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RESUMO

Neste trabalho se avaliou o padrão espacial de divergência, em populações de Eugenia dysenterica, com a finalidade
de conservar esta espécie nativa. Verificou-se através da autocorrelação espacial das freqüências alélicas, com sete
marcadores microssatélites, contendo 73 alelos, a divergência genética e o padrão da variabilidade alélica espacial das
populações. Utilizou-se os índices I de Moran estimados em quatro classes de distâncias geográficas. A correlação
entre matriz de distâncias geográficas e genéticas (r=0,872), indica que as distâncias geográficas possuem um padrão
espacial de variabilidade. O correlograma mostrou que a divergência genética está estruturada no espaço em um padrão
clinal de variação. Observou-se um fluxo a curtas distâncias e deriva genética dentro das populações locais, sugerindo
desta forma o modelo de isolamento-por-distância.
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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 populations were analyzed using seven microsatellite markers containing 73 alleles. 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 I
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 divergence is ordered in space in a clinal 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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INTRODUÇÃO

Os marcadores microssatélites (SSR, single sequence
repeat) têm sido utilizados nos estudos de populações
naturais (Collevatti et al., 1999, Daynandan et al., 1997;
Danquah et al., 2002; Lopes et al., 2002), pois são altamente
polimórficos quando comparados com outras classes de
marcadores. Pelas suas propriedades são ferramentas para
responder a diversas questões sobre a genética de
populações, o fluxo gênico e análises de paternidade (Wright
& Bentzen, 1994), entre outros aspectos.

O conhecimento da estrutura genética
populacional é importante para orientar na conservação
das espécies. Essa estrutura genética refere-se à
distribuição da variabilidade entre e dentro de populações;
sua formação resulta de vários fatores, como: o sistema
de acasalamento, níveis de endogamia, fluxo gênico, bem
como a deriva genética entre e dentro das populações.

O conhecimento dos fatores evolutivos
responsáveis pela estruturação genética de populações
naturais de uma espécie, bem como a forma como os
indivíduos se dispersam em uma determinada escala local,
pode levar a estratégias mais seguras para conservação
genética dessa espécie. Porém, estudos sobre dispersão
em plantas são escassos, levando a inferir, na maioria das
vezes,  que as populações estão freqüentemente
subdivididas em uma escala local, como resultado da
heterogeneidade ambiental ou da deriva local (Levin &
Kester, 1974; Heywood, 1991).

Segundo Loveless & Hamrick (1984), geralmente
assume-se que os padrões espaciais e genéticos são
resultantes da heterogeneidade ambiental e de pressões
seletivas diferenciais. Enquanto padrões espaciais
freqüentemente têm implicações genéticas, os padrões
genéticos não aleatórios podem existir sem uma
distribuição espacial não aleatória dos indivíduos. De
forma contrária, uma população pode ter uma distribuição
espacial não aleatória sem qualquer acompanhamento da
estrutura genética.

Atualmente, as análises da estrutura genética
referem-se a caracterização de populações (heterozigosidade
esperada e observada, porcentagem de locos polimórficos,
número de locos polimórficos, etc) e à distribuição da
variabilidade, medida através das estatísticas F de Wright
(Wright, 1951) ou parâmetros análogos. Apesar da
importâncias destas estatísticas, elas permitem apenas uma
descrição geral da heterogeneidade espacial da
variabilidade existente (Barbujani, 1987).

As inferências sobre os processos microevolutivos
atuando nas populações podem ser efetuadas de forma
mais completa com a utilização de técnicas mais elaboradas

de análise espacial (Epperson, 1997). A análise de
autocorrelação espacial (Sokal & Oden, 1978 a, b;
Heywood, 1991) é um procedimento mais geral e mais
eficiente para descrever “superfícies” de variação genética
complexas, avaliando a semelhança entre valores das
freqüências alélicas nas subpopulações vizinhas
espacialmente e como essa semelhança se altera à medida
que se modifica a escala geográfica (Telles et al., 2001a)

Esses modelos de análise de autocorrelação espacial
foram desenvolvidos principalmente por geógrafos ingleses
e aplicados à biologia, a partir dos trabalhos de Sokal &
Oden (1978 a, b). Atualmente têm sido aplicados a estudos
populacionais com plantas como os estudos de Moraes
(1997), Telles (2001a) e Epperson (1997).

