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Estruturagenéticadepopulacdesdepindaiba
(Xylopia brasiliensis Sprengel) por isoenzimas
SHEILA ISABEL DO CARMO PINTO? e DULCINEIA DE CARVALHQ??
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ABSTRACT — (Genetic structure in populations of pindaiba (Xylopia brasiliensis Sprengel) by isozymes). Two populations
of Xylopia brasiliensis Sprengel were studied by isozymes electrophoresisin order to establish the variability |evels maintained
between and within populations, the genetic structure, the gene flow and the effective size of the populations. The samplings
were done at the “ Reserva Florestal da UFLA” (Population 1) and in the understorey of experimental planting of Eucalyptus
spp (Population 2) located in Lavrasregion, south of Minas Gerais State. L eaf tissues from 20 adult plants (Population 1) and
20 seedlings and 20 young plants (Population 2) were collected. The studies in the two populations by seven enzymatic
systemsrevealed 36 alelesdistributed in 16 loci. The proportion of polymorphicloci ( P ') (0.95) was 68.8% for the Popul ation
1and 87.5% for the Population 2. The average number of alleles per locus (A) was 1.9 to 2.2 and the genetic diversity measured
by average heterozygosity expected () was 0.313 to 0.424. The genetic structure reveal ed an excess of heterozygotesfor both
populations ( F = -0.221). The popul ations presented genetic divergence of q » = 0.092. The gene flow eval uated by the number
of migrantswaslow N, = 0.50. The minimum areasize estimated for thein situ conservation of X. brasiliensiswas 10.08 ha
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RESUM O — (Estruturagenética de popul agdes de pindaiba (Xyl opia brasiliensis Sprengel) por isoenzimas). Duas popul ages
de Xylopia brasiliensis Sprengel foram estudadas por meio da eletroforese de isoenzimas, visando determinar os niveis de
variabilidade genética mantidos entre e dentro das populagdes, sua estrutura genética, o fluxo génico e o tamanho efetivo
populacional. As amostragens foram efetuadas na“ Reserva Florestal daUFLA” (Populag&o 1) e no sub-bosque de um plantio
experimental com vérias espéci es de eucalipto (Populacdo 2) naregido de Lavras, sul do Estado de Minas Gerais. Na Populagcdo
1 coletou-setecido foliar de 20 individuos reprodutivos e na Popul agéo 2 foram col etados 20 plantul as e 20 individuosjovens.
A andlise das duas popul agdes por meio de sete sistemas enziméticos revel ou a presencade 36 alel ostotai s distribuidos em 16
locos. O polimorfismo ( P ) com limite defreqiiénciaigual ouinferior a0,95foi de 68,8% paraaPopulagdo 1 e de 87,5% paraa
Populacdo 2. O nimero médio dealelos por loco (A) variou de 1,9 a2,2 e adiversidade genéticamedida pel a heterozigosidade
média esperada () variou de 0,313 a0,424. A estrutura genética revelou que ha umatendéncia de excesso de heterozigotos
parao conjunto das populagBes (¢ = -0,221). As popul agdes apresentaram divergénciagenéticade g , = 0,092. O fluxo génico
medido pelo nimero de migrantesfoi baixo N_=0,50. A &reaminimaestimadaparaaconservagdo in situ de umapopul agéo de
X. brasiliensisfoi de 10,08 ha.

Palavras-chave - estrutura genética, isoenzimas, Xylopia brasiliensis

I ntroducéo

No Brasil, como em outros paises tropicais, uma
exploragdo puramente predatéria vem sendo adotada
para as florestas nativas em virtude da exploséo
demogréfica e expansdo das fronteiras agricolas. Este
tipo de exploragéo, aliado ao desconhecimento das
exigéncias culturais, da biologia reprodutiva, da
regeneracao e do padrdo de distribuicdo genética das
diferentes espécies florestais nativas, tem ocasionado
deterioracdo da base genética, comprometendo o
patrimdnio genético dos ecossi stemas.
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Além da exploracdo predatoria, a perda e a
fragmentacdo dos habitats podem acarretar a extingéo
de populacbes|ocais. A fragmentacéo dos habitats pode
levar a perdas da biodiversidade e mudangas na
distribuicdo e abundancia das espécies devido a
descontinuidade da vegetacdo original, acarretando
impedimentos para a migracdo, restricdo do tamanho
das populacdes e acréscimo dos efeitos de borda.

