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RESUMO

O delineamento de estratégias para a conservagdo genética de uma espécie requer o conhecimento
de aspectos ecoldgicos e genéticos de suas populagdes. Assim, este trabalho foi realizado com
o objetivo de caracterizar, por meio de marcadores isoenzimaticos, populagdes naturais de
Cassia grandis L.f. A diversidade genética foi analisada a partir das frequéncias alélicas (}A’,j) e
dos Indices de diversidade: Heterozigose média observada (A,) e esperada (H,), nimero médio
de alelos por loco (4) e porcentagem de locos polimérficos (P); e a estrutura genética por meio
das estatisticas F de Wright. Foram estimados o fluxo génico, o tamanho efetivo das populagdes
e a populagdo minima vidvel a curto e longo prazo. Com base nos resultados observados pode-se
concluir que as popula¢des estudadas de C. grandis estdo estruturadas, o que pode ser comprovado
pela observagao de alelos raros e exclusivos e da alta diversidade genética entre as mesmas.

Palavras-chave: canafistula, isoenzimas, estrutura genética, conservagao da
biodiversidade.

Genetic Variability in Natural Populations of Cassia grandis L. F.

ABSTRACT

The design of strategies for genetic conservation requires knowledge of the ecologic and genetics
aspects of the target species populations. This work aimed to characterize genetically natural
populations of Cassia grandis L. F. using isozymes. Genetic diversity was analyzed by allele
frequencies (7,) and the following diversity indexes: observed (,) and expected (f,)average
heterozygosity, average number of alleles per locus (4) and percentage of polymorphic loci (£);
and the genetic structure of populations by Wright’s statistics. We estimated gene flow, population
effective size and the minimum viable population in the short and long time. The observed results
conclude that the studied populations of C. grandis are structured, which can be demonstrated
by observation of rare and exclusive alleles, and high genetic diversity among them.

Keywords: canafistula, isozymes, genetic structure, biodiversity conservation.
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1. INTRODUCAO

Cassia grandis L.f. (canafistula), pertencente a
familia Fabaceae, é uma espécie arbdrea decidua,
caracteristica de mata secundaria e da floresta
primadria aberta de terra firme (Oliveira et al., 1995;
Carvalho, 2006). Na regido do Baixo Sdo Francisco,
no Estado de Sergipe, a ocorréncia desta espécie vai
desde o municipio de Nossa Senhora de Lourdes
(Alto Sertao) até a Foz do rio, no municipio de Brejo
Grande. As populagdes ribeirinhas desta regiao utilizam
seus frutos na medicina popular e sua madeira como
lenha e carvao. Em razio do significativo extrativismo
observado, que tem reduzido e comprometido as suas
populagdes naturais, esta espécie tem sido empregada
em programas de recuperagdo de areas degradadas
no Estado, na tentativa de se reverter esta situacdo.

A fragmentagao florestal causada pela supressao de
espécies florestais, sem um adequado plano de manejo,
promove a formagdo de mosaicos de vegetagao e,
consequentemente, alteragdes nos processos ecologicos
e genéticos das espécies (Kageyama & Gandara, 1998).
Caso os fragmentos permanegam pequenos e isolados
por vérias geragdes, podera haver um aumento da
endogamia, da deriva genética e da divergéncia genética
entre as populagdes, devido a restri¢ao ao fluxo alélico
entre as subpopulacdes, e aos cruzamentos entre
os individuos remanescentes (Wright, 1949, 1951).
Portanto, as estratégias de conservagio/ recuperago das
areas degradadas devem ser elaboradas com base nas
caracteristicas ecoldgicas e genéticas das espécies-alvo.

