amostradas de Eugenia dysentericacom suasrespectivas

informag6es geogréficas.

Table 1. Sitesin the state of Goias and the number of trees of Eugenia dysenterica sampled with their respective

geographic information.

Areas L ocalidadeMunicipio NUmero de Altitude Latitude Longitude
arvores amostradas m)
1 Cataldo 12 880 18°07' 35" 47°54 20"
2 Cataldo 12 860 18°02' 0,3 48°02' 31"
3 Cataldo 12 800 18°13' 39" 47°58 12"
4 Trés Ranchos 12 820 18°17 15" 47°48 41"
5 Campo Alegrede Goias 12 930 17°39' 11" 47°46 37"
6 Campo Alegrede Goias 12 780 17°34 24" 47°42 12
7 Cristalina 5 890 17°10 47 47°31 07"
8 Luzidnia 1 900 16°28' 48" 47°48 40"
9 Goiania 16 740 16°40' 30" 49°14 42
10 Senador Canedo 12 840 16°37' 13" 49°04' 29"

Extracéo de DNA e condicdes de amplificacio

A partir deamostrasfoliaresextraiu-seo DNA para
analise de microssatélites, conforme o protocol o descrito
por Murray & Thompson (1980) e Rogers & Bendich
(1985), com modificagBes. A partir dessas amostras de
DNA, foram feitas as reagfes de amplificagdes, conforme
Brondani et a. (1998). Foram selecionados dez pares de
iniciadores de um total de 356 desenvolvidos para
Eucalyptus por Brondani et al. (1998).

Para a reagdo de amplificagdo utilizaram-se 15 ng
de DNA gendmico num volume de 25 mL contendo 50mM
KCl, 20mM Tris-HCI pH 8.8; 1,5mM MgCly; 10mM dNTPs;
0,2 mM de cada primer (foward + reverse) e 1U de Taq
polimerase, conforme Zucchi et al. (2002).

O protocolo de PCR consistiu de uma prévia
denaturagdoinicial a96°C por 3 min, seguido por 30 ciclos
da 94°C por 30 sec, 60°C por 1 min, 72°C por 1 min, e o
Ultimo passo paraextensdo a72°C por 7 min. Osfragmentos
amplificadosforam separados em gel de poliacrilamida4%,
em corrida com 1X TBE a 2000 V por 2h, e corados com
nitrato de prata. Utilizou-se como marcador de peso
molecular um ladder de 10 bp.

Andlise da diversidade génica

A partir da andlise dos géis, foram obtidas as
frequéncias alélicas e genotipicas de cada loco,
considerando o total de plantas analisadas em cada
populagdo. A diversidade genéticaeasestatisticasF foram
estimadas sob model o al eatdrio deacordo com Weir (1996),
em que as popul agbes amostradas sdo consi deradas como
representativas da espécie e com uma histéria evolutiva
comum. A andlise de variancia dos dados foi realizada
considerando os seguintes niveis de hierarquia:
populagdes (s), individuos (n) egenes (g=2) em organismos
V.11, nl p. 29 - 38, ago/dez. 2004

dipléides, segundo Cockerham (1969). O parémetro de
fluxo génico (Nm) foi estimado a partir da estatistica Fg;
segundo Wright (1951). Para obter estas estimativas foi
utilizado o programaGDA (Lewis& Zaykin, 2000). Utilizou-
seadistanciagenéticapadrdo deNei (1978) paramensurar
adiversidade entre todos os pares de popul agdes.
Correlagéo entre distancias genéticas e geogr &ficas

Com afinalidade de analisar os padrdes de variagdo
espacial, obteve-se a estimativa do coeficiente de
correlagdo de Pearson (r) entre matrizes de disténcias
genéticasdeNei (M) easdistanciasgeogréaficas (E) entre
as populages. A significanciadesta correlagdo matricial
foi testada pelo estatisticaZ de Mantel (1967), utilizando
9999 permutacdes aleatdrias, para isto foi utilizado o
programaNTSY S (Ralf, 1989).
Andlise de autocor relagéo espacial

A andlise de autocorrelacdo espacial foi utilizada
para investigar a estrutura espacial das populagdes de
cagaiteira, utilizando, paratanto, osalelosde cadaarvore
adulta. Dessa forma, foram analisados 73 alelos,
provenientes de sete locos polimarficos.

