Revista Brasil. Bot., V.33, n.2, p.325-332, abr.-jun. 2010

Estrutura genética espacial em populacoes naturais de Dimorphandra
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ABSTRACT - (Spatial genetic structure in natural populations of Dimorphandra mollis (Fabaceae) in the north of Minas
Gerais State, Brazil). The knowledge and understanding about the spatial genetic structure are important for management
and conservation of forest resources, as well as to evaluate the impacts of exploitation and fragmentation and establish
the strategies of sampling in natural populations. We analyzed the spatial genetic structure (SGS) in natural populations of
Dimorphandra mollis Benth. to gather information about in situ genetic conservation. A total of ten allozyme polymorphic
loci were used to estimate the frequency of 20 alleles in 180 individuals in three natural populations (Vargem da Cruz,
Campina Verde and Pau de Fruta) in the north of Minas Gerais State, Brazil. The results revealed high genetic diversity in
these populations, showing an average number of alleles per locus (4) of 2.0. All loci were polymorphic and the average
genetic diversity (H,) was 0.463. The genotypes of D. mollis in Vargem Grande and Pau de Fruta populations exhibit
weak SGS with a close-to-random spatial distribution of genotypes (b,,, = -0.007, P =0.171; b,,, = -0.004, P=0.772,
respectively). On the other hand, the genotypes of the Campina Verde population exhibit positive spatial autocorrelation
indicating that groups of individuals are highly related (F 3, = 0.05, P <0.001). The SGS was confirmed by Sp statistics
(Sp =0.047, P <0.001). This could be due to restricted pollen and seed dispersal and the anthropic pertubation history of this
area; these factors are likely to contribute to the familiar structure observed among these genotypes. The genetic structure
in these populations needs to be taken into account when sampling from these sites to ensure that in sifu conservation
strategies will be more effective.
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RESUMO - (Estrutura genética espacial em populagdes naturais de Dimorphandra mollis (Fabaceae) na regido norte
de Minas Gerais, Brasil). O conhecimento e o entendimento da estruturagdo genética intrapopulacional sdo importantes
para o manejo e conservacao dos recursos genéticos florestais, bem como para avaliar os impactos da exploragao e
fragmentacgdo e estabelecer estratégias de amostragem em populagdes naturais. O objetivo deste estudo foi determinar
a estrutura genética espacial (EGE) dentro das populac¢des de Dimorphandra mollis Benth., visando gerar informagdes
para a conservacao genética in situ das populagdes naturais da espécie. Dez locos aloenzimaticos foram utilizados para
estimar as frequéncias de 20 alelos referentes a 180 individuos, distribuidos em trés populagdes naturais (Campina Verde,
Pau de Fruta e Vargem da Cruz) no norte de Minas Gerais, Brasil. A diversidade genética média (H,) para a espécie
foi de 0,463, considerada alta e todos os locos foram polimorficos, com média de 2,0 alelos por loco. Os gendtipos de
D. mollis nas populagdes Vargem da Cruz e Pau de Fruta encontram-se distribuidos espacialmente de maneira aleatoria
(b = -0,007, P =0,171; b, = -0,004, P = 0,772, respectivamente). Por outro lado, os individuos da populagdo Campina
Verde apresentaram EGE positiva na menor classe de distancia (F 3, = 0,05, P < 0,001), indicando agrupamentos de
individuos aparentados. A EGE significativa nessa populacdo foi confirmada pela estatistica Sp, com valor de 0,047
(P <0,001). Fatores como a dispersdo de pdélen e sementes restritas e o historico de perturbagao antrépica dessa populagao
podem ter contribuido para esse padrao de estrutura familiar dos gendtipos. Os niveis de estruturagdo genética detectados
nas populagdes estudadas devem ser considerados para estratégias mais eficientes de amostragem visando a conservagao
genética in situ.
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dentro das populagdes pode ser o resultado da dispersao
limitada de polen e sementes, da deriva genética local, da
endogamia e da selec@o, que podem favorecer um mesmo
ou diferentes gendtipos (Epperson 1992). Informagdes
sobre a EGE auxiliam o entendimento dessas forcas
que direcionam a dindmica genética local. Portanto,
o conhecimento e o entendimento da estruturagdo
genética intrapopulacional s3o importantes para o
manejo e conservacao dos recursos genéticos florestais
(Epperson 1992), bem como para avaliar os impactos da
exploragdo e fragmentagdo (Young & Merriam 1994) e
estabelecer estratégias de amostragem em populagdes
naturais (Chung et al. 1998).