No ramo da genética, os marcadores moleculares
tem sido utilizados frequentemente para a estimativa
de parametros de diversidade e estrutura genética
de populagdes, como ferramenta para subsidiar a
tomada de decisdes nos projetos de conservagéo.
Entre os marcadores moleculares utilizados em
estudos de diversidade genética de populagdes naturais
observam-se as isoenzimas, que sdo formas diferentes
de uma mesma enzima que apresentam afinidade
por um mesmo substrato (Ferreira & Grattapaglia,
1998). A anilise isoenzimatica pode ser realizada
para qualquer espécie e ndo requer o conhecimento
prévio do genoma, o que a torna adequada para a
caracterizagdo da estrutura genética de populagdes
naturais. Além disso, as isoenzimas apresentam a¢ao
génica codominante, o que favorece a distingao entre

homozigotos e heterozigotos, o que torna possivel a
estimacgdo de parametros genéticos (Brown & Weir,
1983; Ferreira & Grattapaglia, 1998).

Os marcadores isoenzimaticos, devido a sua natureza
codominante, tem sido utilizados amplamente no
estudo de espécies arboreas florestais, principalmente
na caracterizagdo do sistema reprodutivo (Oliveira etal.,
2002), da variabilidade genética (Botrel & Carvalho,
2004; Gois et al., 2009; Glasenapp et al., 2014;) e
da estrutura genética de populagdes (Pinto et al.,
2004; Moraes at al., 2005). Estes estudos aumentam
o conhecimento do padrdo genético de populagoes
naturais, e, consequentemente, a eficiéncia das estratégias
utilizadas para a conservacdo genética das espécies
ameacadas de extingao.

Na regido do Baixo Sao Francisco sergipano diversas
espécies tem sido estudadas do ponto de vista genético
(Santana et al., 2008; Gois et al., 2009; Gois et al., 2014;
Alvares-Carvalho et al., 2015), por meio de marcadores
moleculares. Assim, este trabalho foi realizado com o
objetivo de caracterizar geneticamente, por meio de
marcadores isoenzimaticos, trés populagdes naturais
de C. grandis L.t., localizadas na regido do Baixo Sao
Francisco sergipano. Esses estudos serdo tteis para
subsidiar a elaboragao de estratégias de conservagcio,
coleta de sementes e produ¢io de mudas para uso
em trabalhos de recuperagdo de dreas degradadas,
especialmente as ciliares desta regido.

2. MATERIAL E METODOS

2.1. Material vegetal

Para a coleta do material vegetal (folhas tenras) foi
realizado um censo dos individuos presentes em trés
areas localizadas em municipios do estado de Sergipe,
Brasil: Nossa Senhora de Lourdes (oito individuos em
uma area de 1,56 km? - 10°4’33.21”S e 37°0°27.85”0),
localizado no Alto Sertdo sergipano; Canhoba
(treze individuos em uma area 1,40 km? - 10°8’15.54”S
€36°5851.4270), zona de transi¢ao entre a Caatinga e
a Mata Atlantica; e Santana do Sdo Francisco (dezoito
individuos em uma area de 1 km? - 10°17°36.26”S
e 36°36’38.3170), Zona Costeira; perfazendo um
total de 39 individuos. O material foliar coletado
foi acondicionado em sacos plasticos, identificado,
mantido sob refrigeracdo (caixa térmica) e levado ao
Laboratério de Biotecnologia do Departamento de
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Engenharia Agronomica da Universidade Federal de
Sergipe, onde foi realizada a extragdo das isoenzimas.

2.2. Andlise isoenzimdtica

As isoenzimas foram extraidas por meio da
macerag¢do de 200 mg de folhas tenras com 0,5 mg de
PVP (polivinil pirrolidone) e 1,5 mL da solugdo tampéo
de extra¢ao n°1, de acordo com metodologia descrita
por Alfenas et al. (1991), modificado pela auséncia de
DIECA (Dietilditiocarbamato). A eletroforese vertical
foi realizada em gel de poliacrilamida descontinuo,
sendo o gel de concentragdo de 4,5% e o gel de
separacdo de 7,5%, a 150 V com durag¢do de quatro
horas a 4 °C. O sistema tampao gel eletrodo foi o
Tris-glicina pH 8,9. Os procedimentos de preparo do
gel e eletroforese seguiram a metodologia descrita por
Alfenas et al. (1991).

