Revta brasil. Bot., Sdo Paulo, V.22, n.2(suplemento), p.237-248, out. 1999

Conservacao genética de populagdes de Cryptocarya moschata Nees (Lauraceae) na
Mata Atlantica do estado de Sao Paulo!

PEDRO LUIS RODRIGUES DE MORAES?>“, REINALDO MONTEIRO? e ROLAND VENCOVSKY?
(recebido em 06/11/98; aceito em 07/04/99)

ABSTRACT - (Genetic conservation of populations of Cryptocarya moschata Nees (Lauraceae) in the Atlantic Rain Forest of the
State of Sao Paulo). This paper was aimed at studying the genetic structure of populations of Cryptocarya moschata and proposing
conservation strategies for the species. Allozyme data of 18 polymorphic loci were collected from 214 trees sampled from four
natural populations located in two regions of the State of Sdo Paulo, Brazil. Estimates of Wright’s F statistics were computed on the
basis of observed and expected heterozygosities. The analysis of variance, pooled over loci and alleles, was also used to compare
corresponding estjmates of F(=F,), 8, (=F,)and f(= F). Both methods provided similar results with FIT =0.142, FST =0.140,
Fs=0.002and F'=0.116, 8,=0.123 and 7 =-0.008. Results indicated that individuals within populations are probably panmitic.
Diversity among populations was very high, similar to what would be expected for groups of plants with a half-sib family structure.
Estimates of éP , obtained for populations taken two at a time, indicated that diversity tended to increase with distance and suggested
that isolation by distance is a factor to be considered. An estimated gene flow of 0.9 migrants per generation corroborated to the
pronounced divergence found among populations. Due to the negligible f Dlﬁlsvalue found, the variance effective size for each
population is equivalent to its sampling number. In this case, management and conservation strategies aimed at preserving high
intrapopulation genetic variation, will imply in the maintenance of large populations. In addition, due to the relatively large divergence
detected among populations, the preservation of the species as a whole will also require the maintenance of many such populations.

RESUMO - (Conservagdo genética de populagdes de Cryptocarya moschata Nees (Lauraceae) na Mata Atlantica do estado de Sao
Paulo). Através da analise de 18 locos isoenzimaticos polimorficos, foram estimadas as freqiiéncias alélicas referentes a 214 indivi-
duos adultos de quatro populagdes naturais de Cryptocarya moschata de duas regides do estado de Sdo Paulo. Com base nas
heterozigosidades observadas e esperadas, foram obtidas estimativas das estatisticas /' de Wright. Para fins de comparagio, utili-
zou-se também o método da analise da variancia para es}imacéo dos parametros correspondentes F = F,, 0,= F e f= F,,. Os dois
métodos forneceram resultados bastante concordantes: F;.=0,142; ]:‘ST =0,140; Fls =0,002¢ F=0,116; @P: 0,123 e f’ =-0,008,
indicando que os individuos dentro das popula¢des devem ser panmiticos e que a diversidade entre populagdes ¢ bastante alta, sendo
similar & que se espera para familias com estruturagio de meios-irmaos. Calculando 8, com as populagdes tomadas duas a duas,
notou-se tendéncia de ép crescer com a distancia geografica o que sugere tendéncia de isolamento pela distancia. O fluxo génico foi
estimado em 0,9 individuos por geragdo, o que corrobora a pronunciada diferencia¢do populacional encontrada. Devido ao valor
negligivel encontrado de f [ FIS , 0 tamanho efetivo de varidncia de cada populagao ¢ equivalente ao numero de individuos amostrados.
As estratégias de manejo e conservacao necessarias para a preservagao da alta variabilidade genética intrapopulacional de C. moschata
implicam na manutengdo de populagdes com numero grande de individuos. Além disso, para a preservagdo da espécie como um
todo, a manutengdo de muitas populagdes provavelmente é necessaria.
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Introducio

Existe uma concordancia geral de que as reser-
vas e os parques florestais tropicais deveriam ser
estabelecidos e manejados de maneira a preservar a
maxima variabilidade genética dentro das espécies
(Whitmore 1980). Porém, sem dados sobre a distri-
buigao dessa variabilidade dentro ou entre popula-
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¢oes, decisdes razoaveis sobre os meios mais efeti-
VoS para a sua preservagio nio podem ser tomadas
(Ashton 1981). A importancia da estrutura genética
na promogao e direcionamento de modificagdes
evolutivas ¢ claramente evidenciada através dos
esforgos atuais destinados a conservacao genética.

O conhecimento da estrutura genética de popula-
¢oes de arvores pode também ajudar na explicagdo da
evolugao da alta diversidade encontrada nos tropicos
(Eguiarte et al. 1992). Varios autores formularam a
hipotese de que a alta diversidade de espécies arboreas
tropicais seria o produto de especiagao nao adaptativa,
resultante de endogamia e deriva genética, provocadas
por baixas densidades de individuos coespecificos e
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autofecundacao predominante (Fedorov 1966). Essa
hipotese, mais conhecida como hipdtese de Fedorov,
tem uma clara relagdo com a Teoria de Equilibrio Ins-
tavel de Wright (1932), em que a subdivisdo de uma
populacao em demes pequenos, havendo baixo fluxo
génico entre os mesmos, pode resultar em uma rapida
diferenciagdo genética devido a deriva, levando a uma
eventual especiagdo simpatrica (Bawa 1992).

Uma hipétese alternativa, a de equilibrio em
micronichos, estabelece que a diversidade de arvo-
res tropicais ¢ o resultado da adaptagao das popula-
¢oes de espécies arboreas a nichos bastante especi-
ficos, definidos por fatores bidticos e abidticos
(Bawa 1990). Essa hipotese ja requer uma baixa
endogamia e grandes tamanhos efetivos de popula-
¢a0, com o modo de especiagao sendo similar ao de
uma diferenciacao alopatrica de espécies predomi-
nantemente alégamas (Eguiarte et al. 1992).