Varios estudos tém revelado EGE dentro de
populagoes de espécies arboreas (Ueno et al. 2000,
Dutech et al. 2002, Martins et al. 2006). Alguns tém
mostrado fraca estrutura a curta distancia (Loiselle et
al. 1995, Jones & Hubbell 2006), enquanto outros nao
tém detectado EGE (Doligez & Joly 1997, Epperson &
Alvarez-Buylla 1997). Essa variagdo pode ser devida a
diferentes fatores ecologicos e genéticos operando nas
populagdes naturais, como também a diferentes métodos
de amostragem espaco-temporal e procedimentos de
analises estatisticas (Smouse & Peakall 1999, Vekemans
& Hardy 2004). Por exemplo, espécies com dispersao
zoocorica podem ter diferentes estruturas espaciais entre
populacdes (Aldrich et al. 1998, Schnabel et al. 1998).
A escala e a magnitude da estrutura genética podem
também diferir significativamente entre estagios de
vida, com plantulas exibindo frequentemente maior
estruturagdo dentro das populagdes que os adultos
(Hamrick & Nason 1996, Ng et al. 2004). Por tGltimo,
novos critérios tém sido utilizados na inferéncia da
magnitude da EGE, como a estatistica Sp, que permite
a comparacao entre diferentes esquemas de amostragem,
populagdes e espécies (Vekemans & Hardy 2004).
Sendo assim, informagdes sobre a historia de vida e
mecanismos de dispersdo das espécies sdo pré-requisitos
importantes para definir a escala espacial de estudo e
permitir fazer inferéncias sobre a distribui¢@o espacial
dos genotipos.

No Cerrado e também em outros biomas brasileiros,
existem varios trabalhos relacionados a diversidade
genética entre populagdes de espécies arboéreas.
Entretanto, os estudos referentes & EGE dentro das
populagdes naturais das espécies arboreas sdo raros
(Martins et al. 2006). A auséncia dessas informagdes,
aliada a falta de politicas puiblicas eficientes e operacionais
para a conservacdo da natureza, aumentam o risco de
extingdo de populagdes naturais de espécies vegetais e
animais. Em geral, a exploragdo dos recursos naturais,

nesse bioma, é caracterizada pelo uso inadequado e
insustentavel da flora nativa. Consequentemente, a
savana mais rica do mundo em biodiversidade (Myers
et al. 2000, Mittermeier et al. 2004), apresenta hoje
mais de 70% das areas “altamente modificadas”, devido
aos desmatamentos, queimadas, uso de fertilizantes
quimicos e agrotoxicos; restando menos de 20% de
areas em estado conservado, consideradas criticas para
a conservacao (Mittermeier et al. 2004).

A espécie Dimorphandra mollis Benth. (Fabaceae),
conhecida vulgarmente como favela, faveira ou
fava d’anta, esta entre as espécies ameagadas pelo
extrativismo no Cerrado. A espécie sintetiza em seus
frutos (favas) a rutina, que ¢ amplamente utilizada
na induastria farmacéutica € de cosméticos, tanto no
mercado nacional como internacional. No entanto,
a espécie nao ¢ cultivada e toda a matéria prima ¢
coletada em seu ambiente natural sem nenhum programa
de manejo, caracterizando-se como extrativismo
predatorio. Como ndo ha o cuidado com a reprodugao
da espécie, as populac¢des naturais de Dimorphandra
mollis podem ser extintas, pois a falta de manejo pode
levar a redug@o no nimero de individuos em fungao da
auséncia de critérios para a coleta das favas (Gomes
1998). Deve-se considerar, ainda, que a coleta dos frutos
sem um plano de conservagao genética pode resultar na
erosdo da variabilidade genética, devido as restricdes na
disseminagdo de sementes e, consequentemente, com
reflexos no sucesso reprodutivo e na regeneracao natural
da espécie.

