
ESTRUTURA GENÉTICA EM POPULAÇÕES DE Tabebuia cassinoides:
IMPLICAÇÕES PARA O MANEJO FLORESTAL E A CONSERVAÇAO GENÉTICA I

RESUMO

Em um prévio estudo, os efeitos do
manejo florestal sobre a estrutura genética de
Tabebuia cassinoides, foram avaliados com base
em estruturas de progênies. Visando complementar
esse prévio estudo, aqui são analisados esses efeitos
com base na amostragem de indivíduos adultos das
mesmas populações anteriormente avaliadas. Para
tanto, avaliou-se por eletroforese de isoenzimas 56
árvores adultas em uma população natural e 57 em
uma manejada. A distribuição da variabilidade
genética entre e dentro de populações revelou que
mais de 95% da variabilidade genética encontra-se
distribuída dentro das populações, e somente menos
do que 5% entre populações. Entretanto,
comparando-se as freqüências alélicas das
populações, observa-se que o manejo realizado
levou à perda de aleIos raros (freq. < 5%) por
deriva ~enética. Também foram detectadas, na
populaçao manejada, reduções nas heterozigosidades
e porcentagem de locos polimórficos e aumento no
coeficiente de endogamia. A avaliação da estrutura
das progênies evidenciou que estas foram
compostas por misturas de meios-irmãos, irmãos-
completos e indivíduos de autofecundação. A
comparação do índice de fixação (f) entre a
geração de plântulas e as árvores adultas, mostrou
indícios de seleção contra homozigotos. Com base
no tamanho efetivo determinou-se que para
efetivar o manejo sustentável da Tabebuia
cassinoides, considerando o componente genético,
é necessária a manutenção de pelo menos 67
árvores porta-sementes por hectare. No final do
trabalho sugere-se a estratégia de conservação in e
ex Si/li para minimizar os danos causados pela
prática de manejo.
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ABSTRACT

A previous study evaluated the effects of
forest management on the genetic structure of
Tabebuia cassinoides using base family structure.
So as to complete that previous study, it was made
here sampling of adult trees within the same
population. They were used 56 adults trees in a
natural population and 57 in a managed population
for an evaluation of isoenzymes variability. The
distribution of genetic variability was more than
95% within populations and less than 5% between
populations. However, when allelic frequencies
were compared it was observed that this
management practiced caused the loss of rare
alleles (freq.< 5%) due to genetic drift. Reductions
were detected in managed population for
heterozygotes, for percentage of polymorphic loci
and for increased inbreeding coefficient. Family
structures evaluations indicated that there was
mixture of half-sibs, full-sibs and selfed.individuals.
Comparison of the fixation index (f) between
generations of seedlings and adult trees indicated
selection against homozygosity. The effective
population size was detennined for sustainable
management of 1'. cassinoides and it is
necessary to maintain at least 67 trees per hectare.
It was concluded that in situ and ex situ
conservation strategies must be used to minimize
management damages.

Key words: Tabebuia cassinoides; caixeta;
isoenzymes; forestry management;
genetic structure; conservation
genctic.
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1 INTRODUÇÃO

Tabebuia cassinoides (Bignoneaceae) ou
caixeta é uma espécie arbórea pioneira, geralmente
de pequeno porte, com 3 a 13 m de altura e 10 a
30 em de DAP, que raramente atinge mais de 20 m
de altura ou mais de 50 a 100 em de DAP. O tronco
é irregular, geralmente tortuoso e apresenta raízes
aéreas na base. As flores são hermafroditas,
polinizadas principalmente por abelhas e a dispersão
das sementes ocorre por anemocoria e hidrocoria.
A espécie distribui-se entre as latitudes 80S (PE)
a 26°S (SC), na faixa litorânea brasileira que
vai dos Estados de Santa Catarina a Pemambuco.
T. cassinoides ocorre em terrenos permanentemente
alagados ou encharcados, formando em alguns
locais agrupamentos densos, às vezes quase puros.
Suá freqüência é irregular e descontínua, uma vez
que tem ocorrência localizada restrita aos locais
brejosos próximos ao litoral. Ocorre na vegetação
primária alterada e na vegetação secundária, na
fase de capoeirão e floresta secundária. A espécie é
exclusiva da Floresta Ombrófila Densa (Floresta
Atlântica), nas formações Terras Baixas e
Baixo-Montana e nas Formações Pioneiras de
influência pluvial. Ocorre, também, na restinga.
Nestas formações, ocupa o extrato superior e
intermediário. A espécie apresenta brotação intensa
após o corte, podendo ser manejada pelo sistema
de talhadia. A espécie é muito utilizada como
matéria prima para artesanato e lápis; devido à
leveza e maleabilidade da madeira (Carvalho, 1994).
A T. cassinoides é explorada pelo homem há mais
de 50 anos, sendo que hoje muitas de suas
populações já desapareceram, ou apresentam-se
abandonadas devido à baixa produtividade.