Diantedetal redidade, sdoimprescindiveis estudos
genéticos em nivel populacional das espécies que
compdem tais ecossistemas, para que sejam
estabelecidas estratégias de conservagdo genética
sobretudo em areas perturbadas, procurando reunir
subsidios que contribuam para a conservacgéo in situ,
0 manejo sustentado e aformacao de areas de coletas
de sementes visando a recuperacdo de areas
degradadas.
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Os marcadores bioquimicos como as isoenzimas
complementam os métodos tradicionalmente
empregados no melhoramento, no manejo e na
conservacdo de espécies florestais (Robinson 1998).
Inimeras investigactes tém utilizado esta técnica para
estimar os niveis de variabilidade genéticade popul agdes
naturais, estudar o fluxo génico entre populactes, a
dispersdo de espécies, tamanho efetivo da populacéo e
taxas de cruzamento (Ferreira & Grattapaglia 1998,
Lepsch-Cunhaet al. 1999). No Brasil, vérias pesquisas
utilizando marcadoresisoenziméticosforam realizadas
com espécies arbéreas nativas (Lepsch-Cunha et al.
1999, Oliveiraet al. 2002, Sebben et al. 2003).

A espécie Xylopia brasiliensis Sprengel
(Annonaceae), com distribuicdo natural desde o sul do
Estado daBahiaaté o Estado do Rio Grande do Sul, na
floresta pluvial da encosta atlantica, € uma espécie
perenifdlia, helidfita, ocorrendo preferencialmente com
bastante freqiiénciaao longo das encostas enxutas, tanto
da mata priméaria densa como nas formagdes abertas e
secundérias (Lorenzi 1992). A pindaiba apresenta
dispersdo ornitocérica e o sistema de cruzamento é
predominantemente al Ggamo com pequenaproducéo de
frutos por autogamia. Segundo Lorenzi (1992), osfrutos
da pindaiba sd0 muito apreciados por passaros. Além
disso, apresenta rapido crescimento sendo Gtil em
reflorestamentos heterogéneos destinados a
recomposicao de areas degradadas de preservacéo
permanente.

Portanto, éimportante, tanto paraos programas de
conservacdo genética como para 0 manejo florestal,
conhecer 0 modo como a variabilidade genética esta
partilhada dentro e entre popul agdes, o fluxo génico, a
endogamia e o tamanho efetivo populacional. A
realizac8o deste trabal ho visacontribuir paraaampliacéo
dos conhecimentos sobre a espécie X. brasiliensis
Sprengel, em especial para a caracterizacdo da
variabilidade genética entre e dentro das popul agdes,
visando aadocdo de estratégias de manejo, conservagao
genética e restauracao de areas.

Material e métodos

Locaisde estudo—O estudo foi realizado naReservaFlorestal
daUFLA nacidadedeLavras, sul do estado de Minas Gerais,
onde se coletou tecido foliar de individuos reprodutivos
(Populagdo 1) e em sub-bosque de um plantio experimental
com varias espécies de eucalipto adjacente a Reserva Florestal
(Populagéo 2), onde se efetuou a coleta de regenerantes da
espécie X. brasiliensis observando a subdivisdo em dois
estratos diferentes.

A ReservaFlorestal daUFLA éum fragmento florestal
com é&rea de 5,8 ha, localizado no campus da Universidade
Federd deLavras(UFLA). Suavegetacdo éclassificadacomo
Floresta Estacional Semidecidual Montana e estalocalizada
nascoordenadas21°14' 42" Se44°57' 47" W, em umaaltitude
médiade 925 m. O tipo climatico € Cwb naclassificagdo de
K 6ppen, com temperatura média de 19,3 °C e precipitacao
anual média de 1493,2 mm. Os solos s&o do tipo Latossolo
Roxo digtréfico (epidlico), texturamuito argilosaerelevo suave
ondulado (Curi et al. 1990).

A segunda &rea de estudo refere-se a um plantio
experimental com diversas espécies de eucalipto, com cerca
de 27 anos de idade, instalado com o objetivo de testar a
adaptacdo de diferentes espécies de eucalipto a regido de
Lavras. Atualmente, encontra-se uma ampla regeneracéo de
individuos da espécie X. brasiliensis no sub-bosgue, o que
propiciou a coleta destes para o estudo da diversidade
genética da espécie.