Assim, o conhecimento da EGE das populagdes
naturais de D. mollis e a compreensao de outros fatores
relacionados podem ser importantes para a adogdo de
estratégias de manejo adequadas para a conservagio
genética da espécie. Para essa abordagem, marcadores
aloenzimaticos tém sido comumente utilizados
nas estimativas de parentesco ou coeficientes de
coancestralidade (Loiselle et al. 1995, Vekemans &
Hardy 2004). Especificamente, este trabalho teve como
objetivos estudar a variabilidade genética dentro e entre
as populagdes, conhecer a distribuicdo espacial dos
genotipos dentro das populagdes e gerar informagoes
para a conservacdo genética in situ das populagdes
naturais da espécie.

Material e métodos

Dimorphandra mollis Benth. (Fabaceae) — A espécie possui
ampla distribuigdo no Cerrado, principalmente nos Estados
de Goias, Mato Grosso, Minas Gerais ¢ Sdo Paulo. Entre
os principais usos da espécie destaca-se o medicinal, por
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meio da bioprospeccgdo da rutina, que possui poderosa agdo
antioxidante, além de ser utilizada em cosméticos. A espécie
¢ hermafrodita, sendo as flores polinizadas por pequenos
insetos, entretanto, seu sistema de cruzamento ainda ndo esta
claramente definido (P.E. Oliveira, dados ndo publicados). A
dispersao dos propagulos € feita por mamiferos ndo voadores
(mastocoria), sendo a anta (Tapirus terrestris) considerada
um importante consumidora de frutos e potencial dispersora
das sementes de D. mollis (Bizerril et al. 2005). No entanto,
o consumo dos frutos pode ser reduzido em fungéo da baixa
densidade desses frugivoros. Além disso, existe a possibilidade
dos dispersores originais pertencerem a megafauna extinta de
mamiferos da América do Sul (Bizerril et al. 2005).

Locais de estudo e amostragem — Foram estudadas trés
populagoes naturais de D. mollis, localizadas no Municipio
de Jequitai, norte do Estado de Minas Gerais. As populagdes
estdo localizadas em propriedades particulares com diferentes
estadios de conservagao ¢ historico de exploragdo da espécie.
A populagao Vargem da Cruz (VC) encontra-se as margens do
Rio Jequitai, afluente do Rio Sao Francisco, nas coordenadas
17°10°30” S € 44°29°55” W ¢ altitude de 541 m; o tamanho
da area de acordo com Scolforo et al. (2008) esta estimado em
torno de 9,5 ha. Segundo os relatos de moradores antigos e
catadores de fava, a area era coberta por vegetacdo de Cerrado
sensu stricto (IBGE 1993) e atualmente corresponde a uma
area de extrativismo da espécie, altamente antropizada, na
qual as arvores de D. mollis ocorrem em area de pastagens.
O extrativismo dos frutos nesse local ¢ realizado pelo
proprietario, moradores meeiros e catadores da regido. A
densidade de individuos nesta area ¢ de 10,7 ha™' (Scolforo
et al. 2008). A populagdo Campina Verde (CV), localizada
nas coordenadas 17°12°34” S e 44°24°20” W e altitude de
530 m, esta inserida em uma area de 18,5 ha (Scolforo et al.
2008), em que a vegetagdo ¢ explorada principalmente para
a producdo do carvdo vegetal. Nem todas as arvores de D.
mollis sdo deixadas para a coleta das favas, pois observou-
se o corte de varios individuos dessa espécie. Nesta area, a
densidade de individuos, segundo Scolforo et al. (2008), é
de 13,1 ha''. A populagdo Pau de Fruta (PF), nas coordenadas
17°13°20” S ¢ 44°21°46” W, localiza-se em uma chapada
com dificil acesso e no local de maior altitude amostrado
(760 m). Possui uma area com cerca de 49,5 ha (Scolforo et
al. 2008). E uma regido divisora de dguas, que permanece
com vegetacdo remanescente de Cerrado sensu stricto,
ainda pouco explorada. Isso permite que os individuos da
espécie se mantenham mais protegidos do extrativismo local
e, com uma densidade de 24,8 individuos por ha (Scolforo
et al. 2008). A distancia entre as populagdes CV e VC ¢é
de 11,33 km, entre CV e PF 5,42 km ¢ entre VC ¢ PF de
16,20 km.