Com isto, a estrutura genética de populagdes de
espécies arboreas impde algumas restrigdes as estra-
tégias de manejo e conservagao. Se as arvores tropi-
cais usualmente ocorrerem em populagdes pequenas
e endogamicas, como pressuposto pela hipotese de
Fedorov, tem-se que uma espécie pode ser preserva-
da a partir de poucos individuos de cada populacao,
coletados das n populagdes, e a preservagao ex sifu €
pratica e factivel. Por outro lado, se as arvores tropi-
cais apresentam tamanhos efetivos populacionais
grandes e baixa endogamia (hipotese de Ashton), os
efeitos deletérios de se manter poucas populagdes
devera ser severo tanto a curto prazo, devido a de-
pressao por endogamia, como a longo prazo, devido
a deriva genética. Se essa ultima hipotese for verda-
deira, uma estratégia viadvel de conservagao & preser-
var grandes reservas ecoldgicas, e a conservagao ex
situ pode tornar-se inviavel (Eguiarte & Pifiero 1990).

Os dois modelos predizem uma consideravel varia-
bilidade genética entre (Fedorov) ou dentro das popu-
lagdes (Ashton), sendo que, pela proposta de Ashton,
ha também uma considerag¢do simultanea de ambos
os componentes da variabilidade, questionando como
ocorre o fracionamento da variabilidade total através
da distribuigao dentro e entre populagdes.

A diversidade genética das espécies arboreas
tropicais vem sendo ameagada pelo desmatamento e
atividade madeireira. As conseqiliéncias do des-
matamento sobre a perda da biodiversidade em nivel
especifico sdo bem conhecidas e tém recebido atengio
consideravel (Chase et al. 1995). Porém, pouco se

conhece dos efeitos do desmatamento sobre a perda
de diversidade genética das espécies, sabendo-se que
este pode reduzir o tamanho populacional ou elimi-
nar populagdes locais (Hall et al. 1994).

O atual conhecimento sobre a Mata Atlantica ¢
ainda bastante incipiente, principalmente quanto a
estruturacdo genética populacional de suas espécies,
e procedimentos adequados de amostragem para fins
conservacionistas e de manejo. A avaliagdo da
representatividade genética de amostras pode ser fei-
ta através do tamanho efetivo populacional, N, que €
um parametro crucial para o julgamento do impacto
da deriva sobre a estrutura genética de populagdes. O
entendimento da relagdo entre o tamanho efetivo e o
tamanho real de uma populagdo de plantas ¢ funda-
mental para um planejamento de conservagdo por-
que uma grande diferenga entre N e N, pode iludir os
pesquisadores quanto ao status de uma espécie. Em
esséncia, essa relagdo depende basicamente da varia-
bilidade entre os individuos ao longo do tempo de
seu sucesso reprodutivo, combinando tanto variaveis
populacionais ecoldgicas quanto as genéticas.

N, representa o tamanho de uma populagio ou
vizinhanga, que sofre o mesmo declinio de variancia
genética por endogamia ou deriva, como aquele de
uma populagao referencial idealizada, panmitica, de
tamanho N. Em espécies que apresentam alogamia
(parcial ou total), N € uma regido de um continuum
populacional em que os genitores do individuo loca-
lizado em seu centro podem ser quaisquer adultos
amostrados aleatoriamente (Wright 1969). De acor-
do com Endler (1979), a vizinhanga representa uma
escala geografica abaixo da qual a diferenciagdo
genética nao tem sentido, sendo determinada pela
dispersdo dos genes dentro de uma geragdo. Os
processos que diminuem N, alteram a estrutura
genética através do aumento de diferenciacdo entre
as vizinhangas (Loveless & Hamrick 1984).

As populagdes naturais de plantas consistem,
freqlientemente, de agrupamentos de individuos em
que um gendtipo ou alelo de um loco predomina
(Linhart et al. 1981). Mesmo que essa estrutura ge-
nética espacial seja resultante de selegdo natural,
Wright (1951) e outros (p.ex., Rohlf & Schnell 1971)
mostraram que a subdivisdo genética pode ser o re-
sultado de um fluxo génico limitado e de um tama-
nho efetivo populacional pequeno. Pela Teoria de
Equilibrio Instavel de Wright (1932), uma subdivi-
sdo da populagdo em grupos pequenos (demes),
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entre os quais houvesse pouco fluxo génico, resul-
taria em rapida diferenciagdo por deriva genética.

A selegdo altera as freqiiéncias génicas e
genotipicas e age em concordancia com a migragao,
dispersdo e outros processos que geram a estrutura
genética, como por exemplo, o isolamento pela
distancia, ou de vizinhanga (Wright 1951), que € o
principal modelo conceitual para se explicar como
ocorrem as subdivisdes das populagdes grandes de
distribuigdo continua, organizadas aleatoriamente.
Esse modelo baseia-se na excegdo biologicamente
razoavel de que a possibilidade de cruzamento
depende da distancia entre os individuos, ou da
variancia na dispersdo de seus propagulos, com as
populacdes remotas diferenciando-se meramente
através do isolamento pela distancia (Wright 1943).

As analises da estrutura de populagdes naturais
s80 baseadas freqiientemente nos modelos de ilhas
ou de alpondras, sendo que os coeficientes obtidos
a partir de probabilidades de identidade por descen-
déncia, tais como F, sdo estimados e comparados
as expectativas sob um modelo de ilhas. De acordo
com este modelo, a relagdo entre F_ € o nimero de
migrantes por geragdo (Nm) ¢é freqlientemente
empregado para quantificar o fluxo génico. Esta
relagdo tem sido demonstrada aproximar-se da rela-
¢do entre I € o nimero de migrantes em modelos
de alpondras em um espago bidimensional, e € utili-
zada na obtencao de estimativas indiretas do niume-
ro de migrantes, ou “tamanho de vizinhanga”, a partir
de dados genéticos (Rousset 1997).

Um dos métodos mais robustos e confiaveis para
a estimativa indireta de fluxo génico ¢ a partir da ob-
tengdo de Nm através de F (que ¢ a medida de dife-

renciagdo populacional usando freqiiéncias alélicas;
Wright 1951). O tamanho efetivo de vizinhanga, N,,
pode ser da mesma ordem de magnitude que Nm,
dependendo das caracteristicas da populagdo (Slatkin
& Barton 1989, Eguiarte et al. 1993).