E. dysenterica é uma das espécies vegetais do Cerrado
que vem sendo enfocada nos estudos populacionais, sendo
conhecida vulgarmente como cagaiteira, uma frutífera nativa
de habitat comum da região de Cerrados. Ela apresenta
potencial de utilização em sistemas tradicionais de produção
agrícola (Almeida, 1998). As frutíferas nativas do Cerrado
são espécies de diversos gêneros e famílias que produzem
frutos de interesse tanto para a alimentação regional quanto
para a industrialização. Há um mercado potencial e
crescente para as frutas nativas sendo, porém, pouco
exploradas pelos agricultores. Todo o aproveitamento
desses frutos tem sido feito de forma extrativista.

O objetivo deste trabalho foi avaliar padrões
espaciais da variação genética de marcadores
microssátelites em dez populações de cagaiteira, uma
frutífera comum da região de cerrados, do Sudeste do estado
de Goiás; bem como verificar os processos de
microevolução que estão atuando na diferenciação genética
dessas populações e assim fornecer informações para
programas de conservação e domesticação da espécie e
obter outras estimativas de parâmetros populacionais afins.

MATERIAL E MÉTODOS

Material Vegetal
O material vegetal utilizado foi constituído de

folhas jovens de 116 indivíduos coletados em 10
populações naturais de E. dysenterica localizadas na
região Sudeste do Estado de Goiás. De cada população
foram coletadas cerca de 12 plantas. Esses indivíduos
foram submetidos a genotipagem utilizando marcadores
microssátelites. As amostras de folhas das populações
foram coletadas nos seguintes municípios de Goiás:
Catalão (POP1, POP2 e POP3);  Três Ranchos (POP4);
Campo Alegre de Goiás (POP5 e POP6); Cristalina (POP7);
Luziânia (POP8); Goiânia (POP9 e POP10). As localidades
onde foram coletadas as amostras vegetais e o número de
árvores amostradas, podem ser observadas na Tabela 1.
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Tabela 1. Localidades do Estado de Goiás e número de árvores amostradas de Eugenia dysenterica com suas respectivas
informações geográficas.

Table 1. Sites in the state of Goiás and the number of trees of Eugenia dysenterica sampled  with their respective
geographic information.

Áreas LocalidadeMunicípio Número de Altitude Latitude Longitude
árvores amostradas (m)

1 Catalão 12 880 18°07’ 35” 47°54’ 20”
2 Catalão 12 860 18°02’ 0,3” 48°02’ 31”
3 Catalão 12 800 18°13’ 39” 47°58’ 12”
4 Três Ranchos 12 820 18°17’ 15” 47°48’ 41”
5 Campo Alegre de Goiás 12 930 17°39’ 11” 47°46’ 37”
6 Campo Alegre de Goiás 12 780 17°34’ 24” 47°42’ 12”
7 Cristalina 5 890 17°10’ 47” 47°31’ 07”
8 Luziânia 11 900 16°28’ 48” 47°48’ 40”
9 Goiânia 16 740 16°40’ 30” 49°14’ 42”
10 Senador Canedo 12 840 16°37’ 13” 49°04’ 29”

Extração de DNA e condições de amplificação
A partir de amostras foliares extraiu-se o DNA para

análise de microssatélites, conforme o protocolo descrito
por Murray & Thompson (1980) e Rogers & Bendich
(1985), com modificações. A partir dessas amostras de
DNA, foram feitas as reações de amplificações, conforme
Brondani et al. (1998). Foram selecionados dez pares de
iniciadores de um total de 356 desenvolvidos para
Eucalyptus por Brondani et al. (1998).