Amostragem dos individuos e procedimentos de el etroforese
de isoenzimas — A amostragem dos individuos na Reserva
Florestal (Populagéo 1) foi aleatdriaprocurando abranger toda
area. Foram efetuadas coletas detecido foliar de 20 individuos
reprodutivos. A amostragem dos regenerantes no sub-bosque
do plantio deeucalipto foi efetuadaem doisestratos. O estrato
lrefere-sea“individuosjovens’ com didmetro variando entre
3el0cmeoestrato 2 refere-se a“ plantulas’ com didmetro
maximo de 1 cm. A amostragem foi efetuadaemtodaaareado
plantio, coletando-se tecido foliar de 20 individuos em cada
estrato. Portanto, a estrutura genética da populagdo foi
estudada com amostras de 60 individuos. Nao foi possivel
estudar a estrutura de progénies, pois a espécie apresenta
baixataxade germinacéo (Lorenzi 1992). Asamostrasforam
acondicionadas em sacos pl&sticos identificados, colocadas
em caixadeisopor com gelo, transportadas parao L aboratorio
de Melhoramento Florestal e Recursos Genéticos (DCF-
UFLA) e armazenadas em freezer a -76 °C para posterior
extracdo dasenzimas com 1 mL de solugéo tampéo de extracdo
n° 1 de Alfenas et al. (1998). A eletroforese utilizada foi a
vertical, conduzidaem meio suportede gel de poliacrilamida,
com gel de concentracdo a4,0% e de separacdo al2,5%. Para
acorridaeletroforética utilizou-se amperagem de 10 mA por
gel com tempo médio de corrida de 3 h e 30 min, sob
temperaturade 4 °C. Ao término dacorrida, as placasforam
retiradas da cuba e os géis removidos das placas de vidro e
submetidos & coloracdo de enzimas especificas até o
aparecimento das bandas (tabela 1), segundo protocolos ja
estabel ecidos por Bruneet al. (1998). Ap6s o surgimento das
bandas, os géis foram retirados da solugdo de revelagéo,
lavados em &gua corrente e fixados em solugédo aquosa de
glicerol a10%. A secagem dos géisfoi efetuada em secador
degel automatico (modelo 583, BioRad).

Interpretac@o dos zimogramas—Asinterpretagdesforam feitas
logo apds a revelagdo para os diferentes sistemas
enzimaticos. A identificagdo das zonas codificadoras dos
locos e dos aelos foi feita a partir da regido mais catédica



RevistaBrasil. Bot., V.27, n.3, p.597-605, jul .-set. 2004 599

Tabela 1. Sistemas enziméticos testados para Xylopia
brasiliensis Sprengel.

Table 1. Enzymatic systems tested for Xylopia brasiliensis
Sprengel.

Enzima Sigla Referéncia
(EO
Alcool Desidrogenase ADH EC1111
Alfa-Esterase a-EST EC3111
Beta-Esterase b-Est EC3.1.11
Beta-Galactose Desidrogenase b-GLDH EC1.1.1.48
Catalase CAT EC1.1116
EnzimaMdica ME EC1.1.1.40
Fosfatase Acida ACP  EC3132
Fosfatase Alcaina ALP EC3.131
Fosfoglucomutase PGM EC275.1
6-Fosfogluconato Desidrogenase 6PGDH EC1.1.1.44
Fosfoglucose Isomerase PGI EC5.3.1.9
Glucose Desidrogenase GLUDH EC1.1.147
Glucose-6-Fosfato Desidrogenase  G6PDH  EC1.1.1.49
Glutamato Desidrogenase GTDH EC14.13
Glutamato-Oxa oacetato Transaminase GOT EC26.11
Isocitrato Desidrogenase IDH EC1.1.142
Leucina Aminopeptidase LAP EC34.111
Madato Desidrogenase MDH EC11.137
Peroxidase PO EC11117
Sorbitol Desidrogenase SDH EC11114
Superdxido Dismutase SOD EC1151.1

EC = Enzyme Commission

para a mais anddica. A interpretacdo de cada sistema
enzimético foi realizada seguindo os padrdes descritos em
trabalhos utilizando sistemas enziméticos (Weeden 1983,
Soltis& Soltis 1989, Kephart 1990, Alfenaset al. 1991).
Analises estatisticas — A interpretagdo dos zimogramas
permitiu a determinac&o dos gendtipos de cada individuo,
possibilitando estimar vérios parametros que caracterizam
a variabilidade genética entre e dentro das populacfes, a
sua estrutura genética, o fluxo génico e o tamanho efetivo
das populacdes. As frequéncias alélicas descrevem a
variagdo para um loco e foram estimadas pela contagem
direta do nimero de alelos por loco, dividido pelo nimero
total de alelosno loco: P =n /n,sendo P afregiiénciado
aelo i, n o numero de ocorréncia do alelo i e no numero
total de alelos amostrados. A partir dasfreqiiéncias alélicas
foram estimados os indices de diversidade genética, tais
como: heterozigosidade média observada ( ﬁo );
heterozigosidade média esperada (H, ); nimero médio de
alelos por loco (A); porcentagem de locos polimérficos (P)
e indices de fixagdo de Wright ( f ), estimativas obtidas a
partir do programa BIOSY S-2, desenvolvido por Swofford
& Selander (1989).