O manejo florestal sustentado é a
exploração ordenada das florestas naturais e
plantadas visando à produção contínua de bens
madeireiros. Para se atingir estes objetivos, os
programas de manejo devem ser delineados
com base em dados dendrométricos de
incrementos correntes anuais (ICA) e incrementos
médios anuais (IMA), obtidos de inventários
contínuos nos diversos tipos de sítios (solos) em
que o plano de manejo é desenvolvido. Contudo, no
manejo de populações naturais deve-se também
considerar a constituição genotípica dos indivíduos, a
qual é responsável pelas diferenças em produtividade,
adaptação e reprodução entre indivíduosde uma espécie.
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No entanto, apesar da grande importância dos fatores
genéticos dos indivíduos para a exploração sustentada
de uma espécie, tal componente tem sido subjugado
nos planos de manejo em florestas naturais tropicais.
Na realidade, não existem programas de manejo
florestal que considerem o componente genético
como um dos fatores primordiais para a real
efetivação da sustentabilidade (Sebbenn et al., 2000).

O manejo envolve alterações no tamanho
populacional e nos padrões espaciais dos indivíduos
dentro das populações (Bawa & Krugman, 1990;
Murawski, 1995). A redução drástica no tamanho
das populações, através do' corte seletivo, pode
levar à deriva genética, caracterizada pela perda e
fixação aleatória de alelos e ao aumento do
parentesco e da endogamia dentro das populações
(Crow & Kimura, 1970; Mettler & Gregg, 1973;
Ellstrand & Elam, 1993; Falconer & Mackay,
1997). A deriva pode inviabilizar os programas de
manejo, pela redução da capacidade adaptativa,
reprodutiva e produtiva das espécies. As alterações
na distribuição espacial dos, indivíduos dentro das
populações também podem levar às mudanças na
densidade e no comportamento dos polinizadores,
gerando alterações rios níveis de cruzamento, como
o aumento da autofecundação e consequentemente
da endogamia (Bawa & Krugman, 1990;
Murawski, -1995). Em plantas' alógamas, a
endogamia origina a depressão por endogamia, que
é a expressão dos genes deletérios em estado de
homozigose, caracterizada pela redução na
produtividade, fertilidade, viabilidade das sementes,
vigor e adaptação (Crow & Kimura, 1970; Allard,
1971; Mettler & Gregg, 1973; Geburek, 1986;
Falconer & Mackay, 1997). Estudos sobre a
depressão por endogamia em espécies florestais têm
detectado reduções drásticas no crescimento das
árvores (na ordem de 10 a 80% para altura), variando
de acordo com a espécie, população e progênie
(Fowler, 1980; Wilkox, 1983; Geburek, 1986; Wu
et al., 1998; Koelewijn et al., 1999, entre outros).

Este estudo teve como propósito avaliar a
estrutura genética de indivíduos adultos e progênies
de uma população natural e uma manejada de T
cassinoides. Assim, se objetivou: a) estudar a
distribuição da variação genética entre e dentro das
populações; b) analisar os possíveis efeitos do manejo
na variabilidade genética de lima população natural e
uma manejada, e c) sugerir possíveis diretrizes para
o manejo e para a conservação da espécie.
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2 MATERIAL E MÉTODOS

2.1 Amostragem

o trabalho foi realizado no município de
Iguape-SP, em duas ocorrências naturais de T.
cassinoides: uma sem influência antrópica (população
natural) e outra que sofreu intervenção através de
manejo tradicional (população manejada). O manejo
tradicional caracteriza-se pelo corte dos indivíduos
acima de 15 em de DAP, com posterior rebrota e/ou
regeneração por sementes, vindo o corte a seguir
quando os indivíduos regenerados alcançarem
novamente o DAP mínimo comercial (15 em), com
idade de aproximadamente 7 anos. A população natural
está localizada na Estação Ecológica da Juréia, do
Instituto Florestal de São Paulo, municípiode Iguape, SP.

Foram amostradas aleatoriamente 56 e 57
árvores adultas na população natural e manejada,
respectivamente. Também foram coletadas sementes
em 11 árvores na população natural e lOna manejada.
De cada árvore foram genotipadas 10 plantas
totalizando 110 indivíduos na população natural e 100
na manejada. A eletroforese de isoenzimas foi a
horizontal, conduzida em meio suporte de gel de 2/3 de
amido de milho (penetrose 30) a 13%, combinado com
113de arnido de batata (Sigma). As "corridas" foram
realizadas no Laboratório de Reprodução e Genética
de Espécies Arbóreas (LARGEA), em geladeira com
temperatura de 5°C, mantendo-se a corrente constante
em 35 miliampéres nos eletrodos. As enzimas foram
extraídas de tecidos foliares de árvores adultas e
plântulas com um ano de idade, empregando-se
aproximadamente 20 mg de tecido de limbofoliar, 10 mg
de areia lavada, 7 mg de PolivinilPirrolidona (pVP 40),
7 mg de Polivinil Pirrolidona (PVP-60) e 200
microlitros de solução de extração número 3 de Soltis
& Soltis (1989) para tecidos com alta concentração
de compostos secundários. O tampão do eletrodo e
do gel utilizado foi o Histidina, pH 6,6. As
isoenzimas reveladas foram: Alfa-Esterase (a-EST-
E.C. 3.1.1.1), Fosfoglucomutase (pGM-E.C. 2.7.5.1),
6-Fosfogluconato Desidrogenase (6PGDH-E.C.
1.1.1.44), Fosfoglucose Isomerase (PGI-E.C.
5.3.l.9), Isocitrato Desidrogenase (IDH-E.C.
1.l.1.42), Malato Desidrogenase (MDH-E.C.
1.1.1.37), Peroxidase (pO-E.C. 1.11.1.7) e Xiquimato
Desidrogenase (SKDH-E. C. 1.l.1.25). O protocolo
de revelação das isoenzimas é o mesmo apresentado
por Alfenas (1998).
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2.2 Análise Estatística