Para a reação de amplificação utilizaram-se 15 ng
de DNA genômico num volume de 25 mL contendo 50mM
KCl, 20mM Tris-HCl pH 8.8; 1,5mM MgCl2; 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
denaturação inicial a 96°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
último passo para extensão a 72°C por 7 min. Os fragmentos
amplificados foram separados em gel de poliacrilamida 4%,
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.
Análise da diversidade gênica

A partir da análise dos géis, foram obtidas as
freqüências alélicas e genotípicas de cada loco,
considerando o total de plantas analisadas em cada
população. A diversidade genética e as estatísticas F foram
estimadas sob modelo aleatório de acordo com Weir (1996),
em que as populações amostradas são consideradas como
representativas da espécie e com uma história evolutiva
comum. A análise de variância dos dados foi realizada
considerando os seguintes níveis de hierarquia:
populações (s), indivíduos (n) e genes (g=2) em organismos

diplóides, segundo Cockerham (1969). O parâmetro de
fluxo gênico (Nm) foi estimado a partir da estatística FST
segundo Wright (1951). Para obter estas estimativas foi
utilizado o programa GDA (Lewis & Zaykin, 2000). Utilizou-
se a distância genética padrão de Nei (1978) para mensurar
a diversidade entre todos os pares de populações.
Correlação entre distâncias genéticas e geográficas

Com a finalidade de analisar os padrões de variação
espacial, obteve-se a estimativa do coeficiente de
correlação de Pearson (r) entre matrizes de distâncias
genéticas de Nei (M) e as distâncias geográficas (E) entre
as populações. A significância desta correlação matricial
foi testada pelo estatística Z de Mantel (1967), utilizando
9999 permutações aleatórias, para isto foi utilizado o
programa NTSYS (Rolf, 1989).
Análise de autocorrelação espacial

A análise de autocorrelação espacial foi utilizada
para investigar a estrutura espacial das populações de
cagaiteira, utilizando, para tanto, os alelos de cada árvore
adulta. Dessa forma, foram analisados 73 alelos,
provenientes de sete locos polimórficos.

O padrão espacial foi mensurado através do Indice
I de Moran (1950), conforme detalhado por Diniz-Filho (1998).

Nesse trabalho foram utilizadas todas as
comparações dentro de uma classe de distância
determinada. Dessa foram, cada freqüência alélica foi
analisada por um correlograma espacial construído
utilizando os índices I de Moran estimados em quatro
classes de distância espacial, com os seguintes limites
(em Km): 54, 122, 190 e 235. Estas classes foram
estabelecidas de modo a manter aproximadamente
constante o número de populações conectadas em cada
uma delas, tornando assim os índices I de Moran
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comparáveis e com erros de estimativas semelhantes.
Para obtenção das matrizes de distâncias genéticas

de Nei e a correlação entre as matrizes de distâncias
genéticas e geográficas foi utilizado o programa NTSYS
(Rohlf, 1989). O programa SAAP 4.3 (Spat ial
Autocorrelation Analysis Program) foi utilizado para as
análises de autocorrelação espacial dos dados dos
marcadores microssatélites e testes de significância,
segundo o critério de Bonferroni (Wartenberg, 1989).

RESULTADOS E DISCUSSÃO

O índice de fixação da espécie ( ISF̂ ), estimado

com base nos sete locos de SSR (73 alelos), não diferiu de

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

O valor de FST (variação entre populações) foi igual
a 0,25; isto significa que existe uma alta variabilidade entre
populações. Esta estimativa foi significativamente
diferentes de zero, como pode se observar na Tabela 2. O
parâmetro Nm, estimado com base na estimativa de FST,
resultou no valor de 0,750 indivíduos, indicando uma taxa
de migrantes entre as populações (Tabela 2). Este valor
pode ser considerado como indício que as populações
encontram-se em um processo de diferenciação e com
possível comprometimento de sua estrutura
metapopulacional.

Tabela 2. Estimativa das estatísticas F de Wright e do número de migrantes por geração (Nm) em 10 populações naturais
de Eugenia dysenterica. Intervalo de confiança (IC) 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 (IC) used was of 95% of probability.