O padréo espacia foi mensurado através do Indice
| deMoran (1950), conformedetal hado por Diniz-Filho (1998).

Nesse trabalho foram utilizadas todas as
comparacdes dentro de uma classe de distancia
determinada. Dessa foram, cada frequéncia alélica foi
analisada por um correlograma espacial construido
utilizando os indices | de Moran estimados em quatro
classes de distancia espacial, com os seguintes limites
(em Km): 54, 122, 190 e 235. Estas classes foram
estabelecidas de modo a manter aproximadamente
constante o nimero de popul agdes conectadas em cada
uma delas, tornando assim os indices | de Moran
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comparaveis e com erros de estimativas semel hantes.
Para obtencdo das matrizes de distancias genéticas
de Nei e a correlagdo entre as matrizes de distancias
genéticas e geogréficas foi utilizado o programa NTSY S
(Rohlf, 1989). O programa SAAP 4.3 (Spatial
Autocorrelation Analysis Program) foi utilizado paraas
andlises de autocorrelacéo espacial dos dados dos
marcadores microssatélites e testes de significancia,
segundo o critério de Bonferroni (Wartenberg, 1989).

RESULTADOSE DISCUSSAO
O indice de fixagZo da espécie (F,. ), estimado

com base nos setelocosde SSR (73 alelos), ndo diferiude

zero. Sendo este uma medida da endogamia localizada
devida ao sistema reprodutivo, pode-se afirmar que a
espécie é panmitica.

Ovalor deF; (variagéo entre popul agbes) foi igual
a0,25; isto significaque existe umaaltavariabilidade entre
populacdes. Esta estimativa foi significativamente
diferentes de zero, como pode se observar naTabela2. O
parametro Nm, estimado com base na estimativa de Fy
resultou no valor de 0,750 individuos, indicando umataxa
de migrantes entre as populacdes (Tabela 2). Este valor
pode ser considerado como indicio que as popul acbes
encontram-se em um processo de diferenciagcéo e com
possivel comprometimento de sua estrutura
metapopulacional.

Tabela 2. Estimativadas estatisticas F de Wright e do nimero de migrantes por gerag&o (Nm) em 10 popul agBes naturais
de Eugenia dysenterica. Intervalo de confianga (1C) de 95% de probabilidade.
Table 2. Estimates of the statistic Wright F analysis and of the number of migrants per generation (Nm) in 10 natural
populations of Eugenia dysenterica. Confidence interval (1C) used was of 95% of probability.

Fs Fir Fs Nm
Estimativa -0,017 0,238 0,250 0,750
Limite Superior (IC 95%) 0,1343 0,3881 0,3485 0,7663
Limite Inferior  (1C 95%) -0,2765 0,0250 0,1941 04424

F.s: endogamia devido ao sistema reprodutivo

F,;: endogamiatotal da espécie (devido ao sistemareprodutivo e subdiviséo)

F;: endogamiadevido asubdiviséo

Nm fluxo génico, ou seja, nimero de migrantes por geracéo

Correlacéo entre distancia genética e geogr éfica

A correlacdo matricial entre asdistanciasgenéticas
egeogréficasfoi elevada(r=0,871) esignificativaa 1% de

probabilidade (p=0,002) (figura0l). Esseresultadoindica
gue estas distancias estéo fortemente correl acionadas de
modo positivo, ou sgja, conformeaumentaadistanciaentre
osindividuos, as distancias genéticas se tornam maiores.