No presente trabalho, objetivou-se a caracterizagio
da estrutura genética de populagdes de Cryptocarya
moschata Nees, através de estimativas das estatisti-
cas F'de Wright e de coeficientes de coancestralidade.
A partir da estimativa ndo viesada de I, testou-se o
modelo de isolamento pela distidncia. Adicionalmen-
te, foram obtidas estimativas indiretas do fluxo génico
entre populagdes, bem como seus tamanhos efetivos
intrapopulacionais e metapopulacional, os tamanhos
de vizinhanga e areas de vizinhanga. Com os resulta-
dos encontrados, discute-se uma possivel estratégia
de conservacdo da espécie, a partir da abordagem de
populacdes minimas viaveis.

Material e métodos

A espécie Cryptocarya moschata Nees - Cryptocarya moschata
Nees pertence ao género Cryptocarya R. Brown, subtribo
Cryptocaryineae Kosterm., tribo Cryptocaryeae Meissn.,
subfamilia Lauroideae Kosterm., conforme a classificagdo de
Kostermans (1957) para a familia Lauraceae Lindl. Os individu-
os reprodutivos de C. moschata sdo arvores de 15-30 m de altura
por 20-104 cm de DAP (PL.R. Moraes, dados ndo publicados).
As flores sdo hermafroditas, trimeras, com duas séries de tépalas
(3 +3), 6 estames introrsos + 3 extrorsos, com anteras biloceladas,
3 estaminddios, ovario * séssil e estigma inconspicuo.

Locais de estudo - A amostragem dos individuos de C. moschata
foi realizada em populagdes de quatro parques estaduais do
estado de Sdo Paulo (tabela 1, figura 1): Parque Estadual de
Carlos Botelho (PECB), Nucleo Saibadela (NS) do Parque
Estadual Intervales (PEI), Nucleo de Desenvolvimento de
Picinguaba (NP) e Nucleo Santa Virginia (NSV) pertencentes
ao Parque Estadual da Serra do Mar (PESM).

Tabela 1. Areas de amostragem dos individuos de Cryptocarya moschata Nees, com as informagdes de suas caracteristicas fisicas.

Local Solo Clima! Vegetagdo? Altitude (m)  Area (ha)
Parque Estadual de Carlos Botelho Latossolo Vermelho-  Cfb Floresta Ombroéfila 700-800 37.644
amarelo Densa Montana
Parque Estadual Intervales - Nucleo
Saibadela Podzdlico Vermelho-  Cfa Floresta Ombrofila 60-150 46.086
amarelo Densa Submontana
Parque Estadual da Serra do Mar - Nucleo — Af Floresta Ombrofila 100-110 820
de Desenvolvimento de Picinguaba Densa Submontana
Parque Estadual da Serra do Mar - Nucleo Latossolo Vermelho-  Af Floresta Ombrofila 870-1.100 4.894

Santa Virginia
Litossolo

amarelo, Cambissolo,

Densa Montana

1. Segundo Képpen (1948)
2. Segundo Veloso & Goes-Filho (1982)
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Nucleo Picinguaba

Parque Estadual da
Serma do Mar

23°20'a 23 °22'S

44°48 a 44 °52W
Area: 820 ha
escala aprox .

s, 1:250000

Ntcleo Santa Virginia

Parque Estadual da
Serma do Mar

23°17' a 23 °24'S
45°11"a 45 °30W
Area; 4.894 ha

Tropico de Capricomio

arque Estadual de
Carlos Botelho
24°44’ a 24 *158

Parque Estadual 47°46' 2 48 °10W

Inkerveles esodla MK Areq: 37,644 ha
24°13 2 24 °14'S 11500000
48904 a 48 °0BW
Area: 46.086 ha

Figura 1. Mapa de localizagao das quatro areas de estudo no
estado de Sdo Paulo.

O material utilizado neste trabalho constou de folhas de arvo-
res adultas de C. moschata, cuja coleta foi efetuada em plantas
individuais, tendo em vista o tipo de analise envolvendo locos
enzimaticos. Coletou-se pelo menos um ramo foliar portador de
folhas maduras, que forem acondicionado em sacos plasticos,
armazenado em caixas de isopor com gelo para o transporte até o
laboratério. Uma vez no laboratorio, foi mantido em geladeira
(05°C), por aproximadamente dois dias, até sua extragdo e analise.

No PECB, foram amostradas 141 arvores adultas, distribuidas
a0 acaso, englobando individuos tanto agrupados como isolados,
ao longo do sistema de trilhas disponiveis em uma area de aproxi-
madamente 647 ha. No Nucleo Saibadela do PEI, foram coletadas
36 arvores adultas ao longo de trés trilhas, a saber: Quilombo,
Rio Saibadela e Azul. No Nucleo Picinguaba do PESM, foram
coletadas 10 arvores adultas ao longo de aproximadamente 1.000
metros de extensao da trilha do Corisco, a partir de cerca de 500
metros para frente da Casa da Farinha. No Nucleo Santa Virginia
do PESM, foram coletadas 27 arvores adultas em trés locais dis-
tintos: Pogo do Pito, [tamambuca e Salto Grande.

A partir do emprego de marcadores alozimicos, revelados
pela eletroforese em gel de amido, realizou-se a caracterizagao
genética das populagdes analisadas, seguindo-se as recomenda-
¢des de Alfenas et al. (1991).

Foram testados 16 sistemas enzimaticos, dos quais fosfatase
acida (ACP), fosfatase alcalina (ALP), catalase (CAT), gluta-
mato-oxaloacetato transaminase (GOT), polifenoloxidase (PPO)
e peroxidase (PRX) foram os empregados, pois mostraram-se
polimoérficos e com uma revelagdo adequada para analise.

Para cada alelo identificado, fez-se uma analise de varian-
cia, conforme proposto por Weir (1996), obedecendo ao mode-
lo hierarquico desbalanceado, estruturado com trés niveis de hi-
erarquia, a saber: regido, populagdo e individuo. Desta forma, o
significado genético dos componentes de varidncias pode ser
entendido em termos de correlagdes intraclasse, nos diferentes
niveis de hierarquia. Assim, com base em Weir (1996), foram
obtidas estimativas dos seguintes parametros:

F = coeficiente de endogamia de todas as plantas nas popula-
¢Oes analisadas, ao nivel da espécie;

f= coeficiente médio de endogamia dentro das populagdes;

8, = correlagio de freqiiéncias alélicas entre individuos da mes-
ma populagao, abrangendo todas as regides;

8, = correlagdo de freqiiéncias alélicas entre individuos de
populagdes diferentes, da mesma regido;

A analise de varidncia com modelo hierarquizado e
desbalanceado foi realizada empregando-se o procedimento
NESTED do programa estatistico SAS (SAS Institute 1989).