A estrutura genética foi abordada a partir dos
coeficientes de coancestralidade de Cockerham (Cockerham
1969, Vencovsky 1992), obtidos a partir da decomposicéo
dos componentes de variagdo da anadlise de variancia das
frequénciasalélicas, conforme Cockerham (1969). A andlise
devarianciafoi realizadacom autilizagdo do programa GDA
(Lewis& Zaykin 2000).

As estimativas do fluxo génico entre as populages
foram obtidas segundo a equagéo propostapor Crow & Aoki
(1984): N, =[(UF &) - 1]/ 4a, onde: a =[n/(n- 1)]2, sendo

Nm 0 ndmero de migrantes e n 0 nimero de popul agdes. O
tamanho davizinhangafoi estimado por N, = 2pN__.

Resultados e Discussao

Sistemas enzimaticos — Durante a realizagdo deste
estudo varios sistemas enzimaticos foram testados
(tabela 1), visando o estabel ecimento de um protocol o
para a espécie Xylopia brasiliensis. Dentre estes,
apenas sete sistemas foram adotados para as andlises
por apresentar |ocos passiveis de interpretagéo.

As caracteristicas apresentadas em cada sistema
enzimético para os tecidos foliares de X. brasiliensis
Sprengel foram:

Beta Esterase (b-EST) - Este sistema enzimaético
apresentou trés locos polimorficos compostos por dois
aelos para as duas popul agdes.

Fosfatase Acida (ACP) - Este sistema enzimético
revelou doislocos. O loco 1 apresentou-se polimorfico
com trés alelos para as duas populacdes. O loco 2
apresentou-se monomorfico com a fixagéo do alelo 3
para a Populacdol e polimérfico para os jovens e
plantulas, sendo composto por dois e trés alelos,
respectivamente (Populacéo 2).

Fosfogluco Isomerase (PGI) - Este sistema enzimatico
revel ou apenas um loco, que se apresentou polimorfico,
sendo composto por trés alelos nos adultos e por dois
alelosnosjovenseplantulas.

Glutamato Desidrogenase (GTDH) - Este sistema
enzimético apresentou doislocos polimérficos compaostos
por dois alel os para as duas popul agdes.

Glutamato Oxaloacetato Transaminase (GOT) - Este
sistema enzi méti co apresentou doislocos monomarficos
com fixacdo do alelo 1 para as duas populacdes
estudadas.

Malato Desidrogenase (MDH) - Este sistemaenzimético
apresentou trés locos. O primeiro apresentou-se
polimorfico com doisa el os nas plantulase monomarfico
com fixacdo do alelo 1 nos demais. Os locos 2 e 3
apresentaram-se polimarficos, sendo compostos por dois
aelos.

Peroxidase (PO) - Este sistema enzimético apresentou
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tréslocos, sendo o primeiro monomarfico com afixagéo
do alelo 1 para a Populacdo 1 e polimoérfico com trés
alelos para os individuos jovens e plantulas
(Populacédo 2). O segundo loco apresentou-se
polimarfico com trés alel os para as duas popul agdes. O
terceiro loco apresentou-se polimorfico para as duas
populacbes, sendo composto por trés alelos nos
individuosjovenseplantulase por doisaelosnosadultos
da Populagéo 1.

Frequéncias alélicas — Com o objetivo de estimar os
indices de diversidade genética e os parametros
guantificadores da estrutura genética das populactes
de X. brasiliensisforam obtidas asfreqiiénciasalélicas
de 36 alelos distribuidos em 16 locos aloenziméticos
(tabela2).

Na Populag&o 1, dos 16 locos analisados, cinco
apresentaram-se monomorficos. Got-1, Got-2, Po-1,
Acp-2 e Mdh-1; no estrato de individuos jovens, trés
locos apresentaram-se monomorficos: Got-1, Got-2 e
Mdh-1 e no estrato de plantul as apenas os locos Got-1
e Got-2 apresentaram-se monomorficos.

As frequéncias alélicas variaram nas duas
popul agBes desde umafixacéo de alel osdoslocos Got-1,
Got-2, Po-1, Acp-2 e Mdh-1 (adultos), Got-1, Got-2, e
Mdh-1 (jovens) e Got-1 e Got-2 (plantulas) até
freguiéncias muito baixas, como no caso do alelo 1 no
loco Po-2 (0,059), alelo 3noloco Po-3 (0,075) ealelo 1
no loco Pgi-1 (0,075), nosadultos; delo 2 (0,025) eaelo
3(0,075) noloco Po-3 eaelo 2 noloco Gtdh-2 (0,071),
nosindividuosjovens; aelo 2 noloco Po-3 (0,025) nas
plantulas.