r=0,872
05 p<0,001

Distancias genéticas

0 50 100 150
Distancias geogréficas

200 250

Figura 1. Correlacdo entre as distancias genéticas de Nei e as distancias geogréficas entre 10 populagbes de Eugenia dysenterica.
Figure 1. Correlation between Nei genetic distances and geographic distances among 10 popul ations of Eugenia dysenterica.
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Autocorrelagdo espacial probabilidade (Tabela 3). Utilizando o critério de
Dos292indices| deMoran (73frequénciasalélicas  Bonferroni, 44 dos 73 correlogramas podem ser

em 4 classes de distancia) obtidos na analise de  considerados significativos a 6% de probabilidade, ou

autocorrelagdo espacial, 100 foram significativosa5%de  sejaexpressam um padréo espacial geral davariavel.

Tabela 3. indices | de Moran para quatro classes de distancia entre as 10 populagdes de Eugenia dysenterica. Em

negrito estéo os valores significativos parap.
Table3. Moran | indexesfor four classes of distance among the 10 populations of Eugenia dysenterica. Significant p
and p values are shown in bold.

Classesdedistancia
(Km) 54 122 190 235 P
L ocos Alelos
1 0,01 011 -0,29 -0,26 0,269
2 0,01 011 -0,09 -0,44* 0,053
3 0,01 011 -0,09 -0,44* 0,053
4 0,01 011 -0,09 -0,44* 0,053
5 0,01 011 -0,29 -0,26 0,269
6 0,01 011 -0,09 -0,44* 0,053
7 -0,03 -0,32 -0,10 -0,01 0,352
8 0,11* -0,09 -0,39 -0,07 0,091
9 011 -0,18 -0,05 -0,31 0518
10 0,26 0,29 -0,26 -0,68** 0,017
11 -0,29 -0,09 0,01 -0,07 0,350
EMBRA -4 12 -0,09 0,08 -0,16 -0,25 0,835
13 011 0,07 0,07 -0,64** 0,013
14 0,03 -0,10 -0,10 -0,26 0,918
15 0,56** 0,24* -0,38 -0,80** 0,001
16 0,01 011 -0,29 -0,26 0,296
17 -0,29 -0,09 0,01 -0,07 0,350
18 0,01 011 -0,29 -0,26 0,269
19 0,13 004 0,04 -0,61** 0,027
20 0,01 011 -0,29 -0,26 0,269
21 0,11* -0,09 -0,39* -0,07 0,091
22 0,49** 0,09 -0,32 -0,66** 0,023
1 -0,16 -0,02 -0,51* 0,22* 0,137
2 0,11* -0,09 -0,39* -0,07 0,091
3 -0,13 -0,12 0,01 -0,20 0,794
4 0,11* -0,09 -0,39* -0,07 0,091
5 0,01 011 -0,09 -0,44* 0,053
6 -0,20 -0,12 -0,05 -0,08 1,000
EMBRA - 210 7 -0,21* 0,16* -0,18 -0,59** 0,004
8 0,15 -0,04 -0,08 -0,45* 0,117
9 0,01 011 -0,29 -0,26 0,269
10 -0,57%* 0,25 -0,45 -0,76** 0,002
11 -0,11 -0,27 0,04 -0,11 0,994
12 0,01 011 -0,09 0,44* 0,053
13 0,41 011 -0,00 -0,89 0,000
14 -0,11 -0,12 -0,30 0,06 0,773
1 0,21 015 -0,70%* -0,11 0,029
EMBRA - 64 2 0,40 0,02 -0,78** -0,08 0,010
3 -0,11 -0,24 -0,14 0,02 0,933
4 0,56** 0,24* -0,45 -0,74** 0,003
V.11, nl p. 29 - 38, ago./dez. 2004 33