De forma semelhante, porém sem a hierarquizagdo de
populagdes dentro de regides, foram computados os valores das
estatisticas /' de Wright, a partir de seus estimadores nio viesados
(F= F,;, 8,= F e f= F,;; Cockerham & Weir 1993), com os
respectivos testes de permutagdo para verificar suas significan-
cias, através do programa FSTAT (Goudet 1995). Os intervalos
de confianca foram calculados através de procedimentos de
reamostragem do tipo bootstrap sobre os locos, para a média
dos mesmos, e através de jackknifing sobre as amostras, para
cada loco.

Testou-se o modelo de isolamento pela distancia, conforme
Slatkin (1993), com a realiza¢do de um teste de Mantel conforme
Manly (1985), através do coeficiente de correlagdo de Spearman,
empregando-se os programas GENEPOP (Raymond & Rousset
1995) e FSTAT (Goudet 1995), que calculam 6, e o numero de
migrantes por geragao (Nm) entre pares de populagdes.

Para a estimativa indireta de Nm, a quantidade de migrantes
por geragdo, empregou-se o método de Crow & Aoki (1984), para
um modelo de ilhas, com: Fi = 1/(40Nm + 1), onde o = [n/(n - 1)
e n é o numero de subpopulagdes. Utilizou-se o estimador 6, no
lugar de Fy;, conforme demonstragio de Cockerham & Weir
(1993), por ser este menos viesado. A partir da estimativa de Nm,
calculou-se o valor do tamanho de vizinhanga, N,, conforme for-
mula proposta por Slatkin & Barton (1989), a saber: N,= 2TtNm
(Eguiarte et al. 1993). Desta forma, considerando-se a densidade
de individuos reprodutivos por area (d), define-se a area de vizi-
nhanga como: 4 = N,/d (Eguiarte et al. 1993).

As densidades dos individuos utilizadas para o calculo das
areas de vizinhanga, para as quatro populagdes de adultos,
foram extraidas de informagdes existentes nos trabalhos de
fitossociologia desenvolvidos nas mesmas. Esses trabalhos
foram executados nas mesmas areas de amostragem das arvores
de C. moschata do presente estudo. Tem-se, entdo, que para o
PECB a densidade encontrada foi de 12 individuos adultos.ha"!
(A.C. Dias, dados ndo publicados); para o PEI-NS foi de 15,4
ind. adultos.ha! (R.J. Almeida-Scabbia, dados néo publicados);
para o PESM-NP foi de 7,5 ind. adultos.ha! (M. Sanchez,
dados nio publicados) e 2,5 ind. adultos.ha™! (E. Gianotti, dados
nao publicados) e para o PESM-NSV foi de 2 ind. adultos.ha™!
(M. Tabarelli, dados nio publicados).

O tamanho efetivo populacional foi obtido através dos com-
ponentes da variancia, por ser o mais comumente utilizado para
fins conservacionistas, de acordo com a metodologia apresenta-
da por Vencovsky (1997).

Para o caso de uma unica populagdo, com auséncia de
estruturagdo genética, o tamanho efetivo de populagdo foi
calculado por: N, =N/(1+ f)(Vencovsky 1997), com N
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sendo o nimero de plantas adultas e f o coeficiente de
endogamia intrapopulacional. Para o caso de individuos de
varias populacdes, em um modelo de infinitas populagdes (sem
corre¢do para tamanho finito de populagdes), tem-se que:
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para a média dos alelos), indicando ndo haver diver-
sidade adicional devida a regides. Com isto, as esti-
mativas das estatisticas F' de Wright, sem hierarqui-
zagao de populagdes dentro de regides, através de seus

- 0,5 A 2 - . N . © o~ . .
Ne= O+C. 10 147 sonde Oy ¢ o coeficiente decoan-  estimadores ndo viesados, por si s6 sio suficientes
SPH P ’ “~NH N para explicar a estrutura genética dessas populagdes.

cestralidade relativo a populagdes, £ ¢é coeficiente médio de
endogamia de todas as plantas nas populag¢des analisadas, N ¢ o
numero de individuos amostrados nas P populagdes; N = 3 N ;
i=1,2.P e C ¢ o quadrado do coeficiente de variagdo do
numero de individuos (N,) entre as populagdes (Vencovsky 1997).

Resultados e Discussao

Na tabela 2, apresentam-se as estimativas dos
coeficientes de coancestralidade (8, e 6,) e dos
pardmetros F e f, das quatro populagdes de C.
moschata, a partir de 18 locos isoenzimaticos, no
modelo hierarquizado em trés niveis. Apreende-se que
os valores de B foram extremamente reduzidos e
negativos (-0,028 para a média dos locos e -0,023

Nas figuras 2, 3 e 4, observam-se os valores mé-
dios de F, ép e f , com os respectivos intervalos de
confianca, obtidos através de reamostragem numé-
rica (jackknife) sobre amostras para todas as popu-
lagdes, e reamostragem numérica tipo bootstrap so-
bre os locos para a média. Os valores médios de
0,142 (Intervalo de confianga (95%) = 0,015 a
0,259), 0,140 (Intervalo de confianca (95%) = 0,055
a 0,230) e 0,002 (Intervalo de confianga (95%) =
-0,111 2 0,101), encontrados respectivamente para,
E, ép e f, indicam que os individuos das popula-
¢oes se cruzam aleatoriamente e que a diversidade
interpopulacional é consideravelmente alta, compa-
ravel a uma situagdo com valor de 8, para familias

Tabela 2. Estimativas dos coeficientes de coancestralidade (e) e dos parametros F e f de quatro populagdes naturais de Cryptocarya
moschata Nees, empregando-se 18 locos isoenzimaticos. N = 214