A diversidade genética dentro das
populações foi analisada pela heterozigosidade

A

observada (Ho)' heterozigosidade esperada pelo
A

Equilíbrio de Hardy-Weinberg (He)' número

médio de alelos por loco (Â), porcentagem de
~

locos polimórficos (P) e índices de fixação de

Wright (f), estimativas .obtidas a partir do
programa BIOSYS-l (Swofford & Selander, 1989).
As freqüências alélicas foram estimadas por:

Pi) = ni;ln.j, onde Pij = freqüência do alelo i na

população j; ni) = número de ocorrência do alelo i
na população t. n.j = número total de aleios

A

amostrados na população j. O índice Ho para

cada loco foi obtido por fIo = 1- L ~i '
A

onde: P; = freqüência do homozigoto ii e, He
A ~ 2

por He = 1- L...J P u: onde: Pij = freqüência

alélica estimada do z-ésimo alelo no j-ésimo loco.
A A

A estimativa média sobre os locos de H e Ho e
foi obtida pela média aritmética entre todos os locos
analisados (monomórficos mais polimórficos). O

valor P foi calculado pela média aritmética do
número total de alelos pelo número de
locas, sendo que um loco foi considerado
polimórfico quando a freqüência do alelo mais
comum não ultrapassava 95%. O valor Â foi
obtido pela divisão do número total de alelos
pelo número total de locos. O índice f foi
estimado para a média dos locas pela expressão
(Weir, 1996):

f

A significância de f foi obtida a partir
de 10.000 reamostragens "bootstrap" sobre locos.
O teste de Equilíbrio de Hardy-Weinberg (EHW)
foi realizado pelo teste exato de Haldane, fornecido
também pelo programa BIOSYS-l (Swofford &
Selander, 1989).
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A distribuição da variabilidade genética
entre e dentro das populações foi caracterizada por
análise de variância de freqüências alélicas (Weir,
1996), considerando o efeito de alelos, indivíduos e
progênies como aleatórios e de populações como
fixo. Assim, de acordo com Weir, a variável xij

corresponde ao alelo '~." na população "i",
portanto, quando xij estava presente, recebeu o
valor 1,0 e quando estava ausente recebeu o valor
zero. O modelo estatístico para a análise
hierárquica de indivíduos dentro de progênies foi:

Yijk = m + j; + bj(i) + gk(ij)

em que, Yijk = freqüência do alelo k, dentro do
indivíduo i, dentro da progênie i; m = média geral
das freqüências alélicas; j; = efeito da progênie i,
com i = 1, 2, ..., a; bf(iJ = efeito do indivíduoi,dentro
da progênie i, comi = 1, 2, ..., b.; gk{ij) = efeito do
alelo k, dentro do indivíduo i, dentro da progênie i,
com k = 1, 2, ... , nij. Os parâmetros genéticos

A

estimados foram: f)F = divergência genética entre

progênies ou coeficiente de parentesco entre
A

plantas dentro de progênies; F = correlação entre
alelos, dentro de indivíduos de diferentes progênies;

A

f = índice de fixação ou correlação entre alelos
dentro de indivíduos de mesma progênie.

Para análise de variância das freqüências
alélicas de indivíduos, dentro de progênies, dentro
de populações, utilizou-se o modelo estatístico:

Yijkl = m + Pi + jj(iJ + bk{ij) + gl(ijk)

em que, Yijkl = freqüência do alelo I, dentro do
indivíduo k, dentro da progênie i, dentro da
população i; m = média geral das freqüências
alélicas; P. = efeito fixo da população i, com
i = I, 2, ... , a; jj(i) = efeito da progênie i, dentro da
população i, com i = 1, 2, ..., b.; bk{ij) = efeito do
indivíduo k, dentro da progênie i, dentro da
população i, com k = 1, 2, ..., eij; gl(ijk) = efeito do
alelo I, dentro do indivíduo k, dentro da progênie i,
dentro da população i, com 1 = 1, 2, ..., nijk. As
estimativas dos componentes da variância para a
hierarquia de genes/indivíduos/progênies/populações
também foram obtidas segundo Weir (1996). Os
coeficientes de coancestralidade e endogamia
estimados foram: õ p = coeficiente de parentesco

entre indivíduos dentro de populações ou divergência
genética entre populações; õ F coeficiente de

parentesco ou coancestralidade das plantas
A

dentro das progênies; F = correlação entre alelos
dentro de indivíduos de diferentes populações;

A

f = correlação entre alelos dentro de indivíduos
dentro de populações.