FIS FIT FST Nm
Estimativa -0,017 0,238 0,250 0,750

Limite Superior  (IC 95%) 0,1343 0,3881 0,3485 0,7663
Limite Inferior    (IC 95%) -0,2765 0,0250 0,1941 0,4424

FIS : endogamia devido ao sistema reprodutivo
FIT: endogamia total da espécie (devido ao sistema reprodutivo e subdivisão)
FST: endogamia devido a subdivisão
Nm  fluxo gênico, ou seja, número de migrantes por geração

Correlação entre distância genética e geográfica

A correlação matricial entre as distâncias genéticas
e geográficas foi elevada (r=0,871) e significativa a 1% de

probabilidade (p=0,002) (figura 01). Esse resultado indica
que estas distâncias estão fortemente correlacionadas de
modo positivo, ou seja, conforme aumenta a distância entre
os indivíduos, as distâncias genéticas se tornam maiores.

r=0,872
p<0,001
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Figura 1. Correlação entre as distâncias genéticas de Nei e as distâncias geográficas entre 10 populações de Eugenia dysenterica.
Figure 1. Correlation between Nei genetic distances and geographic distances among 10 populations of Eugenia dysenterica.
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Autocorrelação espacial
Dos 292 índices I de Moran (73 frequências alélicas

em 4 classes de distância) obtidos na análise de
autocorrelação espacial, 100 foram significativos a 5% de
Tabela 3. Índices I de Moran para quatro classes de distância entre as 10 populações de Eugenia dysenterica. Em

negrito estão os valores significativos para p.
Table 3. Moran I indexes for four classes of distance among the 10 populations of Eugenia dysenterica. Significant p

and p values are shown in bold.

Classes de distância
(Km) 54 122 190 235 P

Locos Alelos
1 0,01 0,11 -0,29 -0,26 0,269
2 0,01 0,11 -0,09 -0,44* 0,053
3 0,01 0,11 -0,09 -0,44* 0,053
4 0,01 0,11 -0,09 -0,44* 0,053
5 0,01 0,11 -0,29 -0,26 0,269
6 0,01 0,11 -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 0,11 -0,18 -0,05 -0,31 0,518
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 0,11 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 0,11 -0,29 -0,26 0,296
17 -0,29 -0,09 0,01 -0,07 0,350
18 0,01 0,11 -0,29 -0,26 0,269
19 0,13 0,04 0,04 -0,61** 0,027
20 0,01 0,11 -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 0,11 -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 0,11 -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 0,11 -0,09 0,44* 0,053
13 0,41 0,11 -0,00 -0,89 0,000
14 -0,11 -0,12 -0,30 0,06 0,773
1 0,21 0,15 -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

probabilidade (Tabela 3). Utilizando o critério de
Bonferroni, 44 dos 73 correlogramas podem ser
considerados significativos a 6% de probabilidade, ou
seja expressam um padrão espacial geral da variável.
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Classes de distância
(Km) 54 122 190 235 P

Locos Alelos
1 0,01 0,11 -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 0,11 -0,09 -0,44* 0,053

EMBRA - 22 6 0,56** 0,24* -0,38 -0,80* 0,001
7 0,01 0,11 -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 0,11 -0,09 -0,44* 0,053
12 0,01 0,11 -0,09 -0,44** 0,053
1 0,59** 0,25* -0,43 -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 -0,21 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** 0,23 -0,45* -0,67** 0,005
5 0,01 0,11 -0,09 -0,44 0,053
1 0,60** 0,17 -0,13 -1,00** 0,000
2 0,01 0,11 -0,09 -0,44** 0,053
3 0,55* 0,24* -0,45 -0,72** 0,003
4 0,01 0,11 -0,09 -0,44* 0,053
5 0,01 0,11 -0,09 -0,44* 0,053
6 0,01 0,11 -0,09 -0,44* 0,053

EMBRA - 2 7 0,35** 0,19* -0,42* -0,53** 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* -0,53** 0,013
11 0,01 0,11 -0,29 -0,26 0,269
12 0,01 0,11 -0,29 -0,26 0,269
13 0,01 0,11 -0,29 -0,26 0,269

P: significância segundo o critério de Bonferroni  -  * e **: significativo a 5% e 1%, respectivamente.

Os correlogramas apresentaram índices I de Moran
positivos e significativos na primeira classe de distância,
associados a valores negativos e significativos na última
classe de distância, indicando assim um padrão clinal de
variação espacial para o correlograma médio (Figura 02). Desta
forma, populações localizadas a distâncias geográficas
inferiores a 54 Km tendem a ser similares para as freqüência
alélicas, sendo que essa semelhança diminui com o aumento
da distância, até que as populações situadas a mais de 200
Km tendem a ser completamente diferentes para essas
freqüências.  Esse padrão clinal é confirmado pelas
correlações negativas e significativas entre o I de Moran e a
classe de distância para maior parte dos alelos (Tabela 3).