Ao término da corrida, os géis foram submetidos
a coloragdo em enzimas especificas, sendo que neste
processo foram testados catorze sistemas enzimaticos:
Alcool Desidrogenase (ADH), Enzima Malica (ME),
Esterase (EST), Fosfatase Alcalina (ALP), f-Galactose
Desidrogenase (GLDH), Glicose 6-fosfato desidrogenase
(G6PDH), Glucose Desidrogenase (GLUDH),
Glutamato Oxaloacetato Transaminase (GOT),
Isocitrato desidrogenase (IDH), Malato Desidrogenase
(MDH), Peroxidase (PO), Sorbitol Desidrogenase
(SOD), Succinato Desidrogenase (SDH) e Xiquimato
Desidrogenase (SKDH), seguindo a metodologia
descrita por Alfenas et al. (1991).

2.3. Andlise dos dados

Os gendtipos de cada individuo analisado foram obtidos
por meio da interpreta¢do do zimograma. Os zimogramas
obtidos no presente estudo foram comparados com
os padrdes descritos por Alfenas et al. (1991), sendo
as zonas codificadoras dos locos e dos alelos feita da

regido mais catodica para a mais anddica.

A variabilidade genética foi caracterizada a
partir das estimativas das frequéncias alélicas (£)
e dos Indices de diversidade genética: porcentagem
de locos polimoérficos (P); numero médio de alelos
por loco (4); heterozigose média observada (#,) e
heterozigose média esperada (#,) de acordo com o
equilibrio de Hardy-Weinberg. Com base nas estimativas
das frequéncias observadas (#,) e esperadas (4,)

de heterozigotos, calculou-se o indice de fixacdo de
Wright () ou o coeficiente de endogamia para cada
populagdo, por meio da formula: £ = (H ,-H,)/H,,
que é definido como o total de heterozigose observada
em relacdo a heterozigose esperada em cruzamentos
ao acaso (Wright, 1965). Estes indices foram obtidos
pelo programa Popgene (Yeh et al., 1999).

A distribui¢do da variabilidade genética entre e
dentro das populagdes foi estimada pelas estatisticas
F de Wright (1931, 1965), por meio dos indices: de
fixagdo médio dentro das popula¢des (Fjs - coeficiente
de endogamia de um individuo devido a cruzamentos
nao aleatdrios dentro de populagdes); de fixagdo
para o conjunto das populagoes (F;; - coeficiente de
endogamia de individuos no contexto da popula¢ido
total, ou seja, entre e dentro de populagdes); e de
divergéncia genética entre populagdes (Fg; - coeficiente
de endogamia devido & subdivisdo da populagéo total)
(Resende, 2015).

A estimativa do fluxo alélico entre as populagdes
foi obtida pela relagdo entre a quantidade de migrantes
(N,,) e a divergéncia entre populagdes (;), de acordo

com Crow & Aoki (1984): N, :%[ 1

a=(n/(n —1))2. o\ Fsr

O tamanho efetivo populacional (V,) foi estimado

—1|; onde:

pelos métodos descritos por Vencovsky (1992) para
duas diferentes situagdes. A primeira estimativa do N,
para individuos adultos de uma simples populagao foi
baseada na expressio: N, = ﬁ; em que 7 é 0 nimero

de individuos e f é o coeficiente de endogamia
médio da populagio. A segunda estimativa do N,
para vérias populagdes foi baseada na expressao:

W 0,5
e T1+C, 1] 1+F T .
9[[ P _7}. , em que 6,€ a divergéncia
n n 2n

genética entre populagdes; n é o nimero total de
individuos avaliados nas populagdes; C, é o quadrado
do coeficiente de variacdo do numero de individuos
sobre as populagdes; e F é o indice de fixagdo para o
conjunto de populagées. Adicionalmente, calculou-se a
populagao minima viavel (PMV), que corresponde ao
numero de individuos necessarios para a manutenc¢ao
da integridade genética da populacdo, pela relagao:

N, e(referéncia)

PMV = . O tamanho efetivo de referéncia

N,/n
utilizado foi de 150 e 1.500, conforme proposto por
Nunney & Campbell (1993), para a conservagdo a
curto e longo prazo, respectivamente.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Dos catorze sistemas enzimaticos testados, dez
foram selecionados, em fun¢io da resolugdo, para a
caracterizagdo da diversidade genética das populagoes
de Cassia grandis. Os sistemas avaliados foram: EST,
ME, ALP, GOT, G6PDH, IDH, MDH, PO, SKDH e
SDH, nos quais foi possivel detectar 15 locos. Nos
sistemas ME, EST, IDH, MDH e PO foram observados
dois locos e nos sistemas ALP, GOT, G6PDH, SKDH,
e SDH apenas um (Tabela 1).

O numero de locos polimérficos de marcadores
isoenziméticos utilizados em estudos de diversidade

genética em espécies arbdreas é bastante variavel.
Oliveira et al. (2006) estudaram a diversidade e estrutura
genética em popula¢des de Caesalpinia echinata Lam.
com a utilizagdo de onze locos polimdrficos; Moraes
& Derbyshire (2002) para estimar a diversidade
genética em populagées de Cryptocarya aschersoniana
Mez. utilizaram trinta e oito locos polimorficos.
De acordo com Berg & Hamrick (1997) para os estudos
de diversidade e estrutura genética por isoenzimas
dez locos polimorficos sdo considerados suficientes.

Dos quinze locos avaliados (Tabela 1), dois foram
monomorficos (EST-2 e MDH-1), enquanto os demais
apresentaram de dois a cinco alelos. O nimero de

Tabela 1. Locosisoenzimaticos, nimero de alelos e frequénciaalélica em trés populagdes naturais de Cassia grandis L..
localizadas na regido do Baixo Sao Francisco sergipano.
Table 1. Isozyme loci, number of alleles and allele frequency in three natural populations of Cassia grandis L.f.
located in the regido do Baixo Sdo Francisco sergipano.

Populagoes
Santana do Sao Nossa Senhora de
Francisco Lourdes
1 0,5000 0,3750 0,4167
2 - 0,6250 0,5833
EST-1 3 0,0278 ok ot
4 0)1389 %% A%
5 0,3333 ook *ohok
EST-2 1 i ot 1,0000
1 0,4231 0,4000 0,2143
2 0,5769 0,6000 0,0714
GOT_I 3 %% %% 4%
4 % %% 0)2143
5 ook ook 0,5000
MDH-1 1 ek 1,0000 bl
1 0,0278 0,5000 0,3000
2 0,4167 ek 0,7000
MDH-2
3 0,0556 0,5000 il
4 0,0833 ook Ak
5 0,4167 %ok %%
1 1.0000 0,5000 0,4167
2 ek 0,1429 0,5833
PO-1
3 % %% %
4 %% %% %%
5 ek 0,3571 ek
1 bl ot 0,5000
PO-2
2 Ak ook 0,5000
1 0,1111 0,1923 0,5000
ME-1 2 0,2500 0,8077 0,5000
3 0,6389 ook Ak
1 ek 0,2917 0,7000
ME-2 2 oohk 0,2917 0,3000
3 *%% 0,4167 *%%
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Tabela 1. Continuacdo...
Table 1. Continued...