Loco 0 6, F f

ACP-3 -0,02407 0,08002 0,06728 -0,01385
ALP-1 -0,07168 0,04472 0,11348 0,07197
ALP-3 0,02336 0,15553 -0,14369 -0,35435
ALP-4 -0,10903 0,07416 -0,05568 -0,14024
ALP-5 0,00000 0,00000 0,08207 0,08207
CAT-1 -0,13465 0,09373 -0,06879 -0,17934
CAT-2 -0,34216 0,30609 0,37612 0,10091
CAT-3 0,07992 0,06906 0,03964 -0,03160
CAT-4 0,00248 0,01845 0,33796 0,32551
GOT-1 0,09181 0,48246 0,51189 0,05687
GOT-2 -0,01737 0,00098 0,16024 0,15941
PPO-4 -0,10656 0,06373 -0,44834 -0,54693
PPO-5 -0,00078 -0,01342 0,01792 0,03092
PRX-1 0,06992 0,07928 0,30017 0,23991
PRX-2 -0,04245 0,03083 -0,02104 -0,05353
PRX-3 0,02453 0,03835 0,00076 -0,03908
PRX-4 0,02253 0,02798 0,21486 0,19226
PRX-5 0,07612 0,09478 0,19159 0,10694
média locos -0,02791 0,11460 0,09629 -0,02068
média alelos -0,02349 0,12304 0,11594 -0,00809

ék = coeficiente de coancestralidade de regides; é],: coeficiente de coancestralidade de populagdes; £ = coeficiente de endogamia
de todas as plantas nas quatro populagdes analisadas, ao nivel da espécie; f = coeficiente de endogamia intrapopulacional
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de meios-irmdos (6, = 0,125). Apreende-se, também,
uma grande heterogeneidade entre os locos, sendo
que, pelos testes de permutagdo, os valores de i
dos locos CAT-4, GOT-2, PRX-1 ¢ PRX-4 foram sig-
nificativamente diferentes de zero, indicando haver
desvios de panmixia. Da mesma forma, os valores
de ép dos locos ACP-3, ALP-1, ALP-3, ALP-4,
CAT-1, CAT-2, CAT-3, GOT-1, PPO-4, PRX-1 ¢
PRX-5 foram significativamente diferentes de zero,
assim como os valores de F para os locos CAT-2,
CAT-4, GOT-1, GOT-2, PRX-1, PRX-4 ¢ PRX-5. O
valor médio de F significativamente diferente de
zero sugere uma deficiéncia de heterozigotos, con-
siderando-se as quatro populagdes como uma unica
populagdo panmitica. O valor médio de 7, por ndo
ser significativamente diferente de zero, sugere que
a maioria dos locos dentro das populagdes esta den-
tro das proporgdes esperadas de Hardy-Weinberg.

A alta diversidade genética encontrada entre as
populagoes de C. moschata é consistente com a ten-
déncia observada em taxons arboreos (Hamrick &
Godt 1989), sendo que 86% da variabilidade gené-
tica populacional ¢ compartilhada pelas quatro
populagdes analisadas. A comparacdao dos valores
de C. moschata com os apresentados em revisoes
de diversidade alozimica em taxons arbdreos, em
geral (Hamrick et al. 1992), e em taxons arboreos
tropicais, em particular (Hamrick & Loveless 1986,
Loveless 1992), mostra que C. moschata possui uma
diversidade genética populacional tipica de uma
espécie arborea tropical. Além disto, o valor encon-
trado € bastante proximo do apresentado por outra
espécie de Lauraceae da Costa Rica, Ocotea tenera
(Gibson & Wheelwright 1995).

Os valores de 8, calculados entre os pares de
populagdes foram 0,160 (PECB/PEI-NS), 0,124
(PECB/PESM-NSV), 0,117 (PECB/PESM-NP),
0,114 (PEI-NS/PESM-NSV), 0,098 (PEI-NS/
PESM-NP), e 0,060 (PESM-NSV/PESM-NP), to-
dos significativamente diferentes de zero. Apreen-
de-se que o tnico valor de 8 p discrepante, em relagdo
ao esperado a partir das distancias geograficas entre
os pares de populagdes, foi o do PECB/PEI-NS, uma
vez que foi a maior divergéncia encontrada, sendo
que esperar-se-ia que a mesma fosse baixa, por serem
populagdes relativamente proximas e contiguas.
Além disso, em um modelo de alpondras
bidimensional (i.e., dispersdo entre os vizinhos mais
préximos), populagdes que nunca trocam migrantes

nio deveriam exibir valores 8, muito maiores do
que as que trocam (Rousset 1997). Todavia, uma
possivel explicagdo para esta divergéncia elevada
seria a presenca de uma barreira fisica (Serra dos
Agudos Grandes) entre estas populagdes, que estaria
promovendo um impedimento de fluxo génico.

Porém, pelo teste de Mantel, houve correlagao
positiva de @P versus a distdncia geografica, indi-
cando haver diferenga significativa entre os valores
dos pares de populagdes analisadas. A presenca de
correlagio significativa entre os valores de 8, e as
distancias geograficas entre os pares era esperada,
a partir de um modelo de isolamento pela distancia
classico pois, devido a um fluxo limitado de polen
e de sementes, seria esperado um aumento de 8,
com o aumento da distancia entre os pares (Raybould
et al. 1995).

Da mesma maneira, pelo grafico em escala loga-
ritmica de @P versus a distancia geografica (figura
5), era esperada uma regressdo aproximadamente
linear em uma populagao em equilibrio e com disper-
sdo restrita. No entanto, o coeficiente de regressao foi
de -0,132, com o coeficiente de determinagdo ex-
plicando apenas 9,6% da variancia total de log( Nm),
pela regressao. Estes resultados mostram que o pa-
drao obtido exibe uma tendéncia de que a espécie
apresente isolamento pela distdncia, estando em
equilibrio com migragdo e deriva, apesar da pouca
sensibilidade encontrada na regressdo, devido ao
numero pequeno de populagdes analisadas. Uma
auséncia aparente de um padrao de isolamento pela
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Figura 5. Log (Nm) plotado contra log(distincia em km) para
as populagdes de Cryptocarya moschata Nees. log(Nm) =
0,60910 — 0,1315 log(distancia). Correlagdo: r =-0,3107



244 P.L.R. Moraes, et al.: Conservacao genética de Cryptocarya moschata

distancia pode ocorrer, também, devido a uma
amostragem a grandes distancias, uma vez que pode
haver dependéncia da amplitude dos (logaritmos dos)
valores das distancias investigadas, e da variancia
dos estimadores, que sdo provavelmente menores a
curtas distancias (Rousset 1997). Com isso, tem-se
que um estudo mais aprofundado sobre o assunto
aliado a uma amostragem populacional sistemati-
zada poderiam responder estas questdes de forma
mais conclusiva. A constante de regressdo foi de
0,609, sugerindo um valor Nm de 4,1 migrantes por
geragdo, sendo que a estimativa de Nm obtida desta
forma pode ser tomada, também, como um tamanho
de vizinhanga (Slatkin & Maddison 1990).