A análise das freqüências alélicas das
árvores adultas foi realizada com base no modelo
estatístico:

em que, Yikl = freqüência do gene I, dentro do
indivíduo k, dentro da população i; m = média geral
da freqüência alélica; Pi = efeito fixo da população
i, com i = 1, 2, ..., a; bk(i;: efeito do indivíduo k,
dentro da população i, com k = 1, 2, ..., b-:
gl(ik) = efeito do gene I, dentro do indivíduo k, dentro
da população i, com 1 = 1, 2, ..., n». Os parâmetros

A

genéticos estimados foram: f)p = divergência

genética entre populações ou coeficiente de parentesco
A

entre árvores dentro de populações; F = índice de
fixação médio para o conjunto das populações;

A

f = índice de fixação médio dentro de populações.
Para verificar se as estimativas médias de

'" A. A. iA.

() p » () F' F, e f eram estatisticamente diferentes
de zero, estimou-se o intervalo de confiança a 95%
de probabilidade pelo método de reamostragem
bootstrap. Utilizaram-se 10.000 repetições sobre os
locos. As análises de variâncias, descritas acima e
os bootstraps foram obtidos através do programa
GDA de Lewis & Zaykin (1999).

A correlação de cruzamento (~) ou a

probabilidade de se encontrar um indivíduo de
autofecundação em uma progênie onde existe outro,
também de autofecundação e, a correlação de

paternidade (fp ) ou a proporção de irmãos-completos

nas progênies de cruzamento foi estimada para cada
população pelo programa MLTR ("Multilocos") de
Ritland (1997)*, baseada no modelo misto de
reprodução. As pressuposições assumidas pelo
modelo são dadas por Ritland & Jain(1981).

(*) RITLAND, K. Multilocus mating system program MLTR: version 1.1. Canada: University of Toronto, 1997. (Não publicado).

Rev. Inst. Flor., São Paulo, v. 13, n. 2, p. 99-113, dez. 2001.



SEBBENN, A. M. et aI. Estrutura genética em populações de Tabebuia cassinoides: implicações para o manejo florestal e a conservação genética.

103

A

O tamanho efetivo de populações (N e)
foi estimado para as árvores adultas por:

0,5

ê(_n -_1) + _1+---=---1
n 2n

A

em que, n = tamanho da amostra; f = índice de
"'-

fixação da população; e = coeficiente de

parentesco dentro de populações. Já o tamanho
efetivo para as progênies, foi estimado por
Vencovsky & Crossa (1999):

0,5

A (l+ê! 1J() --
! 111 • n

A

1+ f+ ----=--
2n

"-
em que, ef = coeficiente de parentesco dentro de

progênies ou divergência genética entre progênies;
m = número de progênies; n = número total de
indivíduos avaliados na população (n = Ln; );

êf é o quadrado do coeficiente de variação do

número de indivíduos (n;) avaliados nas progênies
(i = 1, 2, ... , v).

3 RESULTADOS E DISCUSSÕES

3.1 Freqüências Alélicas e Equilíbrio de
Hardy- Weinberg

Os locos isoezimáticos segregaram até
quatro alelos (TABELA 1). A população natural
apresentou quatro alelos que se encontravam
ausentes na população manejada (alelo 3 no loco
Mdh-l, Mdh-2 e 6Pdgh-l e alelo 4 no loco c-Est-I).
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A ausência de aleios na população manejada
já havia sido relatada por Sebbenn et al.
(2000), avaliando as progênies destas populações.
Os autores atribuíram o menor número de
alelos na população manejada em relação à
natural, aos efeitos da deriva genética, causada
pelo processo de exploração. Também se verifica
que dois alelos presentes nos adultos da
população natural (alelo 3, loco Mdh-l e Mdh-2) e
um na manejada (alelo 3, loco ce-Est-Z), não se
encontram nas progênies das respectivas
populações. Em todos estes casos, os alelos
apresentavam freqüência baixa (máxima 7,3%,
aleio 3, «-Est-Z, pop. natural), sugerindo efeitos de
deriva amostral, durante o processo de
reprodução ou devido ao pequeno número de
plantas avaliadas por progênies (10). Estas
hipóteses são reforçadas pelas diferenças nas
freqüências alélicas entre adultos e progênies,
como por exemplo, o caso do alelo 2 no loco
Pgm-2, Prx-l, Idh-l e 6Pgdh-l, alelo 3 no loco
ce-Est-I e alelo 1 no loco ce-Est-Z, na
população natural. Comportamento semelhante é
observado na população manejada nos locas
Pgi-l, Mdh-2, Prx-2, a-Est-2 e 6Pdgdh-l.
Entretanto, de modo geral, os alelos que foram
mais freqüentes ou raros em um loco, em
uma população, também o foram na outra,
indicando baixa divergência genética entre
populações.

O teste de Equilíbrio de Hardy-Weinberg-
EHW (TABELA 2) mostrou que todos os locas
em ambas as populações de indivíduos adultos se
encontram perfeitamente ajustados ao modelo. Já,
nas progênies, observa-se desvios em Cll1CO

locos na população natural e oito na
manejada, indicando que estão ocorrendo desvios
de cruzamentos aleatórios nas populações. Em
concordância, Sebbenn et al. (2000) observaram
que a espécie se reproduz por sistema misto,
combinando cruzamentos aleatórios, preferenciais,
entre aparentados e autofecundações (TABELA 4).
Desvios do EHW podem levar ao aumento dos
níveis de endogamia nas populações, gerando por
sua vez, depressão por endogamia, caso não
existam fortes forças seletivas atuando contra
estes efeitos.
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TABELA 2 - Probabilidades exatas de Haldane para o Equilíbrio de Hardy-Weinberg em indivíduos adultos e
progênies de populações de T. cassinoides.