Populagoes
Santana do Sao Nossa Senhora de
Francisco Lourdes
1 0,4444 0,2692 0,1429
2 0,2222 0,1923 bl
SKDH 3 0,3333 0,0385 0,3571
4 Hex 0,5000 0,2857
5 o4k %% 0,2143
1 0’5000 Hohok *oA
ALP 2 0,0455 o e
3 0,4545 ok ook
1 0,2000 0,3333 0,0833
G6PDH-1 2 0,2000 0,4167 0,1667
3 0,6000 0,2500 0,7500
1 *HA 0,5000 A
2 % X% %%
IDH-1 3 e 0,3125 il
4 *AA 0,0625 *HA
5 o4k 0,1250 o4k
1 0,5000 0,4615 0,5000
IDH-2 2 e 0,0769 e
3 0,5000 0,4615 0,5000
1 0,0833 0,4231 0,5000
SDH-1 2 0,5000 0,1538 e
3 0,4167 0,4231 0,5000
Total de alelos 52 29 32 28

alelos observados em cada populagdo variou de
vinte e oito a trinta e dois. A presenca de alelos raros,
fixados e exclusivos nas popula¢des analisadas pode
ser resultado direto do processo de fragmentacdo
florestal. De acordo com Kageyama et al. (1998), as
oscilagdes nas frequéncias alélicas sio frequentemente
observadas em populagdes pequenas, devido ao efeito
da deriva genética, o que pode ocasionar a perda e
fixagdo de alelos. Houve a fixagdo do alelo 1 do loco
EST-2 na populagio de Nossa Senhora de Lourdes; do
alelo 1 do loco MDH-1 na populagdo de Canhoba; e
do alelo 1 do loco PO-1 na populagido de Santana do
Séo Francisco. A presenca de alelos raros (p< 0,05),
que também indica a perda da diversidade genética
por meio da deriva genética (Kageyama et al., 1998),
foi observada nas popula¢des de Santana do Sao
Francisco e Canhoba.

Foram detectados nove alelos exclusivos na populagio
de Santana do Sao Francisco (alelos 3, 4 e 5 no loco
EST-1; 0s alelos 4 e 5 no loco MDH-2; 0 alelo 3 no loco

ME-1;eosalelos 1,2 e 3noloco ALP), oito na populagio
de Canhoba (o alelo 1 no loco MDH-1I; o alelo 5 no
loco PO-1; o alelo 3 no loco ME-I; 0s alelos 1, 3,4 e 5
no loco IDH-1; e o alelo 2 no loco IDH-2) e cinco na
populacao de Nossa Senhora de Lourdes (alelos 4 e 5
noloco GOT-1; os alelos 1 e 2 noloco PO-2; e o alelo 5
no loco SKDH). A presenca de alelos exclusivos nas
populagdes também ¢é considerada um indicativo da
auséncia de fluxo alélico, ou seja, indica que ha certa
diferenciagdo entre as populagdes (Kageyama et al.,
2003; Seoane et al., 2000).

A presenca de alelos exclusivos e fixados pode
também ser um indicativo de selecdo, além de ser
um indicativo de deriva genética. O efeito da sele¢ao
pode ser de natureza indireta, quando as isoenzimas
estdo associadas a alelos responsaveis pela expressdo
das caracteristicas sob sele¢do; ou de natureza direta,
quando as isoenzimas participam diretamente de
rotas metabolicas que afetam tais caracteristicas
(Oliveira et al., 2002).
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Os indices de diversidade genética para as populagdes
de C. grandis, computadas a partir das frequéncias
alélicas dos locos isoenzimaticos, estdo apresentados
na Tabela 2.

Observa-se que a porcentagem de locos polimorficos
(P) variou de 60 a 73,33%. Os valores observados
foram inferiores aos encontrados por Melo et al.
(2004) em populag¢des naturais de Caryocar brasiliense
Camb. (100%) e superiores ao encontrado por Pévoa
(2002) em populagdes de Cedrela fissilis Vell. (média de
48,72%). Hamrick & Murawski (1991) concluiram que
espécies comuns apresentam em média 77% de locos
polimorficos, ja as espécies raras 42%. Nota-se que
devido ao reduzido numero de individuos presentes
nas areas de estudo, a espécie apresenta porcentagem
de locos polimoérficos superiores ao esperado.