Em cada uma das populagdes foram amostrados, ao
acaso, 60 individuos adultos com uma distdncia minima de
50 m entre cada um, sendo que as arvores foram consideradas
adultas quando se apresentavam em estagio reprodutivo.
Todas as arvores amostradas foram plaqueteadas no caule com

niimero correspondente e georreferenciadas com aparelho
GPS. As amostras foliares foram colocadas em sacos plasticos
identificados, acondicionadas em caixa térmica com gelo e
transportadas até o laboratdrio, onde foram armazenadas a -
75 °C. A extracdo das enzimas foi realizada no Laboratorio de
Conservagdo Genética de Espécies Arbdreas do Departamento
de Ciéncias Florestais/UFLA.

Obtengao dos marcadores aloenzimaticos — As amostras
foliares de cada individuo foram maceradas manualmente
com uso de almofariz ¢ pistilos de porcelana, mantidos
resfriados durante o processo. Foram utilizados 350 mg
de tecido foliar e 1,75 mL da solug¢do tampao n° 1 descrita
em Alfenas et al. (1998), com adi¢cdo de polivinil-
pirrolidona-PVP e -mercaptoetanol. Apos a maceragdo,
o produto foi centrifugado a 12.000 rpm, a 4 °C, por 15
minutos. A eletroforese foi conduzida em cuba vertical,
utilizando gel de poliacrilamida como suporte, sendo
4,5% o gel de concentragdo e 12,5% o gel de separagdo.
Foi utilizada amperagem de 10 mA por gel e 300 volts,
tendo a corrida eletroforética duragdo de aproximadamente
trés horas. Foram testados 15 sistemas enzimaticos de
revelagdo, sendo selecionados os que apresentaram locos
e alelos passiveis de interpretagio: Alcool desidrogenase
(ADH, E.C.1.1.1.1), B-Galactose desidrogenase (GLDH,
E.C.1.1.1.48), Fosfatase acida (ACP-1e ACP-2,EC3.1.3.2),
Glucose desidrogenase (GDH, E.C.1.1.1.47), Glutamato
desidrogenase (GTDH, E.C.1.4.1.3), Malato desidrogenase
(MDH, E.C.1.1.1.37), Peroxidase (PO, E.C.1.11.1.7),
Sorbitol desidrogenase (SDH, E.C.1.1.1.14) e Xiquimato
desidrogenase (SKDH, E.C.1.1.1.25). A identificag@o dos
locos e dos alelos foi feita a partir da regido mais catodica
para a mais anodica. Assim, em um sistema enzimatico
em que dois alelomorfos sdo identificados, aquele com
maior migracdo foi denominado de alelo-1 e o outro de
alelo-2. Da mesma forma, foram identificados os locos
presentes em cada sistema enzimatico. A interpretacdo de
cada sistema enzimatico foi realizada seguindo os padroes
descritos em trabalhos do género (Soltis & Soltis 1989,
Alfenas et al. 1998).

Diversidade e estruturaespacial dos gendtipos—A variabilidade
genética de cada populag@o foi caracterizada pela estimativa
das frequéncias alélicas e dos indices de diversidade:
niimero médio de alelos por loco (4); porcentagem de locos
polimorficos (PL; critério 0,95); heterozigosidades médias
esperada (H) e observada (H,) e indice de fixagdo ( £). Para
obtengdo dessas estimativas foi utilizado o software BIOSYS
2 (Swofford & Selander 1997).

Para andlise da EGE de D. mollis, os intervalos de classe
de distancia entre os individuos foram determinados testando
as regras para cada intervalo conforme sugerem Hardy &
Vekemans (2002). O coeficiente de coancestria multiloco
(F,), com base em Loiselle et al. (1995), foi estimado entre
plantas para cada uma das classes de distancia usando o
programa SPAGeDi versdo 1.2 g (Hardy & Vekemans
2002). Este coeficiente estima a probabilidade de identidade
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dos alelos em dois genes homdlogos amostrados da mesma
maneira. A partir de dados de marcadores genéticos estima-
se a coancestria relativa, que ¢ a razdo de diferencas das
probabilidades de identidade por estado (Rousset 2002).
A extensdo da EGE foi estimada usando a estatistica Sp
(Vekemans & Hardy 2004), que permite a comparagdo da
magnitude da EGE entre diferentes populagdes. A intensidade
da EGE foi calculada por Sp = -b,,/(1 — F3,,), onde b,,, €
a inclinagdo da curva de regressdo do coeficiente F; contra
o logaritmo da distancia € F 3, € a média do coeficiente de
coancestralidade entre os individuos na primeira classe de
distancia (0-300 m). Quando b,,, = 0, aceita-se a hipotese nula
de EGE aleatoria. O erro padrdo da média das estimativas
foi obtido por reamostragem jackknife entre locos e, a partir
dele, foram construidos intervalos de confianca a 95% de
probabilidade do coeficiente de coancestria médio estimado
para cada classe de distancia. A auséncia de EGE foi testada
dentro de cada classe de distancia utilizando-se 1.000
permutacoes.