Populações - Adultos
Natural ManejadaLocos Natural Manejada

Pgi-1
Pgm-I
Pgm-2
Mdh-2
Mdh-3
Prx-I
Prx-2
Est-1
Est-2
Idh-1
6Pgdh-1
Skdh-1

0,127 0,722
0,100 1,000
0,312 1,000
0,269 0,237
0,260 1,000
1,000 0,712
1,000 1,000
1,000 1,000
0,288 0,184
1,000 1,000
0,062 0,115
0,709 1,000

3.2 Distribuição da Variabilidade Genética Entre e
Dentro de Populações

As análises da estrutura genética das
populações mostraram, tanto para indivíduos
adultos como para progênies, baixa divergência
genética entre populações (ê < 5%), indicando

p

que mais de 95% da variabilidade genética se encontra
distribuída dentro das populações (TABELA 3). A
maioria dos estudos realizados com espécies
arbóreas (tanto tropicais como temperadas),
utilizando marcadores genéticos co-dominantes
(isoenzimas e microssatélites), têm revelado que a
mãior parte da variabilidade genética se encontra
dentro das populações (Hamrick & Godt, 1990). A
divergência genética entre populações, na maioria
das situações, não supera o patamar de 5%.
Maiores valores de divergência genética são
encontrados quando são estudadas muitas
populações, representando uma grande diversidade
de habitats de ocorrência das espécies e/ou existem
grandes diferenças na taxa de cruzamento entre
populações. Desta forma, como aqui se estudou
apenas duas populações, distanciadas de somente
100 km, grandes diferenças não eram esperadas. A
baixa diferenciação entre a população natural e a
manejada indica que o manejo, até este momento,
não causou grandes mudanças nas freqüências
alélicas das populações, isto é, as freqüências
alélicas mantiveram-se parcialmente estáveis entre
populações. Porém, ocorreu a perda de alguns alelos
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Populações - Progênies

0,000 0,006
0,337 1,000
1,000 0,123
0,000 0,000
0,531 0,223
0,000 0,000
0,009 0,000
0,063 0,017
0,227 0,002
1,000 1,000
0,661 0,050
0,020 0,000

de freqüência rara « 5%), os quais são de grande
importância evolutiva para a espécie florestal em
caso drástico de alterações ambientais, como
aumento na poluição e mudanças climáticas
(Krusche & Geburek, 1991). Alelos raros
contribuem pouco para medidas de divergência

A

genética entre populações (e p). o efeito de

amostragem ou deriva genética causado pelo corte
seletivo, retirando indivíduos com DAP superiores a
15 em, parece ser a causa da perda de aleios raros.
Estudos em espécies florestais, avaliando a
variabilidade genética em populações sob seleção
para o melhoramento genético, têm revelado resultados
semelhantes. Mori (1993), estudando diferentes
intensidades de seleção em clones de Eucalyptus
grandis, observou a perda de alelos de freqüência
inferior a 5%, quando a intensidade de seleção era
de 40% e de aleios com freqüência inferior a 17%,
quando a intensidade de seleção utilizada era de
17%. Hamrick (1991), comparando 16 populações
naturais de Pinus taeda com 2 pomares de sementes
melhoradas, observou a perda de aproximadamente
40% dos alelos raros com a seleção. Tais resultados
mostram que a redução do tamanho das populações
leva à perda de alelos de baixa freqüência, sendo
tanto maior a perda quanto maior a redução do
tamanho da população, em concordância com as
predições teóricas postuladas pela literatura corrente,
que avalia os efeitos do tamanho amostral sobre a
deriva genética (Crow & Kimura, 1970; Mettler &
Gregg, 1973; Hart & Clark, 1989; Hedrick, 1999).
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A A

TABELA 3 - Índice de fixação médio dentro de populações (f), conjunto das populações ( F), divergência
A A

genética entre progênies «() f) e divergência genética entre populações «() p)' em indivíduos

adultos e progênies de duas populações de 1'. cassinoides.

Progênies'

Adultos Populações Pop. Natural Pop. Manejada

A 0,014 0,124 0,050 0,233f
[-0,064 a 0,100] [-0,021 a 0,260] [-0,110 a 0,219] [0,072 a 0,413]

A 0,061 0,295 0,207 0,367F
[-0,034 a 0,161] [0,175 a 0,405] [0,052 a 0,355] [0,224 a 0,511]

A 0,195 0,165 0,162
()f

[0,152 a 0,224] [0,126 a 0,205] [0,111 a 0,203]

0,047

[0,015 a 0,083]

0,039

[0,l52 a 0,225]

[] Intervalo de confiança, obtido por 10.000 reamostragens "bootstraps".
(a) Fonte: Sebbenn et al. (2000).