9 15/3/2006, 17:21



Floresta e Ambiente

Tabela 3. Continuagao
Table 3. Continued

Classesdedistancia
(Km) 54 122 190 235 P
Locos Alelos
1 0,01 011 -0,29 -0,26 0,269
2 0,41* 0,18 -0,57* -0,44 0,054
3 0,27+ -0,26 0,03 -0,45* 0,160
4 0,01 0,10 -0,08 -0,44 0,235
5 0,01 011 -0,09 -0,44* 0,053
EMBRA - 22 6 0,56** 0,24* -0,38 -0,80% 0,001
7 0,01 011 -0,29 -0,26 0,269
8 0,52** 0,23 -0,45* -0,69** 0,004
9 0,48** 0,22 -0,45* -0,65** 0,005
10 0,53** 0,23 -0,36 -0,79** 0,001
11 0,01 011 -0,09 -0,44* 0,053
12 0,01 011 -0,09 -0,44** 0,053
1 0,59** 0,25 -043 -0,79* 0,001
EMBRA -3 2 0,29* -0,03 -0,20 -0,47* 0,066
3 0,58** 0,25 -0,45 -0,76** 0,002
1 -0,19 -0,23 0,19 -021 0,434
2 -0,21 -0,13 0,18 -0,27 0,434
EMBRA - 172 3 0,46** -0,17 0,31* -0,96** 0,000
4 0,50** 023 -0,45* -0,67** 0,005
5 0,01 011 -0,09 -0,44 0,053
1 0,60** 017 -0,13 -1,00** 0,000
2 0,01 011 -0,09 -0,44%* 0,053
3 0,55 0,24* -0,45 -0,72** 0,003
4 0,01 011 -0,09 -0,44* 0,053
5 0,01 011 -0,09 -0,44* 0,053
6 0,01 011 -0,09 -0,44* 0,053
EMBRA -2 7 0,35** 0,19 -0,42F -0,563** 0,013
8 0,54** 0,24* -0,37 -0,79** 0,001
9 0,57** 0,25 -0,40 -0,80 0,001
10 0,35** 0,19 -0,42* -0,563** 0,013
11 0,01 011 -0,29 -0,26 0,269
12 0,01 011 -0,29 -0,26 0,269
13 0,01 011 -0,29 -0,26 0,269

P: significancia segundo o critério de Bonferroni

Os correl ogramas apresentaram indices | de Moran
positivos e significativos na primeira classe de distancia,
associados a valores negativos e significativos na Ultima
classe de distancia, indicando asssm um padréo clinal de
variacdo espacial parao correlogramameédio (Figura02). Desta
forma, populagdes localizadas a distancias geogréficas
inferioresa54 Km tendem aser similares paraasfrequéncia
alélicas, sendo que essasemel hangadiminui com o aumento
dadistancia, até que as popul actes situadas amais de 200
Km tendem a ser completamente diferentes para essas
freqliéncias. Esse padréo clinal é confirmado pelas
correlacBes negativasesignificativasentreo | deMoranea
classe de distancia paramaior parte dos alelos (Tabela 3).
34
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- * e**: significativo a 5% e 1%, respectivamente

Em geral os correlogramas apresentaram indices |
deMoram positivosesignificativos naprimeiraclasse de
disténcia, associadosaval ores negativose significativos
na Ultima classe, indicando um padrdo clinal de variagéo
espacial para o correlograma médio (Figura 2). Assim
popul agdes situadas adistancias geogréficas menoresque
130 Kmtendem aser similaresparaasfrequiénciasalélicas,
sendo que esta semelhanca decai com o aumento da
distancia, até que popul agdes situadas amais de 190 Km
sejam completamente diferentes para estas frequéncias.
Esse plano clinal é confirmado pelas correl agdes negativas
esignificativasentreo | deMoran eaclasse dedistancia,
paraamaior parte dos alelos (Tabela 3).
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Figura 2. Correlogramamédio paraasfreqiiéncias délicas (73 aelos)
de 10 populagbes de Eugenia dysenterica.