Resultados

Foram obtidas as frequéncias de 20 alelos distribuidos
em dez locos aloenzimaticos para as trés populagdes
naturais de D. mollis (tabela 1). A porcentagem de locos
polimorficos e o nimero médio de alelos por locos
foram similares para todas as populagoes (tabela 2). A
relacdo entre as heterozigosidades médias observadas
e as esperadas forneceu indice de fixagdo (/) ndo
significativo para as populagdes.

As populagdes Vargem da Cruz e Pau de Fruta
apresentaram distribuicdo aleatoria dos genotipos em
todas as classes de distancias (figura 1). Os valores
de coancestria para essas populagdes foram proximos
de zero ou, negativos e nao significativos (figura 1).
Entretanto, a estimativa do coeficiente de coancestria
na populagdo Campina Verde na classe de distancia
de 0-300m de (£,=0,05, P<0,001) aporta EGE
significativa, mostrando que existe aproximadamente
5% de probabilidade de identidade entre os alelos de
pares de individuos nesta classe de distancia. Isso indica
que as arvores de D. mollis espacialmente proximas,
nessa populacdo, sdo mais aparentadas entre si do
que arvores localizadas espacialmente mais distantes.
Observa-se ainda que, a partir da classe de distancia
de 0-300 m, houve uma acentuada queda na curva do
correlograma, culminando na maior autocorrelagdo
negativa e significativa (F;=-0,03, P=0,017) nas
classes de distancia a partir de 1.026 m, indicando que
arvores de D. mollis localizadas a partir dessa classe
passam a apresentar um padrdo aleatdrio e divergente
em termos de frequéncias alélicas. Da mesma maneira,

Tabela 1. Frequéncias alélicas e tamanho da amostra (n),
em 10 locos aloenzimaticos, em popula¢des naturais de
Dimorphandra mollis.

Table 1. Allele frequencies and sample size (1) of 10 enzymatic
loci in the natural populations of Dimorphandra mollis.

Populagao
Loco Alelo  Ccampina Vargem Pau
Verde da Cruz de Fruta

1 0,322 0,750 0,385
ACP-1 2 0,678 0,250 0,615

n 45 42 48

1 0,744 0,774 0,781
ACP-2 2 0,256 0,226 0,219

n 45 42 48

1 0,359 0,294 0,354
ADH 2 0,641 0,706 0,646

n 46 51 48

1 0,412 0,458 0,400
GDH 2 0,588 0,542 0,600

n 51 59 50

1 0,255 0,387 0,408
GLDH 2 0,745 0,613 0,592

n 47 53 49

1 0,419 0,417 0,448
GTDH 2 0,581 0,583 0,552

n 43 60 48

1 0,340 0,474 0,451
MDH 2 0,660 0,526 0,549

n 50 57 51

1 0,472 0,602 0,420
PO 2 0,528 0,398 0,580

n 53 59 56

1 0,394 0,407 0,372
SDH 2 0,606 0,593 0,628

n 47 59 43

1 0,561 0,500 0,373
SKDH 2 0,439 0,500 0,627

n 49 58 51

a hipdtese nula de distribuicdo aleatoéria da estrutura
genética (b, = 0) foi rejeitada na populagdo Campina
Verde, com valor da inclinagdo da curva de regressao
de aproximadamente -0,045 (P <0,001). Nas demais
populagoes, os valores Sp revelaram fraca EGE ¢ a
inclinacdo da curva de regressdo ndo foi significativa
(tabela 2).
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Tabela 2. Indices de diversidade e estrutura genética em populagdes de Dimorphandra mollis. (n = tamanho amostral; 4 =
namero médio de alelos por loco; P, ,; = porcentagem dos locos polimoérficos; H, = heterozigosidade observada = erro padrio;
H, = heterozigosidade esperada = erro padrio; /= indice de fixagdo de Wright; [ ] = intervalo de confianga; b,,, = inclinagdo da
curva de regressdo do coeficiente F;; Sp = intensidade da estrutura genética espacial; ns = ndo significativo; * = P < 0,05).