Em geral os correlogramas apresentaram índices I
de Moram positivos e significativos na primeira classe de
distância, associados a valores negativos e significativos
na última classe, indicando um padrão clinal de variação
espacial para o correlograma médio (Figura 2). Assim
populações situadas a distâncias geográficas menores que
130 Km tendem a ser similares para as freqüências alélicas,
sendo que esta semelhança decai com o aumento da
distância, até que populações situadas a mais de 190 Km
sejam completamente diferentes para estas freqüências.
Esse plano clinal é confirmado pelas correlações negativas
e significativas entre o I de Moran e a classe de distância,
para a maior parte dos alelos (Tabela 3).
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Figura 2. Correlograma médio para as freqüências alélicas (73 alelos)
de 10 populações de Eugenia dysenterica.

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

A análise das estatísticas F de Wright, ou seja,
dos coeficientes de endogamia mostram que as estimativas
do FIT (endogamia total) e FST (endogamia entre populações)
foram significativas e diferentes de zero. Porém, as do F IS=f
(endogamia intrapopulacional) foram iguais a zero,
sugerindo que a espécie é alógama e que a endogamia total
(FIT) da espécie foi gerada pela deriva genética. O alto valor
encontrado de FST e, conseqüentemente, o baixo valor
da estimativa do fluxo gênico (Nm), sugere que o fluxo
gênico não tem sido suficiente para contrapor os efeitos
da deriva (Tabela 02 ).

A partir da diferença detectada pelo índice FST foi
verificado que há uma alta variabilidade entre população;
o que levou a questionar como está estruturada
espacialmente esta variabilidade (Tabela 02 ).

A correlação entre a matriz de distâncias
geográficas com distâncias genéticas, obtida através de
73 alelos de marcadores SSR, foi igual a 0,872, sendo uma
correlação alta e forte; o que indica existir um padrão
espacial da variabilidade genética. Telles et al. (2001a)
estudou 10 populações de Eugenia dysenterica com nove
sistemas enzimáticos obtendo 27 alelos; a correlação
obtida entre a matriz de distâncias geográficas e matriz
genéticas foi igual a r=0,725, sendo estes resultados
concordante com os encontrados neste estudo.

A análise de autocorrelação espacial vem
descrever com maior clareza o padrão espacial das
freqüências alélicas. Nos correlogramas obtidos com os
73 alelos de SSR o intercepto está em torno de 130 Km,
resultado que é similar ao encontrado por Telles et al.
(2001a) utilizando marcadores isoenzimáticos; neste
estudo, o correlograma obtido pelas freqüências alélicas
entre as 10 populações demonstrou que o fluxo gênico
tem alcance de 60-120 Km. Sugere-se que o fluxo possa
chegar a 130 km.

Epperson & Chung (2001) analisaram a estrutura
genética espacial de padrões de polimorfismo dentro de
populações de Pinus strobus (Pinaceae), e verificaram que
o fluxo gênico entre indivíduos dentro das populações
enquadra-se no modelo de isolamento por distância. A
espécie possui restrito fluxo gênico e a estrutura espacial
sugere ser decorrente da depressão por endogamia devido
a cruzamento biparentais entre indivíduos mais próximos.
Por outro lado, Dewey & Heywood (1988) não
encontraram nenhuma estrutura espacial significativa para
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 correlação entre
divergência genética e distância geográfica pode ser
esperada sob diferentes modelos de evolução. As
populações podem divergir sob um processo estocástico
simples (deriva), contrabalançado por fluxo gênico em
curtas distâncias gerando o padrão conhecido como
isolamento por distância (Wright, 1943) ou stepping-stone
(Kimura & Weiss, 1964), na dependência da espécie
apresentar distribuição discreta ou contínua dos
indivíduos na população. Outro modelo possível sugere
que pressões seletivas também estejam estruturadas no
espaço geográfico, gerando conseqüentemente
estruturação espacial da divergência genética.