Figure 2. Mean correlational graph for the allelic frequencies (73
alleles) of 10 populations of Eugenia dysenterica.

A andlise das estatisticas F de Wright, ou sgja,
dos coeficientes de endogamiamostram que as estimativas
do F,; (endogamiatotal) e F¢; (endogamiaentrepopul agoes)
foram significativasediferentesde zero. Porém, asdo F, =f
(endogamia intrapopulacional) foram iguais a zero,
sugerindo que aespécie é al6gamae que aendogamiatotal
(F;) daespéciefoi geradapeladerivagenética. O altovalor
encontrado de Fg; e, conseqiientemente, o baixo valor
da estimativa do fluxo génico (Nm), sugere que o fluxo
génico ndo tem sido suficiente para contrapor os efeitos
daderiva(Tabela02).

A partir da diferenca detectada pelo indice F; foi
verificado que hAumaaltavariabilidade entre popul agéo;
0 que levou a questionar como esta estruturada
espacia mente esta variabilidade (Tabela02).

A correlacdo entre a matriz de distancias
geograficas com distancias genéticas, obtida através de
73 alelosde marcadores SSR, foi igual a0,872, sendo uma
correlacdo alta e forte; o que indica existir um padrdo
espacial da variabilidade genética. Telles et al. (2001a)
estudou 10 popul agdes de Eugenia dysenterica comnove
sistemas enzimaticos obtendo 27 alelos; a correlacdo
obtida entre a matriz de distancias geogréficas e matriz
genéticas foi igual a r=0,725, sendo estes resultados
concordante com os encontrados neste estudo.

A andlise de autocorrelacdo espacial vem
descrever com maior clareza o padréo espacial das
frequéncias alélicas. Nos correlogramas obtidos com os
73 aelos de SSR o intercepto esta em torno de 130 Km,
resultado que é similar ao encontrado por Telles et al.
(2001a) utilizando marcadores isoenzimaticos; neste
estudo, o correlograma obtido pelas freqiiéncias alélicas
entre as 10 populagdes demonstrou que o fluxo génico
tem alcance de 60-120 Km. Sugere-se que o fluxo possa
chegar a130 km.
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Epperson & Chung (2001) analisaram aestrutura
genética espacial de padrées de polimorfismo dentro de
popul acBes de Pinus strobus(Pinaceag), e verificaram que
o fluxo génico entre individuos dentro das popul agdes
enquadra-se no modelo de isolamento por distancia. A
espécie possui restrito fluxo génico e aestruturaespacial
sugere ser decorrente dadepressdo por endogamiadevido
acruzamento biparentais entreindividuos mais préximos.
Por outro lado, Dewey & Heywood (1988) néo
encontraram nenhumaestruturaespacial significativapara
Psychotria nervosa, uma espécie do subbosque das
florestas do Caribe e América Central. Gandara (1996) e
Maltez (1997) encontraram resultados semelhantes aos
dos autores anteriormente citados para as espécies
Cedrellla fissilis e Aspidosperma polyneuron,
respectivamente.

Segundo Manly (1991) uma correlagéo entre
divergéncia genética e disténcia geografica pode ser
esperada sob diferentes modelos de evolugdo. As
populacdes podem divergir sob um processo estocastico
simples (deriva), contrabalancado por fluxo génico em
curtas distancias gerando o padr&o conhecido como
isolamento por distancia (Wright, 1943) oustepping-stone
(Kimura & Weiss, 1964), na dependéncia da espécie
apresentar distribuicdo discreta ou continua dos
individuos na populagdo. Outro model o possivel sugere
gue pressdes seletivas também estejam estruturadas no
espago geogréafico, gerando conseqiientemente
estruturacdo espacial dadivergénciagenética.