A divergência genética entre progênies
A

dentro de populações «() f) foi superior a 0,125,

valor esperado em progênies exclusivamente de
meios-irmãos, indicando a presença de indivíduos
com outros graus de parentesco. Em concordância,
Sebbenn et al. (2000), detectaram altas taxas de
autofecundação e cruzamento entre parentes
(TABELA 4). Neste prévio estudo, os autores não
avaliaram a correlação de autofecundação, nem a
correlação de paternidade. A correlação de
autofecundação (f ) mostrou, para ambas as

s

populações, valores baixos « 0,07), revelando que
não existe a tendência em uma ou outra progênie
apresentar um maior número de indivíduos
gerados por autofecundação e que estes se encontram
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aleatoriamente distribuídos dentro das progênies.
Porém, a correlação de paternidade ( P p )

evidenciou valores relativamente altos (mínimo
0,295 - pop. manejada), sugerindo que uma boa
parte das progênies geradas por cruzamento foi
originada por pólen de mesma árvore, em especial
na população natural. Pode-se, assim, afirmar que
as progênies de 1'. cassinoides não são
exclusivamente meios-irmãos, mas sim uma mistura
de meios-irmãos, irmãos-completos e indivíduos de
autofecundação, confirmando a magnitude da
divergência genética entre progênies. Misturas de
diferentes graus de parentescos dentro de progênies
de polinização aberta em espécies florestais também
foram encontradas por Millar et aI. (2000), Seoane
et ai. (2001) e Sebbenn et aI. (2000).
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TABELA 4 - Tamanho da amostra (n),c1ones repetidos (nc/ones), número de indivíduos diferentes (n'), número

médio de alelos por loco (Â) e porcentagem de locos polimórficos (p), heterozigosidade

observada (fi o ), heterozigosidade esperada (li e), índice de fixação (j), tamanho efetivo
A

populacional (N), relação entre tamanho efetivo e tamanho da amostra (fi /n '), taxa de
e e

cruzamento multilocos (i m)' unilocos (t s ), entre aparentados (i m - t s ), taxa de

autofecundação (S), correlação da taxa de cruzamento (f ) e correlação de paternidade (P ),s p

em populações de indivíduos adultos e progênies de T. cassinoides.

Adultos Progênies"

Â

/>(95%)

Natural Manejada

56 57

10 2

46 55

2,7 (0,2) 2,4 (0,2)

92,3% 84,6%

0,376 (0,050) 0,382 (0,045)

0,264 (0,048) 0,267 (0,048)

0,017 0,012

[-0,083 aO, 123] [-0,070 a 0,091]

8,7 9,0

0,19 0,16

Natural Manejada

n 110 100

nc/ones

n

A

tlll

2,5 (0,2) 2,3 (0,2)

84,6% 76,9%

0,253 (0,041) 0,174 (0,036)

0,314 (0,051) 0,266 (0,049)

0,207 0,357

[0,051 a 0,355] [0,224 a 0,511]

31,4 29,0

0,29 0,29

0,895 (0,048) 0,783 (0,104)

0,720 (0,062) 0,690 (0,090)

0,175 (0,040) 0,092 (0,048)

0,105 0,217

0,054 (0,010) 0,068 (0,016)

0,547 (0,095) 0,295 (0,070)

A

f

N /ne

A A

t -tm s

( ) Erro padrão da média.
[] Intervalo de confiança, obtido por 10.000 reamostragens "bootstraps".
(a) Fonte: Sebbenn et ai. (2000).
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Nas progênies, o índice de fixação dentro-
...•.

de populações (I) e o conjunto das populações
...•.

(F ) apresentaram valores positivos altos e
significativamente diferentes de zero (TABELA 3),
com exceção do J, na população natural,
indicando excesso de homozigotos e que a
endogamia é comum tanto nas progênies da
população natural como na manejada, mas
especialmente na última. No entanto, avaliando-se
estes mesmos índices nos adultos, observa-se
valores positivos e não significativamente diferentes
de zero, demonstrando ausência de endogamia e
sugerindo seleção para heterozigotos entre a fas~ de
plântulas e adultos. Seleção para heterozigotos
entre a fase de plântulas e a fase adulta também foi
detectada em Pinus ponderosa (Linhart et al.,
1981), Pseudotsuga menziensii (Shaw & AIIard,
1982), Abies balsamae (Neale & Adams, 1985),
Picea mariana (Boyle & Moergenstern, 1986),
Pinus radiata (Plessas & Strauss, 1986),
Eucalyptus rhodantha (Sampson et ai., 1989),
Euterpes edulis (Reis, 1996), Eucalyptus
argutifolia (Kennington & James, 1997), Genipa
americana (Sebbenn et ai., 1998), Eucalyptus
marginata (Millar et aI., 2000), Metrosideros
excelsa (Schimidt-Adams et aI., 2000) e Cariniana
legalis (Sebbenn et ai., 2000), entre outros. Este
fenômeno é altamente favorável à manutenção da
variabilidade genética em populações naturais.
Contudo, se o efeito gargalo causado pelo manejo
seletivo for muito intenso, o parentesco dentro das
populações pode crescer muito rapidamente (poucas
gerações) levando à erosão genética das populações .

...•.