Pressume-se que os locos de microssatélites são
neutros. Segundo Telles el al. (2001a), as análises
realizadas permitiram avaliar os padrões espaciais de
variação genética entre as populações de cagaiteira e tentar
inferir que os processos microevolutivos estão envolvidos
nesta variação. Esses padrões podem ser melhor
compreendidos quando se considera também outros
aspectos da biologia da planta, já que esses padrões são,
na verdade, determinados pela complexa interação que
existe entre os fatores genéticos e ecológicos aos quais
estes organismos são submetidos.

Segundo Proença & Gibbs (1994), as abelhas são
os principais polinizadores da cagaiteira e sua dispersão
é realizada principalmente por macacos e pelo homem. A
polinização e dispersão por animais não devem ter um
alcance muito grande uma vez que a área estudada já
encontra-se fragmentada, não havendo, de modo geral,
corredores ligando estas populações que facilitem a
movimentação dos dispersores. Entretanto, o moderado
limite de polinização e dispersão provavelmente interfira
na estrutura espacial das populações, ocasionando um
isolamento por distância (Telles et al., 2001b).

-0,6

-0,4

-0,2

0

0,2

55 122 190 235

distância geográfica (Km)

I d
e 

M
o

ra
n

V. 11, n.1, p. 29 - 38, ago./dez. 2004                                                                                                                                                    35

Sem título-5 15/3/2006, 17:2111



Floresta e Ambiente

As análises também permitiram avaliar os padrões
espaciais de variação genética entre as populações de
cagaiteira e inferir que processos microevolutivos estão
mais envolvidos nesta variação. Os padrões espaciais de
diferenciação observados neste trabalho são coerentes com
o sistema reprodutivo da cagaiteira (alogamia) e o modo de
polinização e dispersão de seus frutos. Portanto, além dos
próprios aspectos da biologia da espécie, um fator
importante que deve ser levado em conta, para explicar os
padrões espaciais encontrados neste estudo, é o avançado
processo de fragmentação, causado principalmente pela
expansão da fronteira agrícola na região do Cerrado. Esse
processo reduz o tamanho das populações, provocando a
deriva e contribue para a redução do fluxo gênico entre
estas populações (Telles et al., 2001b).

As medidas de estruturação genéticas obtidas com
microssatélites indicaram um valor do FST= 0,25 (Zucchi et
al. 2002), que é alto, sendo que esta representa uma medida
histórica do fluxo gênico. Segundo Donadio et al. (1992),
a cagaiteira é uma planta perene de ciclo longo e sugere
que o processo de fragmentação é relativamente recente.
Logo, a divergência entre populações deve-se tornar maior
no futuro.

O conhecimento da forma como a variabilidade
genética está estruturada no espaço, aliado às outras
características da espécie, pode fornecer também
subsídios para programas de conservação do
germoplasma, manejo sustentável, domesticação e
melhoramento genético da espécie (Moraes et al., 1999).
O intercepto dos perfis dos correlogramas é normalmente
interpretado como sendo o raio médio de alcance do fluxo
gênico. Nos correlogramas obtidos com 73 alelos de SSR
em cagaiteira, o intercepto está em 130 Km,  resultado que
foi similar ao encontrado por Telles et al. (2001b). As
análises realizadas sugerem que processos estocásticos,
tais como modelo de isolamento-por-distância ou
stepping-stone, são os mais adequados para explicar o
padrão de divergência espacial entre populações de
cagaiteira de região de Goiás. Este padrão de variação
fornece subsídios para a utilização em programa de
conservação e domesticação da espécie.

CONCLUSÕES

O alto valor encontrado da estimativa de FST e
conseqüentemente o baixo valor da estimativa do fluxo
gênico (Nm), sugere que este fluxo é restrito e não tem
sido suficiente para contrapor os efeitos da deriva genética.

Os resultados obtidos sugerem também que
processos estocástico, tais como o modelo de isolamento-
por–distância ou alternativamente o do “stepping-stone”,

são mais adequados para explicar o padrão espacial de
divergência genética entre subpopulações de Eugenia
dysenterica do Sudeste do Estado de Goiás.
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