Pressume-se que os locos de microssatélites sao
neutros. Segundo Telles el al. (2001a), as andlises
realizadas permitiram avaliar os padrdes espaciais de
variacdo genéticaentre as popul agBes de cagaiteiraetentar
inferir que os processos microevol utivos estdo envolvidos
nesta variacdo. Esses padrdoes podem ser melhor
compreendidos quando se considera também outros
aspectos dabiologiadaplanta, jaque esses padrdes séo,
na verdade, determinados pela complexa interagdo que
existe entre os fatores genéticos e ecol 6gicos aos quais
estes organismos sao submetidos.

Segundo Proenca & Gibbs (1994), as abelhas séo
os principais polinizadores da cagaiteira e sua dispersao
é realizada principalmente por macacos e pelo homem. A
polinizacdo e dispersdo por animais nao devem ter um
alcance muito grande uma vez que a area estudada ja
encontra-se fragmentada, ndo havendo, de modo geral,
corredores ligando estas populacdes que facilitem a
movimentagdo dos dispersores. Entretanto, o moderado
limite de polinizacdo e dispersio provavelmente interfira
na estrutura espacial das populagdes, ocasionando um
isolamento por distancia(Telleset a., 2001b).
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As andlises também permitiram avaliar os padrdes
espaciais de variagdo genética entre as populacdes de
cagaiteira e inferir que processos microevolutivos estao
mais envolvidos nesta variagdo. Os padrdes espaciais de
diferenciacéo observadosnestetrabal ho sdo coerentescom
osistemareprodutivo dacagaiteira(alogamia) eo modo de
polinizacao e dispersao de seus frutos. Portanto, além dos
proprios aspectos da biologia da espécie, um fator
importante que deve ser levado em conta, para explicar os
padrdes espaciai sencontrados neste estudo, € 0 avangado
processo de fragmentacéo, causado principal mente pela
expansao da fronteira agricola naregido do Cerrado. Esse
processo reduz o tamanho das popul agfes, provocando a
deriva e contribue para a reducéo do fluxo génico entre
estas populacdes (Telleset al., 2001b).

Asmedidas de estruturagéo genéticas obtidas com
microssatélitesindicaramumvalor do F ;= 0,25 (Zucchi et
al. 2002), que éalto, sendo que estarepresentaumamedida
histéricado fluxo génico. Segundo Donadio et al. (1992),
acagaiteira € uma planta perene de ciclo longo e sugere
gue o processo de fragmentacao é relativamente recente.
Logo, adivergénciaentre popul agdes deve-setornar maior
no futuro.

O conhecimento da forma como a variabilidade
genética esta estruturada no espaco, aliado as outras
caracteristicas da espécie, pode fornecer também
subsidios para programas de conservacdo do
germoplasma, manejo sustentavel, domesticacéo e
mel horamento genético da espécie (Moraes et al., 1999).
Ointercepto dos perfisdos correlogramas € normalmente
interpretado como sendo o raio médio deal cancedo fluxo
génico. Nos correlogramas obtidos com 73 alelos de SSR
em cagaiteira, o intercepto estaem 130 Km, resultado que
foi similar ao encontrado por Telles et al. (2001b). As
andlises realizadas sugerem que processos estocasti cos,
tais como modelo de isolamento-por-distancia ou
stepping-stone, sdo os mais adequados para explicar o
padrdo de divergéncia espacial entre populagbes de
cagaiteira de regido de Goias. Este padrao de variagdo
fornece subsidios para a utilizagdo em programa de
conservacao e domesticacdo da espécie.

CONCLUSOES

O alto valor encontrado da estimativa de F. e
consequentemente o baixo valor da estimativa do fluxo
génico (Nm), sugere que este fluxo é restrito e ndo tem
sido suficiente paracontrapor os efeitosdaderivagenética.

Os resultados obtidos sugerem também que
processos estocasti co, taiscomo o model o deisolamento-
por—distanciaou alternativamente o do “ stepping-stone”,
36
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sd0 mais adequados para explicar o padrdo espacia de
divergéncia genética entre subpopulacdes de Eugenia
dysenterica do Sudeste do Estado de Goiés.
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