O numero médio de alelos por loco esperado
para espécies que apresentam elevado tamanho e
densidade populacional ¢ alto, e baixo para espécies
com baixa densidade populacional. Assim, observa-se
que mesmo com tamanho populacional reduzido, o
numero de alelos por loco (na) para as populagdes de
C. grandis foi alto (variou de 2,2 a 2,9). Pode-se supor
que a espécie que hoje é rara na drea, era abundante no
passado como sugerido por Kageyama et al. (2003).
Valores proximos a este tém sido encontrados em outras
espécies arboreas (Cavallari Neto, 2004).

A heterozigose média observada (#,) para as
populagdes variou de 0,7806 a 0,8279; e a heterozigose
esperada segundo as expectativas de Hardy-Weinberg
-EHW (A,) variou de 0,5116 a 0,5442. A heterozigose

observada foi maior do que a esperada em todas as
populagdes, sugerindo excesso de heterozigotos em
relacdo ao modelo de equilibrio de Hardy-Weinberg
(Moura et al., 2009). Estes resultados podem ser
confirmados observando-se os valores encontrados para
o indice de fixagdo de Wright (¥s)). Nas trés populagdes
analisadas os valores do indice de fixagdo foram negativos,
demonstrando excesso de heterozigotos nas populagdes,
o que favorece o aumento da plasticidade ecologica
da espécie (Kawaguici & Kageyama, 2001). Valores
negativos do indice de fixa¢do tém sido observados em
outras espécies arboreas: Caryocar brasiliense Camb.
(Melo et al., 2004), Protium spruceanum Benth. (Vieira
& Carvalho, 2009) e Stryphnodendron adstringens Mart.
(Glasenapp et al., 2014).

Os valores médios obtidos para as estatisticas F de
Wright estao apresentados na Tabela 3.

A maior parte da diversidade genética encontra-se
distribuida dentro das populagdes, embora exista grande
variagdo entre as populagdes (#;=0,3399). Este padrio
de distribuicdo esta de acordo com o observado para
outras espécies arboreas e com o esperado em espécies
alégamas ou de sistema misto, predominantemente
alogamas, com eficiente mecanismo de dispersdo de
pélen e sementes (Kageyama et al., 2003). Caso da
C. grandis que é uma espécie alégama, cuja dispersao
dos polens ¢é realizada por abelhas, e a dos frutos e
sementes ¢ classificada como barocérica, zoocérica e
hidrocérica (Carvalho, 2006). Constata-se, portanto,
que o processo antropico pode interferir diretamente no
padrao de diversidade genética observado, visto que, cria

Tabela 2. Indices de diversidade genética de trés populagdes naturais de Cassia grandis L.f. localizadas na regido do
Baixo Sdo Francisco sergipano, baseados em 15 locos e 10 sistemas isoenzimaticos.

Table 2. Genetic diversity index of three natural populations of Cassia grandis L. F. located in the regido do Baixo
Sao Francisco sergipano, based on 15 locos and 10 isozyme systems.

, Populagoes
Indices de Diversidade = pag
" Santana do Sao Nossa Senhora de
Genética X Canhoba
Francisco Lourdes
% de locos polimorficos -P(0,95) 60,00 73,33 73,33
Numero médio de alelos por loco (na) (i’?g) (3’%) (3’33)
Numero efetivos de alelo por loco (ne) (g’gg) (3’23) (g’gg)
. L. A 0,79 0,83 0,78
Heterozigose média observada (H,) (0,30) (0,30) (0,30)
) o X 0,53 0,54 0,51
Heterozigose média esperada (H,) (0,10) (0,20) (0,10)
Indice de Fixagdo de Wright (#{5)) -0,55 -0,62 -0,67




Floresta e Ambiente 2018; 25(4): €20160309

Variabilidade Genética em Populagdes... 7/10

barreiras ao fluxo de animais na area. Nas populagdes
de C. grandis avaliadas apenas dois individuos poderao
dispersar suas sementes de forma hidrocdrica (estao
na beira do rio).