Observa-se ainda, que o índice F foi
...•.

muito superior ao índice I, indicando que o

processo de deriva combinado com o sistema
reprodutivo foram os responsáveis pelos altos níveis
de endogamia, em especial nas progênies.

3.3 Variabilidade Genética Dentro de Populações

Uma avaliação visual dos genótipos
isoenzimáticos revelou a presença de indivíduos
idênticos nas populações de árvores adultas. Na
população natural foram detectados seis indivíduos
repetidos, sendo dois com uma cópia e quatro com duas
cópias, totalizando 10 possíveis cIones. Na manejada
foram detectados apenas dois indivíduos repetidos,
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sendo ambos com apenas uma copia. O menor
número de cIones na população manejada,
possivelmente está associado ao processo de
exploração, isto é, o corte seletivo teria eliminado
os cIones na população natural.

O número de alei os por locos (Â) e a

porcentagem de locos polimórficos (p) foram
maiores nas árvores adultas do que nas progênies
ena população natural em relação à manejada
(TABELA 4). Primeiro, isto mostra que ocorreu.
deriva genética durante o processo de reprodução
e, segundo, que o manejo reduziu os níveis de
variabilidade genética entre e dentro de locos. As

A

heterozigosidades observadas (H o ) e esperadas
A

(H e) e o índice de fixação dentro das

populações (f) também foram muito superiores
nas plantas adultas em relação às progênies,
sugerindo a presença de deriva genética devido
ao sistema de reprodução, manejo e seleção
contra homozigotos nas populações.

De forma interessante, as heterozigosidades
e o índice de fixação foram semelhantes nos adultos
da população natural e manejada, mas as
heterozigosidades caíram e o índice de fixação
aumentou drastricamente na geração de progênies.
Na população natural, a heterozigosidade observada
caiu e a esperada e o índice de fixação subiram nas
progênies, demonstrando que esta população,
apesar de perder variabilidade genética (H o ) e

A

aumentar a endogamia (f) não perdeu potencial
A

evolutivo ( H e ) com o processo de reprodução. Já
a população manejada perdeu maior variabilidade
genética e aumentou os níveis de endogamia .

Os níveis de heterozigosidade observados
nas populações de T. cassinoides podem ser
considerados altos se comparados com outras
espécies arbóreas tropicais. Hamrick & Godt

A

(1990) estimaram em 0,157 a H e de espécies
de polinização entomofílica e dispersão de
sementes via anemocória. Murawski & Hamrick
(1991) estimaram, para espécies arbóreas

A

tropicais comuns, uma He média de 0,146.
Tais resultados, comparados com os aqui
obtidos, demonstram que T. cassinoides
apresenta altos níveis de variabilidade genética.
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A alta variabilidade pode ser atribuída ao fato
de a espécie ser comum, apresentar alta densidade
espacial, sofrer seleção contra homozigotos e
apresentar eficientes mecanismos de dispersão
de genes (pólen e sementes), permitindo assun,
uma intensa troca gênica entre e dentro
de populações.

De modo geral, estes resultados indicam
que certos níveis de endogamia são naturalmente
gerados nas progênies de T. cassinoides, pelo
processo de reprodução, porém, o corte seletivo
realizado pelo manejo está alterando drasticamente
o sistema de reprodução da espécie, gerando
maiores níveis de endogamia nas populações sob
manejo. Este comportamento já havia sido descrito
como plausível por Sebbenn et al. (2000), apesar de
os autores não terem avaliado a geração de
indivíduos adultos

3.4 Manejo Florestal e Conservação Genética

A variabilidade genética foi menor na
população manejada (TABELA 4) devido à perda
de alelos raros e aumento na taxa de
autofecundação e endogamia nas progênies. O corte
seletivo leva à exclusão de genótipos e,
consequentemente, à perda de aleIos por deriva
genética, como já discutido anteriormente. Como a
espécie se regenera por rebrota, após o corte, os
genótipos não são efetivamente eliminados das
populações, mas excluídos dos eventos reprodutivos,
entre a fase de corte e a fase em que a regeneração
entra novamente em reprodução. A redução da
população reprodutiva, pelo manejo, causa um
efeito conhecido como gargalo genético, que é o
afunilamento da base genética da população, tendo
como conseqüências a deriva genética, caracterizada
pela perda de alelos de baixa freqüência e o aumento
do grau de parentesco e dos níveis de endogamia
dentro das populações (Ellstrand & Elam, 1993).
Desta forma, as freqüências alélicas das próximas
gerações sempre serão dominadas pelas freqüências
alélicas das porta-sementes, devido a estas
produzirem maior quantidade de pólen e óvulos.
Para tanto, é necessária a manutenção de um
número de porta-sementes por hectare que minimize
os efeitos adversos da deriva genética.
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A eliminação total das porta-sementes e a
redução do DAP mínimo de corte para 12 em,
que é a proposta atual dos manejadores, poderá,
com o passar das gerações, levar à degradação
genética e à redução na produtividade das
populações sob manejo. A determinação do
número mínimo de porta-sementes a serem
mantidos por hectare pelo manejo deve ser feita