O mesmo parametro (Nm), calculado pelo método
de Crow & Aoki (1984), por ser indicado para o caso
de poucas subpopulagdes, resultou num Nm de 0,9,
com um tamanho de vizinhanga de 5,5 individuos, a
partir da férmula para um modelo de alpondras
(Slatkin & Barton 1989).

Os valores de Nm e N, determinam se a deriva
genética, por si s0, pode produzir variabilidade gené-
tica substancial entre locais. Se Nm for maior que
1,0, o fluxo génico serd alto o suficiente para previnir
uma diferencia¢ao devido a deriva (Slatkin & Barton
1989). Neste trabalho, o nimero médio de migrantes
por geragdo (Nm) foi levemente inferior a 1,0 e o
tamanho de vizinhanga (Nb) foi de 5,5 individuos.
Os valores de Nm estimados separadamente a par-
tir das populagdes do litoral sul e norte foram de 0,3
e 1,0, e valores Nb de dois e seis individuos, res-
pectivamente.

Dessa forma, estes valores indicam que o fluxo
génico ndo ¢ suficiente para evitar uma diferencia-
¢do populacional devido a deriva genética, podendo
ser considerado relativamente baixo quando com-
parado aos valores obtidos de outras espécies de
Angiospermas arboreas tropicais. Indicam, também,
que o nimero de genitores que trocam genes ao acaso
esta em torno de cinco individuos, sendo que um nu-
mero menor de individuos em uma mesma unidade
de area implicaria em um aumento da divergéncia
entre as vizinhangas, em decorréncia do aumento
interno dos niveis de endogamia, alterando a estru-
tura genética das populagdes no médio prazo (M.S.
Reis, dados nao publicados).

Portanto, a unica populagdo que potencialmente
pode apresentar diminui¢do nos niveis de hetero-
zigosidade e perda de alelos de baixa freqiiéncia ¢ a

do PESM-NSV (2 individuos reprodutivos.ha™).
Todavia, a baixa densidade encontrada para a espé-
cie nesse parque deve-se ao fato de a area de amos-
tragem (M. Tabarelli, dados ndo publicados) de
floresta madura estar situada em local de encosta,
sendo que a predominancia da mesma ¢é observada
em locais umidos de baixadas ou ao longo de cursos
d’agua (PL.R. Moraes, dados nao publicados). Isso
fica evidenciado pela observacao dos dados apresen-
tados por Gianotti (2 ind. reprodutivos.ha!), cuja area
amostrada no PESM-NP localiza-se em terreno rela-
tivamente distanciado do rio da Fazenda, enquanto
que na area amostrada por Sanchez, nesse mesmo
parque, ao longo do referido rio, a densidade encon-
trada foi de 7,5 ind. reprodutivos.ha™'. Cabe ressaltar,
ainda, que em area de sucessao secundaria do PESM-
NSV, Tabarelli encontrou oito individuos de C.
moschata com DAP acima de 2 cm, em uma area
amostrada de 0,2 ha, o que daria uma densidade
absoluta de 40 individuos.ha™'.

O alto valor de 8} e o baixo de Nm indicam um
fluxo génico restrito entre estas populagdes, que
estdo distanciadas dezenas a centenas de quilémetros
umas das outras. Para Cryptocarya moschata nao
ha informagao sobre biologia floral. Contudo, cada
espécie de planta possui um conjunto de caracteris-
ticas (sindrome) que estd adaptado a um modo par-
ticular de polinizagao (Primack 1987). Com isso, as
flores minusculas de C. moschata, esbranquicadas,
com pequena recompensa alimentar aos polini-
zadores (nectarios florais pequenos) e presenca de
odor, dentre outras caracteristicas, estdo provavel-
mente adaptadas a polinizagao por pequenos insetos,
como moscas e pequenas abelhas, o que promoveria
um fluxo de polen a curtas distancias.

No entanto, Moraes (1992) estimou que a dis-
tancia de dispersao de sementes de C. moschata pelo
mono-carvoeiro (Brachyteles arachnoides; Primates)
no PECB, um dos dispersores potenciais dessa espé-
cie, foi de 200 a mais de 1.100 m, dependendo do
periodo. Adicionalmente, considerando-se que a
populagdo estudada desses animais é composta por
cerca de 31 individuos (Moraes et al. 1998), cuja
area de uso ¢ exatamente a mesma do presente estudo,
e que cada individuo pode dispersar, em média, cer-
ca de 50 frutos.dia! dessa espécie (Moraes 1992),
tem-se que uma quantidade relativamente grande de
diasporos estaria sendo depositada em locais
distantes das arvores-mae, o que teoricamente