Table 2. Genetic diversity and structure parameters in populations of Dimorphandra mollis. (n = sample size; A = mean number
of alleles per locus; P,,; = percentage of polymorphic loci; H, = observed heterozygosity + standard error; H, = expected

heterozygosity + standard error; f= Wright’s fixation index; [ ] = confidence intervals; b

10e = Tegression slope of kinship

coefficients F; Sp, intensity of spatial genetic structure; ns = not significantly; * = P < 0.05).

g

Populagao

Vargem da Cruz

Campina Verde Pau de Fruta

n 60 60 60
A 2,0 2,0 2,0
Py 100,0 100,0 100,0
Ho 0,494 + 0,058 0,449 + 0,071 0,462 £0,018
I:Ie 0,460 £ 0,017 0,459 +0,014 0,470+ 0,014
f -0,075 0,023 0,017 ™
[-0,262 a 0,134] [-0,253 2 0,267] [-0,074 a 0,109]
Do -0,007 ™ -0,045 * -0,004
Sp 0,007 0,047 0,004
0,10 - A Discussao
0,06 A P .
Variabilidade genética — O percentual de locos
_0.024 /}\//\- polimorficos e o numero de alelos por loco nas populagdes
= 0,02 TEe e de D. mollis sdo proximos aos encontrados para varias
0,06 - espécies arboreas em estudos utilizando marcadores
' aloenzimaticos (Botrel & Carvalho 2004, Moraes et al.
-0,10 - - - - - - - 2005, Gusson et al. 2006, Vieira & Carvalho 2008).
300 527 705 914 1129 1400 2051 N N Y-
A auséncia de alelos raros e as frequéncias alélicas
em equidade provavelmente contribuiram para a alta
0.107 B diversidade genética, com heterozigosidade esperada
0,06 1 total média (F,) de 0,463. Este valor é proximo ao
o 0.024 relatado em populacdes de outras espécies arboreas de
t 0,02 Cerrado, mesmo exploradas pelo extrativismo tradicional
-0,06 -
-0,10 : : : : : .
300 455 596 768 1026 2185 - . .
Figura 1. Correlogramas do coeficiente de coancestria (F))
por classes de distancias em trés populagdes naturais de
0,10 4 C Dimorphandra mollis, Vargem Grande (A), Campina Verde (B)
0,064 . _ e Pau de Fruta (C). Intervalos de confianga (---) para cada valor
0,02 - et T TS mmm T de F, foram obtidos por meio de reamostragem jackknife.
S 0,02 - ‘/—\/// . L .
R Figure 1. Correlograms of kinship coefficients (F) per
-0,06 1 distance classes in three natural populations of Dimorphandra
-0,10 mollis, Vargem Grande (A), Campina Verde (B) e Pau de

Distéancia (m)

300 544 764 973 1241 1590 1875 2425

Fruta (C). Confidence intervals (---) for each F-value were
obtained by jackknife procedure over loci.
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dos frutos, como para Annona crassiflora (H,= 0,357,
Telles et al. 2003) e Caryocar brasiliense (H,= 0,499,
Melo Junior et al. 2004).

Em condigdes naturais de reproducdo sexual, a
alta diversidade genética encontrada para D. mollis
indicaria a possibilidade da ocorréncia de numerosas
novas combinagdes genotipicas, mantendo o potencial
evolutivo ¢ a capacidade de adaptacdo da espécie as
possiveis mudangas ambientais. Devido aos elevados
niveis de diversidade genética detectados nas populagdes,
estratégias de manejo deveriam considerar a manutengao
¢ a protecdo dessa diversidade ao longo da paisagem
estudada, visando a conservagdo in situ. Isso porque
a explorag@o predatéria dos frutos, impedindo a sua
dispersao e consequentemente o estabelecimento natural
das plantulas, podera ocasionar a perda da diversidade
genética nas proximas geragdes.