A presenca de alguns alelos foi exclusiva em
individuos dos estratos estudados, taiscomo: alelo 1 no
loco Pgi-1 (adultos); alelos 2 e 3 no loco Po-1, alelo 2
noloco Po-3eaddo2nolocoAcp-2 (jovenseplantulas);
aldo1nolocoAcp-2eddo2nolocoMdh-1 (pléantulas).

Os dados dos 16 locos aloenziméticos
demonstraram que as freqliéncias alélicas variaram
tanto entre quanto dentro das duas popul agdes estudadas,
sobretudo quando se verificaapresencade alelosraros
ausentes nos individuos adultos. Este fato pode ter
ocorrido devido a dois fatores: a) variagdo amostral
natural nosindividuos adultos, ou sgja, 0s 20 individuos
amostrados ndo foram suficientes para representar a
freguéncia alélica de toda a Populagdo 1; b) devido ao
fluxo génico advindo de outras populacbes de
X. brasiliensis.

A andlise das freguiéncias alélicas é de grande
importancia, pois pode refletir melhor os eventos de
derivagenética, perdaou fixagdo de alelos e selecdo de
gendtipos, uma vez que 0s parametros utilizados no

Tabela 2. Freqiéncias alélicas e tamanho da amostra (n) em
16 locos aoenziméticos para duas populagdes de Xylopia
brasiliensis Sprengel.

Table 2. Allelesfrequency and samplesize (n) in 16 allozyme
loci in two populations of Xylopia brasiliensis Sprengel.

Populactes
1 2
Loco Aldo Adultos  Jovens Plantulas
Got-1 1 1,000 1,000 1,000
n 19 19 2
Got-2 1 1,000 1,000 1,000
n 1 10 13
Po-1 1 1,000 0,292 0,632
2 0,000 0417 0,105
3 0,000 0,202 0,263
n 8 12 19
Po-2 1 0,059 0,250 0,375
2 0412 0,250 0,125
3 0529 0,500 0,500
n 17 16 0]
Po-3 1 0,925 0,900 0,800
2 0,000 0,025 0,025
3 0,075 0,075 0175
n y.0] 20 y.0]
Acp-1 1 0,250 0,200 0425
2 0,550 0,500 0,350
3 0,200 0,300 0,225
n y.0] 20 y.0]
Acp-2 1 0,000 0,000 0,375
2 0,000 0,125 0,125
3 1,000 0,875 0,500
n 10 12 2
b-Est-1 1 0,200 0,300 0425
2 0,800 0,700 0575
n y.0] 20 y.0]
b-Est-2 1 0,583 0472 0,176
2 0417 0,528 0824
n 6 18 17
b-Es-3 1 0,286 0,781 0577
2 0,714 0,219 0423
n 7 16 13
Gtdh-1 1 0,708 0,885 0579
2 0,292 0,115 0421
n 12 13 19
Gtdh-2 1 0571 0,929 0,700
2 0429 0,071 0,300
n 14 14 y.0]
Pgi-1 1 0,075 0,000 0,000
2 0425 0,500 0,400
3 0,500 0,500 0,600
n 2 2 2
continua
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continuacao
Populacbes
1 2
Loco Alelo Adultos  Jovens Plantulas
Mdh-1 1 1,000 1,000 0,692
2 0,000 0,000 0,308
n 15 13 13
Mdh-2 1 0,500 0,625 0,700
2 0,500 0375 0,300
n 17 20 20
Mdh-3 1 0,775 0,861 0,700
2 0,225 0,139 0,300
n 20 18 20
Tota 3] D 3 5

estudo de genética de populacdes ndo refletem
diretamente freqiiéncias alélicas eventualmente muito
baixas.

Variabilidade genética intrapopulacional — A partir da
andlise das freqiiéncias alélicas dos 16 locos
isoenziméticosforam estimados osindicesdediversidade
genética para as duas populagdes de X. brasiliensis
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(tabela3). A porcentagem delocos polimérficos (P) foi
de 68,8% paraaPopulacdo 1 e 87,5% paraa Popul acéo
2, sendo 81,3% paraosindividuosjovens e 87,5% para
as pléantulas, evidenciando menor variabilidade dos
individuos da Populacdo 1. Comparando-se a
porcentagem de locos polimoérficos obtida para
X. brasiliensis com o valor de 77% encontrado para
espécies comuns por Hamrick & Loveless (1989)
verifica-se que esta espécie apresentou elevado
polimorfismo, o que torna estas popul agbes favoraveis
a conservacdo genética.