O espago paramétrico da estatistica F ¢ de 0 (auséncia
de divergéncia genética entre as populagdes) a 1 (fixagao
dealelos em diferentes populac¢des). No entanto, Wright
(1978) classifica que quando a estatistica F, apresenta
valores superiores a 0,25 as populagdes apresentam alta
diferencia¢do genética. De acordo com Wright (1951),
o alto nivel de diferenciagio genética entre populagoes
(0,3399) ¢é decorrente de efeitos da deriva genética e da
predominancia de fluxo génico em curtas distancias,
ou seja, fluxo génico limitado, o que pode ocasionar
o isolamento reprodutivo das mesmas. Devido a isto,
as populagoes de espécies ameacadas de extingdo se
encontram frequentemente estruturadas (Wright, 1932).
Mesmo presente em fragmentos isolados a espécie
C. grandis apresenta alta heterozigose (£,=0,0666),
ou seja, as populagdes ndo apresentam cruzamentos
entre individuos aparentados.

O fluxo alélico, numero médio de migrantes por
geracdo, entre as populagdes foi igual a 0,4855. Este
valor representa o fluxo alélico ocorrido no passado,
quando as florestas eram continuas ou ocupavam grande

parte da extensdo que as separam. Este isolamento,
possivelmente, no futuro, refletird em aumento na
diferenciagdo entre popula¢des por deriva genética
(Wright, 1932). Segundo Wright (1951), quando a
estimativa de fluxo alélico é menor que um, os efeitos
da migracdo ndo sdo suficientes para contrapor os
efeitos da deriva e, portanto, favorece a divergéncia
entre populagdes.

O conhecimento do tamanho efetivo de uma
populagio ou de um conjunto de populages (¥,)
imprescindivel para a elaboragdo de estratégias de
conserva¢io, uma vez que mede a representatividade
genética dos individuos amostrados na populagdo em
relagao a uma populagdo panmitica ideal (Vencovsky,
1987). A partir da Tabela 4, pode-se pressupor que
os dezoito individuos amostrados na populagio de
Santana, os treze em Canhoba e os oito em Nossa
Senhora de Lourdes, representam geneticamente
40, 34 e 24 individuos, respectivamente, de uma
populagdo panmitica ideal.

O tamanho efetivo foi superior ao numero de
individuos, resultado que esta de acordo com os indices
de fixagao calculados, ou seja, ndo ha cruzamento entre
individuos aparentados, resultado também observado por
Oliveira et al. (2002) estudando populagdes naturais de

Tabela 3. Estimativas das estatisticas F de Wright (Fj5, £y e Fy;) e fluxo génico para trés populagdes naturais de
Cassia grandis L.£., localizadas na regido do Baixo Sdo Francisco sergipano.

Table 3. Estimates of Wright's F statistics (£, £}, e Fy;) and gene flow for three natural populations of Cassia grandis
L. E, located in the regido do Baixo Sao Francisco sergipano.

Parametros Estimativas

Indice de fixagio médio dentro das populagdes (F)
Indice de fixagdo para o conjunto das populacdes (£;;)

Divergéncia genética entre populagdes (Fs;)

Fluxo alélico (V,,)

-0,6158
-0,0666
0,3399
0,4855

Tabela 4. Tamanho efetivo (N,) nimero de individuos (N) de trés populagdes naturais de Cassia grandis L.f.,

localizadas na regido do Baixo Sao Francisco sergipano.

Table 4. Effective size (V,) and number of individuals (N) of three natural populations of Cassia grandis L. E,, located

in the regido do Baixo Sao Francisco sergipano.

Populagao N In.dlce~de
Fixaciao
Santana do Sdo Francisco 18 -0,5533
Canhoba 13 -0,6210
N. Senhora de Lourdes 8 -0,6748
Conjunto de populagoes 39 -0,6158

& % PMV
g 150* 1500*
40 67 681
34 58 575
24 50 500
78 75 750

*Tamanho efetivo de referéncia (](’@
Campbell, 1993).