Revta brasil. Bot., Sdo Paulo, 22(2-suplemento):237-248, out. 1999 245

sugere maior probabilidade de recrutamento de
novos individuos na populagao (Janzen 1969).
Aliado a isso, o comportamento alimentar
desses animais compreende desde a alimentagdo
de frutos de uma unica arvore, subseqiientemente
depositando varios didsporos (a0 menos meio-ir-
maos) em locais que podem ser adequados para um
novo recrutamento, até a alimentagdo de frutos de
varias arvores, com a deposi¢ao dos diasporos ao
longo da area. O primeiro comportamento pode
promover uma alta heterogeneidade genética entre
esses locais de recrutamento que, no entanto, pode
ser amenizada se varios eventos independentes
ocorrerem (Hamrick et al. 1993), fato esse obser-
vado para a presente espécie (P.L.R. Moraes, da-
dos ndo publicados), uma vez que existe recorréncia
de defecagdao em determinados locais que sdo ro-
tas de deslocamento desses macacos. Espera-se que
o segundo comportamento promova uma hetero-
geneidade genética menor que o primeiro, entre os
locais de recrutamento (Hamrick et al. 1993). To-
davia, conforme apontado por Endler (1977), o flu-
x0 génico ¢ provavel e consideravelmente mais res-
trito espacialmente que a dispersdo e geralmente
mais restrito que a migragdo, fazendo uma clara
distingdo entre estes trés fendmenos. Mesmo as-
sim, tendo em vista que C. moschata apresenta for-
magao de banco de plantulas no sub-bosque e que
a taxa de mortalidade das mesmas ¢ menor nos lo-
cais de dispersdo pelos primatas, quando compa-
rada com as observadas sob as arvores-mae
(Moraes & Paoli 1995, P.L.R. Moraes, dados nao
publicados), pode-se esperar que a probabilidade
de recrutamento de novos individuos para a fase
reprodutiva seja maior nos primeiros, o que
implicaria em um fluxo génico efetivo que, mes-
mo ocorrendo em taxas baixas, ¢ esperado seja su-
ficiente para evitar estruturagao populacional (con-
firmado por P.L.R. Moraes, dados nao publicados).
A partir dos valores de N,, estimaram-se as dreas
de vizinhanga para cada uma das populagdes de adul-
tos, obtendo-se uma média para a espécie, a partir das
mesmas. Assim sendo, a area foi de 4.170 m?, para o
PECB, adotando-se uma densidade de 12 ind. repro-
dutivos.ha'!. Para o PEI-NS a 4rea foi de 3.250 m?,
com uma densidade de 15,4 ind.ha'. Para o PESM-NP
a area foi de 6.670 m?, com densidade de 7,5 ind.ha!
e, para 0 PESM-NSV, foi de 25.000 m?, com uma
densidade de 2 ind.ha''. Conseqiientemente, a area

de vizinhanga média encontrada foi de 9.770 m?, a
partir de éP. Isso significa que seriam necessarios
cerca de 5 ind. reprodutivos.ha™! para manter a
estrutura genética atual nas populacdes investigadas
de C. moschata, em termos médios (equivale ao cal-
culo da média harmonica das densidades).

Conseqilientemente, essa abordagem implica em
resultados variaveis em relagdo a demografia local,
para cada situacao de ocorréncia das populagdes
(M.S. Reis, dados nao publicados), sendo desejavel
o conhecimento da densidade efetiva das mesmas
através de suas extensdes geograficas, para que pos-
sam ser obtidas melhores conclusdes e decisdes so-
bre sua conservagao.

Uma outra limitagdo apresentada por Cockerham
& Weir (1993) ¢é que essa abordagem baseia-se em
medidas de diferenciagdo populacional pressuposta
de ter sido causada pelo fluxo génico, sem nenhu-
ma observagao direta do mesmo, com as inferéncias
estando necessariamente restritas aos pressupostos
do modelo, incluindo a neutralidade dos alelos € a
existéncia de equilibrio. Segundo os mesmos auto-
res, ndo ha nenhum embasamento para a distingao
entre os eventos do modelo de migragdo assumido e
quaisquer outros cenarios evolutivos que poderiam
levar ao mesmo padrdo de freqiiéncias génicas den-
tro e entre grupos. A menos que se tenha a verifica-
¢do por observagdes diretas da ocorréncia dos varios
pressupostos dos modelos, tal qual o modelo de ilhas,
sempre havera duvidas sobre as analises embasadas
nos pressupostos teoricos.

Para tanto, a obtengdo de uma estimativa da area
de vizinhanga que se aproxime do minimo para a
manutengdo da estrutura genética existente, o que
seria desejavel para o manejo de populagdes natu-
rais, deve ser direta e independente. Nesse contexto,
as estimativas que envolvem o fluxo de pdlen e a
dispersao de sementes, como as propostas por Levin
& Kester (1969), seriam desejaveis.

Sob um contexto intrapopulacional, para a
amostragem dos individuos adultos do PECB, os
141 individuos amostrados correspondem a NV, de
138,5 individuos. De forma semelhante, os tama-
nhos efetivos encontrados para os PEI, PESM-NP
e PESM-NSV foram 37,8, 10,0 e 28,2 individu-
os, respectivamente, para os 36, 10 e 27 individu-
os amostrados em cada parque, indicando que
houve uma adequada representatividade genética
das amostras obtidas, a partir das freqiiéncias



246 P.L.R. Moraes, et al.: Conservacao genética de Cryptocarya moschata

alélicas dos locos analisados. Com isto, a partir
da formulagao Ne :N/(1+f), observa-se tam-
bém, que a endogamia reduz o tamanho efetivo
populacional, ¢ o valor negligivel encontrado de
f faz com que Ne seja praticamente igual ao
numero de individuos amostrados.

No entanto, sob um contexto metapopulacional,
considerando-se as quatro populagdes de adultos
amostradas para a espécie (populagdes como uni-
dades amostrais), assumindo que a mesma ¢ com-
posta por infinitas populagdes, o tamanho efetivo
populacional resultante ¢ de 10,5 individuos, para
os 214 amostrados. Para o limite, com C, =0 e N
suficientemente grande, N, - (0,5 P)/8, sendo igual
a 14,3 individuos. Com isto, apreende-se que a
amostragem realizada para a espécie correspondeu
a 73,43% do tamanho efetivo maximo obtido a par-
tir de quatro populagdes com um ép de 0,14, corres-
pondendo a apenas 5% dos individuos amostrados.
Contudo, fica evidente que o tamanho efetivo obti-
do para a espécie foi bastante pequeno, visto que a
divergéncia entre as populagdes foi relativamente
elevada, indicando que a amostragem de diferentes
populagdes ¢ uma estratégia importante, mesmo
quando a divergéncia entre elas for relativamente
pequena, conforme apontado por Vencovsky (1997).

Convém ressaltar que as estimativas dos tama-
nhos efetivos populacionais, da maneira como fo-
ram apresentadas, sdo indicadores instantineos da
representatividade genética das amostras obtidas, a
partir das freqliéncias alélicas dos locos analisados.
Com isso, varios fatores dinamicos da distribuigdo
de freqiiéncias alélicas ndo estdo sendo levados em
consideragao, tais como: 1) flutuagdes do tamanho
populacional entre geragdes; 2) variacao de fertili-
dade entre os individuos; 3) estrutura de idades e
sobreposigdo de geragdes; e 4) tamanho de vizinhan-
¢a, como apontado por Frankel et al. (1995).