As populacdes, aqui estudadas, apresentaram poucas
diferengas entre os valores esperados e observados de
heterozigosidade e, consequentemente, ndo apresentam
desvios de panmixia ( /). Entretanto, as analises nio
permitiriam verificar a ocorréncia de endogamia nas
populagdes estudadas e seria importante efetuar estudos
da estrutura genética nas proximas geragdes para
monitorar a manutengdo ou ndo da diversidade genética
nessas populagoes.

Estrutura genética espacial — A auséncia de estrutura
genética espacial de D. mollis nas populagdes Vargem
da Cruz e Pau de Fruta se deve, possivelmente, a
amostragem dos individuos a 50 m de distancia entre
eles. Serdo necessarias novas amostragens a menores
distancias para verificar se a auséncia de estruturacdo
se deve realmente a distancia entre os individuos ou
ao alcance da dispersdo de poélen e ou sementes. Além
disso, o poder de detectar a estruturagdo genética ¢é
limitado ao ntimero de gendtipos utilizados, sendo
essa questdo relevante em futuros estudos (Cavers
et al. 2005). Entretanto, varios estudos também néo
detectaram estruturagdo genética espacial em populagoes
de algumas espécies arboreas tropicais, associando
isso a densidade de arvores adultas, competi¢do intra-
especifica, heterogeneidade ambiental e mortalidade
aleatoria entre plantas (Epperson & Alvarez-Buylla
1997). A estatistica Sp permite a comparagdo da
magnitude da EGE entre diferentes populagdes e espécies
(Vekemans & Hardy 2004). Sendo assim, a EGE de
D. mollis (média Sp = 0,0194) foi proxima a observada
para espécies arboreas (Sp=0,0102 = 0,0096) e
polinizadas por animais (Sp=0,0171 + 0,0142)
(Vekemans & Hardy 2004).

Por outro lado, a EGE significativa dos individuos
na populacdo Campina Verde, na primeira classe
de distancia, indica agrupamentos de individuos
provavelmente aparentados e pode ter sido consequéncia
do extrativismo intensivo e o historico de perturbacao
antropica neste local. Essa area apresenta vegetacao
explorada para a producdo do carvao vegetal, incluindo
também individuos de D. mollis. Especialmente em
populagdes de tamanho reduzido, a taxa de homozigotos
tendera a crescer com a autofecundagdo, assim como
os cruzamentos de individuos aparentados que estdo
proximos em decorréncia de dispersdo de polen e
sementes a curta distancia (Loveless & Hamrick
1984). Com isso, para a populagdo em questdo, o
entendimento da estruturagdo genética pode ser de
fundamental importancia para o estabelecimento de
estratégias de amostragem, visando a conservacao in
situ. Assim, a amostragem de individuos distanciados
a partir de 300 m entre si promoveria, por exemplo,
uma maior probabilidade de aquisi¢do de sementes
de diferentes arvores matrizes que ndo sao parentes,
0 que por sua vez, aumenta o tamanho efetivo da
amostra retida. Por outro lado, apesar da populacao
Vargem da Cruz apresentar historico de antropizacao
e extrativismo da espécie, para esta geragdo nao foi
observada estruturacdo familiar genética espacial
intrapopulacional. Entretanto, como mencionado
acima, a distancia de 50 m entre os individuos ndo €é
adequada para estudos visando a mensuragao da EGE.
Estudos futuros devem investigar as consequéncias da
depressao endogamica nas populagdes naturais, assim
como a capacidade das pequenas populagdes adaptarem
as condigdes ambientais locais. Investigacdes sobre os
padrdes contemporaneos da estrutura genética dentro
das populacdes e informagdes demograficas também sao
necessarias para o entendimento da estrutura genética
em diferentes estagios demograficos.

Estudos de fenologia reprodutiva associados a
informag¢des demograficas, de estabelecimento das
plantulas e da estrutura genética destes regenerantes
da espécie no local sdo abordagens importantes para
o futuro. Portanto, somente o acimulo de informacdes
pode apontar dire¢des mais sustentaveis para o manejo,
para a compreensdo da dindmica da espécie e para a
efetivagao de praticas conservacionistas.
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