O numero de alelos por loco foi de 1,9 para os
individuos adultos, 2,1 para os jovens e 2,2 para as
pléantulas, préximos aos encontrados para varias
espécies arboéreas (Oliveiraet al. 2002, Sebben et al.
2003).

Asheterozigosidades médias observadas (H, ) para
aPopulacéo 1, Populacdo 2 e seusestratos deindividuos
jovens e pléantul asforam respectivamente 0,457; 0,523;
0,402 e 0,621 (tabela 3). As heterozigosidades médias
esperadas (H,) foram: 0,313; 0,399; 0,329 e 0,424,
respectivamente. A maior heterozigosidade observada
naPopulacdo 2 (individuosjovense plantul as) pode ser
explicada pelos alelos exclusivos observados nesta
populacdo na analise das frequiéncias alélicas.

Tabela 3. indices de diversidade genética em duas popul agdes de Xylopia brasiliensis Sprengel, baseados em 16 locos e sete
sistemas enziméticos. Valores entre colchetes referem-se aos intervalos de confianga e os valores entre parénteses, aos

desvios padroes.

Table 3. Indexes of genetic diversity of two populations of Xylopia brasiliensis Sprengel, determined by 16 loci and seven
isozymes systems. [ ] Confidenceinterval. () Standard deviation.

Populacbes
indice de diversidade genética 1 2
(sem estrato) (por estrato)
Adultos Jovens e plantulas Jovens Plantulas
Heterozigosidade média 0,457(0,096) 0,523(0,071) 0,402(0,084) 0,621(0,078)
observada (H,)
Heterozigosidade média 0,313(0,061) 0,399(0,049) 0,329(0,059) 0,424(0,048)
esperada (H, )
Porcentagem de locos 688 875 813 875
polimdrficos (0,95)
Porcentagem de locos 63,8 875 813 875

polimérficos (0,99)
indicedefixacdo ()

-0,491]-0,669a-0,308]

-0,316[-0,445a-0,192]

-0,229[-0,452a-0,011]

-0,483[-0,582a-0,366]

NUmero médio de 1,9(0,18) 2,2(0,16) 21(0,17) 2,2(0,16)
alelos por locos (A)
Tamanho médio da 148 A7 163 184

amostra por locos (n)
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As populagdes estudadas apresentaram tendéncia

a0 excesso de heterozigotos em relagéo ao equilibrio de
Hardy-Weinberg (EHW), o que pode ser melhor
visualizado pelosvaoresdo indicedefixacdo ( f ): -0,491
(Populacdo 1) e-0,316 (Popul agéo 2), sendo observado,
nos estratos desta Ultima populacdo valores de -0,229
paraosindividuosjovensede-0,483 paraas plantul as;
indicando, a priori, auséncia de endogamia para estas
popul agdes.
Estruturagenética— Os coeficientes de coancestralidade
de Cockerham (1969) para as duas populagdes de
X. brasiliensis encontram-se na tabela 4. As
estimativas médias obtidas mostraram que houve
ausénciade endogamiaparao conjunto das popul aces
(F=-0,221) e tendéncia ao excesso de heterozigotos
dentro das populagfes ( f =-0,345), sugerindo que, em
média, as populacbes ndo sdo endogamicas.

A divergéncia genética entre populagdes foi alta
(a,=0,092). Isto significa que aproximadamente 9%
da variabilidade genética se encontra entre as
popul actes e que 91% destavari abilidade ocorre dentro
daspopulagbes. A divergénciaencontradanestetraba ho
(9%) esta de acordo com o observado em outras
espécies arboreas, ou seja, a maior proporcao da

Tabela4. Estimativas dos coeficientes médios de endogamia
dentro das populagdes ( f ), do conjunto das popul agdes (F )
e da divergéncia genética entre populagdes (q ,) €ém duas
populacdes de Xylopia brasiliensis Sprengel. Valores entre
colchetes referem-se aos interval os de confianca.

Table 4. Estimates of fixation index ( f ), populations (F ) and
genetic diversity (dp) in two populations of Xylopia
brasiliensis Sprengel. [ ] Confidenceinterval.

Loco f E a,

Po-1 -0,163 0,130 0,252
Po-2 -0577 -0443 0,085
Po-3 -0117 -0114 0,003
Acp-1 -0114 0112 0,001
Acp-2 -0,363 -0,110 0,185
b-Est-1 -0,310 -0,248 0,047
b-Est-2 0174 -0,065 0,092
b-Es-3 -0019 0234 0,248
Gtdh-1 -0,400 -0424 -0017
Gtdh-2 -0429 -0,280 0104
Poi-1 -0,795 -0,787 0,004
Mdh-1 -0,157 0,035 0,105
Mdh-2 -0,657 -0579 0,047
Mdh-3 0272 -0,290 -0014
Média -0,345 0221 0,092

[-0475a-0217] [-0,383a-0,064] [0,039a0,145]

variabilidade genéticaencontra-se dentro das popul acoes
(91%).