Todavia, o conhecimento do tamanho efetivo
populacional ¢ fundamental para a conservagdo de
longo termo de uma espécie, como mencionado ante-
riormente, sendo o fator central para a determinagao
de uma “populacdo minima viavel” (PMV). O con-
ceito de PMV surgiu como base para a conservagao
de espécies individuais. Uma das definigdes propos-
tas € a de Frankel (1974): “o(a) (&rea e) tamanho
populacional requerido(a) para a sobrevivéncia de
uma espécie; o tamanho que provavelmente produza
o nivel requerido de variagdo que suporte uma flexi-

bilidade para a persiténcia evolutiva”. Apesar da
vaguidade dessa definicdo e de outras encontradas
na literatura, aliada a uma série de incertezas e arbi-
trariedades que envolvem o conceito de PMV, por
englobar processos de natureza estocastica, esse ¢ um
meio de se avaliar e trabalhar a questao da conserva-
¢do de populagdes e, por conseqiiéncia, de espécies.

Assim sendo, a estimativa de uma PMV tem
um contexto ecoldgico e se aplica a um habitat par-
ticular. Essa estimativa refere-se a um periodo es-
pecifico e a uma probabilidade méxima toleravel
de extingdo, uma vez que uma populagao estd su-
jeita a incerteza e a probabilidade de sua sobrevi-
véncia decresce com o tempo. Conseqiientemente,
a persisténcia de uma populagdo por um periodo
particular é um conceito probabilistico, sendo que
ha uma interagdo entre o espago de tempo selecio-
nado para a conservagao e a probabilidade de per-
sisténcia populacional. Dessa forma, o tamanho
requerido para se ter 90% de certeza de que uma
populagao persistira por 100 anos deve ser equiva-
lente ao tamanho requerido para uma probabilida-
de de sobrevivéncia menor (p.ex., 50%), porém
persistindo por um periodo maior (500 anos). Ain-
da, a estimativa possui um contexto genético que,
devido as mudangas inevitaveis do ambiente,
requer uma modifica¢do adaptativa na populagao,
que deve possuir uma variabilidade genética ne-
cessdria para satisfazer as alteragdes ambientais fu-
turas. Quando essa estimativa baseia-se em consi-
deragdes genéticas, usualmente é feita em termos
do tamanho efetivo populacional, ou N,. Para tanto,
recomenda-se que o tamanho real equivalente a tal
tamanho efetivo populacional deva ser cinco a 10
vezes maior que N, (Nunney & Campbell 1993).
Relativamente a espécie como um todo, a estima-
tiva tem um contexto “metapopulacional”, reque-
rendo clareza acerca de sua aplicabilidade para as
muitas populagdes que se interrelacionam ao longo
de sua distribuigdo geografica (Frankel et al. 1995).

Tomando-se por base a populagao amostrada de
individuos adultos de C. moschata do PECB (141),
que pode ser considerada uma boa amostra (2% do
total de individuos reprodutivos, a partir de uma den-
sidade de 12 ind. reprodutivos.ha!, em 600 ha), e
estabelecendo-se um numero efetivo de 500 indivi-
duos como sendo o0 minimo necessario para uma po-
pulagdo minima vidvel de longo termo (Frankel et
al. 1995), tem-se que o tamanho real da populagao
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deveria ser de 2.545 a 5.080 individuos (5 a 10 ve-
Zes para a conversao), o que resultaria em areas mi-
nimas de conservacao de 212 a 423 ha, respectiva-
mente, ndo levando em consideragao a necessidade
de se amostrar varias populagdes. Para um tamanho
efetivo de 1.000 individuos, seriam necessarios
5.089 a 10.177 individuos da populagao real, em are-
as de 424 a 848 ha, respectivamente.

Utilizando-se desse mesmo procedimento para
as demais populagdes amostradas de individuos
adultos, tem-se que seriam necessarios 2.620 a 5.240
individuos da populacao real, em areas de 170 a 340
ha do PEI, 2.490 a 4.980 individuos em 332 a 664
ha do PESM-NP, e 2.610 a 5.220 individuos em
1.305 a 2.610 ha do PESM-NSV, a partir de um
tamanho efetivo de 500 individuos.

Considerando-se as quatro populagdes de indivi-
duos adultos amostrados para a espécie, tem-se que o
tamanho real da populagdo deveria ser composto por
4.875 2 9.750 individuos em areas de 956 a 1.912
ha, respectivamente, assumindo-se uma densidade
média harmonica de 5,1 ind. reprodutivos.ha™.

Os resultados obtidos a partir dos individuos
adultos de C. moschata, em que foram encontradas
altas quantidades de diversidade génica, aliadas as
altas taxas de cruzamento (P.L.R. Moraes, dados nao
publicados), ndo estdo de acordo com a hipdtese “nao
adaptativa” de Fedorov. Os tamanhos efetivos gran-
des e a baixa endogamia encontrados para as popu-
lagdes analisadas indicam uma conformidade com
a hipdtese de Ashton, sugerindo que uma conserva-
¢do viavel seja feita in situ, através da preservagao
de grandes reservas ecologicas, uma vez que envolve
a possibilidade de evolucdo continua dentro de
ambientes naturais (Martins 1987).

Portanto, como C. moschata apresenta uma
distribuigdo geografica predominantemente dentro
dos dominios da floresta pluvial tropical atlantica
(Mata Atlantica), a conservagdo da espécie deve
ocorrer através da preservagao de grandes areas des-
se ecossistema. Como, atualmente, a condig¢do en-
contrada para essa formagao vegetal € a de sua qua-
se total circunscrigdo a fragmentos remanescentes
da outrora vegetacdo primitiva, incorporados pre-
ponderantemente em areas de parques e reservas go-
vernamentais, ndo hd muito que se possa fazer para
uma reversdo desse processo de fragmentagdo da
matriz continua dessa floresta, uma vez que esse ja
se encontra praticamente consumado. Espera-se, no

entanto, que essas areas que se encontram sob pro-
tegdo legal, estejam sendo protegidas efetivamente
contra novas derrubadas da floresta e diversos da-
nos ambientais provocados pelo homem. Com isso,
pela preservagdo das areas atuais dos quatro par-
ques estaduais amostrados no estado de Sao Paulo,
bem como de outros desse e de outros estados da
federagdo, pode-se admitir, pelo exposto acima, que
as populagdes de C. moschata teriam condigdes de
persisténcia por longos periodos.
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