"
com base no N e . A estimativa do tamanho efetivo

"
populacional ( N e) foi obtida para os adultos

"
considerando o provável parentesco «() p) e a

"
endogamia presente dentro das populações (f). O

"
coeficiente () p> mede a divergência genética entre

populações a partir do parentesco dentro das
"

populações. li, o N e para progênies foi medido
pelo coeficiente de parentesco ou coancestralidade

"
entre plantas dentro de progênies «()f) e pela

"
endogamia no conjunto das progênies (f)

(TABELA 4).
o tamanho efetivo foi semelhante entre a

população natural e a manejada, tanto para
as progênies como para' as plantas adultas.
Contudo, a relação entre o tamanho efetivo e o
tamanho amostral, excluindo-se os clones idênticos
(n ') foi maior na população natural de indivíduos
adultos (0,19) do que na manejada (0,16),
indicando que cada 100 árvores adultas na
população natural e manejada correspondem,
respectivamente, a 19 e 16 árvores de uma
população infinita sem parentesco, endogamia e
praticando cruzamentos aleatórios (pop. panmítica
ideal). Para progênies, tal relação foi idêntica
(0,29), apesar do menor tamanho amostral na

"
população manejada. O N e das plantas adultas foi

expressivamente inferior aos apresentados pelas
"

progênies, para ambas as populações. O N e é

mais afetado pelo parentesco dentro das
populações do que pela endogamia. Portanto, a
presença de parentesco dentro das populações

"
causa maior redução no N e' do que a endogamia

por si só.
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o tamanho efetivo de 50 plantas tem sido
preconizado como mínimo para a conservação
genética de uma população a curto prazo (Frankel &
Soulé, 1981). Como este tamanho foi determinado
para espécies que apresentam gerações discretas, sem
sobreposição de gerações, Sebbenn et ai. (2001)*
sugeriram que este número seja ampliado em
espécies florestais para pelo menos 60. Adotando-se
tal recomendação, os resultados mostraram que para
se manter o tamanho efetivode 60 plantas por população,
é necessário preservar pelo menos 318 [(46 x 60)/8,7]
árvores por população. Definindo arbitrariamente a
área ocupada por uma população de T cassinoides
em, no máximo 4 hectares, a conservação in situ de
80 (318 árvores/4 ha) árvores por hectare, permite a
preservação do tamanho efetivo de 60. Sebbenn et ai.
(2000) determinaram com base em estimativas
otimistas, a necessidade de preservar 60 árvores porta-
sementespor hectare para a conservação de um tamanho
efetivo de 50 plantas por hectare, resultado muito
semelhante ao encontrado diretamente com avaliação
do tamanho efetivo das populações de indivíduos
adultos. Tendo em vista que ocorrem aproximadamente
324 indivíduospor hectare com DAP superior a 15cm**,
80 árvores por hectare, correspondem à conservação de
apenas 25% do total dos indivíduos,logo,a exploraçãode
75% das árvores com DAP superior a 15 em. As
plantas preservadas como porta-sementes devem estar
em plena fase reprodutiva e distribuídas
uniformemente por toda a área dos caixetais, a fim de
otimizar os cruzamentos e reduzir a probabilidade de
selecionardones idênticose indivíduos aparentados.

O aumento no número de porta-sementes
possivelmente reduz a taxa de autofecundação, pela
menor distância entre as plantas e, principalmente,
aumentando o número de indivíduos contribuintes
para as freqüências alélicas das próximas gerações,
reduzindo assim as chances de perda de alelos por
deriva genética. Recomenda-se também que
populações sejam conservadas intactas in situ, em
toda área de ocorrência natural da espécie e ex situ
com material igualmente coletado de toda a área de
ocorrência. Para a conservação ex situ recomenda-se,
com base em Sebbenn et al. (2001), que pelo menos
30 populações sejam amostradas, sendo em cada uma
coletada sementes de pelo menos 15 árvores.

Os resultados obtidos neste estudo, apesar
de esperados pela teoria corrente em genética de
populações, são preliminares, sendo importante a
avaliação genética de um número maior de
populações manejadas e naturais, a fim de sedimentar
melhor os resultados observados. Assim, sugere-se em
um futuro estudo, a análise de mais uma população
natural e três manejadas. O tamanho amostral para
plantas adultas pode ser o mesmo aqui utilizado
(> 50 árvores/população), mas o de progênies deve
ser ampliado para aproximadamente 30 progênies
por população e 10 plantas por progênie, com base
em Sebbenn et ai. (2001).

5 CONCLUSÕES

1. A distribuição da variabilidade genética entre e
dentro de populações revelou que mais de 95%
da variabilidade genética se encontra distribuída
dentro das populações.

2. A divergência genética entre a população
manejada e a natural, apesar de baixa, revelou a
perda de aleios raros, por deriva genética,
causada pelo manejo realizado.

3. O manejo realizado causou a perda de a1elos raros,
redução nas heterozigosidades,porcentagem de locos
polimórficose aumento no coeficientede endogamia.

4. As progênies foram compostas por misturas de
meios-irmãos, irmãos-completos e indivíduos de
autofecundação.

5. Para efetivar o manejo sustentável da espécie,
considerando o componente genético, é
necessária a conservação de pelo menos 80
árvores porta-sementes por hectare.
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