(feréncia)

) = 150 (conservagdo a curto prazo), 1.500 (conservagdo a longo prazo) (Nunney &
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Copaifera langsdorfii Desf. De acordo com o resultado
obtido para o conjunto das populagdes, a coleta de
sementes, para conservagao ex situ, devera contemplar,
pelo menos, 78 arvores matrizes, garantindo, assim, a
manutengdo da variabilidade genética.

Porém, conforme afirma Eguiarte et al. (2007),
¢ importante salientar que os niveis de variabilidade
genética observados em popula¢des naturais nem
sempre correspondem ao predito na teoria, ja que
algumas espécies com alta variabilidade tém pequenas
populagdes e estdo demograficamente em perigo. Esta
situacdo pode ser observada para as populagdes de
C. grandis analisadas.

A populag¢do minima viavel para o conjunto de
populacdes é de 75 e 750 individuos, para a conservagio
a curto e longo prazo, respectivamente. Estes valores
correspondem ao nimero minimo de arvores que
deverdo ser mantidas, visando assegurar a manuten¢ao
dos niveis de variabilidade genética em populagoes
naturais (Moura, 2005).

As estratégias de conservagdo de espécies presentes
em areas fragmentadas, como a C. grandis, tem como
propdsito a manutenc¢do dos niveis de variabilidade
genética encontradas em populagdes naturais, além
de um nimero minimo viavel de individuos para que
as populagdes permanecam vidveis no tempo e no
espago (Vencovsky, 1987; Nunney & Campbell, 1993).
Portanto, o conhecimento da diversidade genética,
aliada ao conhecimento dos padrdes ecoldgicos
das espécies propicia o delineamento de estratégias
mais eficientes de conserva¢do. Com os resultados
observados neste estudo, observa-se que a C. grandis
apresenta altos niveis de diversidade genética dentro
e entre as populagoes, apesar do reduzido nimero de
individuos observados nas areas.

Assim, as estratégias de conservagao devem visar a
manutencio dos individuos observados nas areas, além
do enriquecimento das mesmas com alelos de outras
populagdes, por meio da dispersdo de sementes (técnicas
de nucleagio) ou plantio de mudas. A propagacdo de
C. grandis ¢ limitada devido a presenca de dorméncia
tegumentar e, sem nenhum tratamento para quebra
desta dorméncia a mesma apresenta taxa de germinagao
de 5% (Lopes et al., 1998). Assim, a produgio de
mudas viabiliza 0 aumento do niimero de individuos
na drea, uma vez que, com tratamento mecénico
(escarificagdo mecanica) a taxa de germinacédo ¢ de

90% (Lopes et al., 1998). A adogdo desta estratégia
aliada aos dados de diversidade genética dos individuos
analisados ird aumentar a eficiéncia dos projetos de
conservagdo para as areas estudadas.

4. CONCLUSOES

O isolamento das popula¢des devido ao processo
de fragmentagdo da vegetacdo na regido do Baixo
Sao Francisco sergipano favorece a estruturagao das
populagées de C. grandis, fato constatado pela presenca
de alelos raros e exclusivos.

O tamanho efetivo da popula¢do é maior do que
o numero de individuos presentes nas populagdes,
evidenciando a alta variabilidade genética presente
dentro e entre as populagdes. Consequentemente, a
necessidade de conservagao dos individuos remanescentes
eautilizagio dos mesmos em programas de recuperagao
de dreas degradadas sdo essenciais para a manutengao
da integridade genética das populagdes.

A redugdo do numero de individuos abaixo do
minimo viavel indica que a introdugio de imigrantes
deve ser considerada para contornar os efeitos da deriva
genética. E, paraa C. grandis a introdugdo por meio do
plantio de mudas advindas de individuos pertencentes
aoutras populagdes aumentara a eficiéncia dos projetos
de conservagao.
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