A andlise da estrutura genética, tomando a
Populacdo 1 e os estratos da Populagdo 2 (tabela 5),
apresentou altos valoresde g .- A divergénciagenética
entre os individuos adultos da Populag&o 1 e osjovens
da Populagdo 2 foi de 0,129 e entre os adultos da
Populacdo 1 e as plantulas foi de 0,121. Estes valores
t&o proximos de divergénciagenéticajaeram esperados,
visto que osdoisestratos (individuosjovens e plantul as)

Tabelab. Estimativas dos coeficientes médios de endogamia
dentro das populagdes ( f ), do conjunto das popul agdes (F )
e da divergéncia genética entre populacges (cip),
considerando a Populagé@o 1 e os estratos de Xylopia
brasiliensis Sprengel daPopulagéo 2. Valores entre col chetes
referem-se aos interval os de confianca.

Table5. Estimate of fixation index ( f), populations (F ) and
genetic diversity (q,) between Population 1 and Population
2 of Xylopia brasiliensis Sprengel. [ ] Confidenceinterval.

Popul agdes f F d,
le2(jovens)  -0,330 -0,158 0,129
[-0,520 a-0,139] [0,078a-0,418] [0,016a0,244]

le2(plantulas) -0,475 -0,296 0,121
[-0,570 a-0,373] [-0,420 a-0,170] [0,064 a0,184]

ocupam a mesma area, estando igualmente sujeitos a
incidénciado fluxo génico advindo daPopulagéo 1.

A elevadadivergéncia (9%) e aproximidade (cerca
de 100 m) entre as populagdes analisadas indicaram
que estas ndo possuem intenso fluxo génico via pélen
e/ou sementes, ou gue este fluxo estaria encontrando
barreiras favorecendo a entrada de material genético
proveniente de outros fragmentos. A hip6tese mais
provavel seria a de um fluxo génico restrito entre as
populagdes, visto que osfragmentos proximos aoslocais
amostrados ndo apresentam, com freqliéncia, individuos
desta espécie.

Segundo Loveless & Hamrick (1984), as espécies
tipicamente al bgamas apresentam altavariacdo genética
dentro e peguena entre populagfes, no entanto, a
divergénciaentre popul acbes é reduzidade acordo com
0 aumento do fluxo génico. Populagdes de espécies
arbdreas, que possuem intenso movimento de pdlen e
sementes, apresentam menor diferenciagdo que aquelas
com fluxo génico restrito (Hamrick 1989).

Fluxo génico (N, ) — As estimativas do fluxo génico
(N,,) edotamanho devizinhanca( N, ) foram efetuadas
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Tabela 6. Fluxo génico (N_), estimativas indiretas da
vizinhancas (N, ) obtido apartir de estimativas de divergéncias
genética (q ,) das duas populagtes de Xylopia brasiliensis
Sprengel. n: nimero de individuos analisados; np: nimero
de populagdes analisadas.

Table 6. Gene flow (N,,), neighbouring size (N, ) obtained
from estimated genetic diversity (q ,) intwo populations of
Xylopia brasiliensis Sprengel. (n) individuals number; (np)
number of populations.

Popul agdes N, N, q o n np
1le2(jovens) 042 264 0129 40 2
1le2(plantulas) 045 283 0122 40 2
le2 062 30 002 & 2
Média 050 312

para as duas popul agles (tabela 6). Para a estimativa
do fluxo génico, utilizou-se o coeficiente de
coancestralidade de Cockerham (q,) como medida de
diversidade genética entre populacdes, obtido a partir
da analise de variancia das frequéncias alélicas,
conforme sugerem Cockerham & Weir (1993). O
nimero médio de migrantes por geragéo (N, ) foi de
0,50, indicando baixo fluxo génico aparente, o valor de
N, foi em torno de 3 individuos. Segundo Slatkin &
Barton (1989), osvaloresde N, e N, determinam sea
deriva genética, por si so, pode produzir variabilidade
genéticasubstancia entrelocais. Se estesvaloresforem
superiores a 1,0, entdo o fluxo génico sera alto o
suficiente para prevenir diferenciag@o devido aderiva
genética. Portanto, os valores obtidos neste estudo
indicaram gue o fluxo génico ndo foi suficiente para
prevenir umadiferenciacdo populacional devido aderiva
genética, sendo considerado pequeno quando
comparado com os val ores obtidos para outras espécies
arboreas: Nm= 0,79 e sz 4,96 em Copaifera
langsdorffii Desf. (Oliveira2000); N, =2,09 e N, =13
em Macherium villosum Vog. (Giudice Neto 1999). O
ultimo autor ressalta, todavia, que as comparagdes entre
as espécies ndo tém muito significado, a ndo ser
demonstrar que algumas tém amplo fluxo de genes e
outras ndo. Esteraciocinio évalido paraX. brasiliensis
visto que, segundo Lorenzi (1992), a espécie produz
anual mente pequenas quantidades de sementesviaveis
e com baixataxade germinacao, apresentando, portanto,
fluxo génico restrito.

Asedtimativasindiretas do tamanho de vizinhanca
( Nb) indicaram que 0 nimero de genitores que trocam
alelos ao acaso esta em torno de trés individuos.
Segundo Reis (1996), um nimero menor deindividuos

em uma mesma unidade de area implica em aumento
dadivergénciaentre asvizinhangas, em decorrénciado
aumento interno dos niveis de endogamia, alterando a
estrutura genética da populagdo a médio prazo.

Ao analisar o fluxo génico (N_) entre as

Populagdes 1 e 2, observa-se que ndo houve diferenca
significativa, indicando que os individuos jovens e as
plantul as sofreram amesmaincidénciade fluxo génico
advindo da populagdo de adultos, apesar deste ser de
baixa amplitude. Esses valores estdo coerentes, pois a
divergéncia genética entre os individuos jovens e
pléntulas da Populag&o 2 e dos adultos da Populacéo 1
apresentou valores semel hantes.
Tamanho efetivo (N,) — Um parametro muito
importante nas atividades de preservacdo de
germoplasma, coleta de sementes e conservagao
genéticain situ € o tamanho efetivo ( Ne), umavez que
ele trata da representatividade genética das amostras.
As estimativas do tamanho efetivo populacional foram
obtidas a partir do coeficiente de endogamia médio da
populacdo ( f ) e do coeficientededivergénciagenetica
entre populacdes(q, ) (tabela?). A partir daestimativa
de N, para as populagdes de X. brasiliensis pode-se
afirmar que os 20 individuos (n) amostrados nas
popul acbes de adultos e nos estratos deindividuosjovens
e pléantulas representaram, geneticamente 39,3, 25,9 e
38,7 plantas, respectivamente, de uma populagéo
panmitica ideal. Todas as populagdes apresentaram
tamanho efetivo maior que o nimero de individuos
amostrados, estando de acordo com os indices de
fixag@o detectados, ou seja, ausénciade endogamianas
popul agdes estudadas. Os heterozigotos, por carregarem
sempre dois alelos, representam um maior nimero de
individuos napopul acdo e paraas popul agcbes analisadas
foi observada alta heterozigosidade.

As popul agdes estudadas mostraram-se potenciais
para a conservacdo genética in situ dada a
heterozigos dade observada, principal mente, aPopulacéo
1 por apresentar individuos reprodutivos.

Tabela 7. Tamanho efetivo (N,) e nimero de individuos (n)
das populagdes de Xylopia brasiliensis Sprengel.

Table7. Effectivesize (N, ) and individuals number (n) intwo
populations of Xylopia brasiliensis Sprengel.

Populagéo N, n
Adultos 393 20
Jovens 259 .0
Plantulas 387 20
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Para se obter a area minima viavel para a
conservagdo genética in situ de individuos de
X. brasiliensis da Populagéo 1, tomando-se como 50 o
numero minimo deindividuos (Frankel & Soulé€1981) e
sendo a relagdo N./n da Populacdo 1 igual a 1,96
(39,3/20) e o nimero médio de plantas por ha de 25,3
(dados néo apresentados de levantamento floristico)
supbe-se que esta poderd ser conservadadentro deuma
area de 1,00 ha [50/(25,3x1,96)], sem que ocorra o
perigo daperdadeae osrarosacurto prazo. No entanto,
Frankel & Soulé(1981) sugerem 500 ou maisindividuos
paraaconservacdo de umapopul agdo ideal . Neste caso,
a area necessdria para a conservagao genética in situ
seria de 10,08 ha. Esta érea relativamente pequena é
devidaaaltadensidade de individuos nesta popul ag&o.
Como a area ocupada pela Populacdo 1 é de apenas
5,8 ha, é necessario aconservagao de outras popul agdes
préximas, como a Populagéo 2, que permitam o fluxo
génico, embora restrito, mantendo-as geneticamente
viaves.
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