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Resumo

A fragmentacdo do habitat € o processo pelo qual uma area continua pode ser
tanto reduzida quanto dividida em areas menores, chamadas de fragmentos. Conforme as
paisagens florestais tornam-se fragmentadas, as popula¢des sdo reduzidas, diminuindo a
diversidade de espécies. A perda de espécies pode ser devido a reducao da area, a perda
de heterogeneidade ambiental e a perda de variabilidade genética. Em plantas, as
consequiéncias genéticas da fragmentagdo do habitat sdo mais complexas devido a
caracteristicas da histéria de vida de cada espécie. Em espécies arbdreas pioneiras, a
extingcdo e a recolonizagao podem aumentar o fluxo génico e reduzir a diferenciacao entre
as populacoes. Assim, estudos de genética de populacées de ambientes fragmentados
permitiriam entender quais sdo 0os mecanismos que envolvem desde a dindmica destas
populagbes nestes ambientes e o fluxo génico entre elas. Através da eletroforese de
isozimas, Croton floribundus (Euphorbiaceae) foi estudada em seis remanescentes de
Mata Atlantica, pertencentes a Area de Protecdo Ambiental de Souzas e Joaquim Egidio,
Campinas, SP. Os objetivos deste trabalho foram investigar e comparar a variabilidade
genética entre e dentro de fragmentos, de adultos e jovens de C. floribundus, fazendo
inferéncias sobre o fluxo génico e sua importancia em uma paisagem fragmentada.
Amostras de adultos e jovens foram coletadas e analisadas através das estimativas de
variabilidade genética intrapopulacional e dos niveis de estruturagcao populacional a partir
das estatisticas-F de Wright (parametro 6). Os altos indices de diversidade genética e
pouca diferenciacdo genética entre as amostras estudadas indicam que C. floribundus
consiguiu manter a variabilidade genética de suas populagdes em curto prazo, sob
condicdes de paisagem antropizada. Foi observada uma alta variabilidade genética e um
alto indice de endocruzamento que podem ser explicados pelas caracteristicas da historia
de vida de C. floribundus. A fragmentagdo recente, o numero limitado de geracées
transcorridas ap6s a fragmentagdo, a dominancia na paisagem, a alta densidade de
individuos e a ocorréncia de fluxo génico entre fragmentos mais préoximos podem ter
facilitado a manutengcdo da variabilidade genética e a baixa diferenciacdo entre as
amostras de adultos e jovens de C. floribundus estudadas.
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Abstract

Habitat fragmentation is the process during which a large and continuous area is
reduced or divided in small patches, called remnants. As forest landscapes are
fragmented, their populations are reduced, so the species diversity. The loss of species
may be due to the reduction of the area, of the environmental heterogeneity and of the
genetic variability. In plants, the genetic consequences of habitat fragmentation are
complex due to the particularities of the of each species’ life history. In pioneer species,
recurrent events of extinction and recolonization can promote gene flow and reduce the
differentiation between populations. Thus, genetic studies of fragmented populations may
help to understand the mechanisms involved in the dynamics of these populations as well
as the levels of gene flow among them. Through electrophoretic procedures, Croton
floribundus (Euphorbiaceae) was studied in six remnants of Atlantic Forest, belonging to
the Area de Protecdo Ambiental de Souzas e Joaquim Egidio, Campinas, SP. The
objectives of this study were to investigate and compare the genetic variability within and
among samples of adults and juveniles of C. floribundus, making inferences about the
levels of gene flow and its importance in a fragmented landscape. Samples were collected
and analyzed through estimates of intrapopulacional genetic variability and levels of
population estrutucture. The high populational genetic diversity and the low genetic
differentiation between the studied samples indicate that populations of C. floribundus
keep their genetic variability in a short term, under the conditions of a disturbed landscape.
The high genetic variability and the high levels of inbreeding can be explained by the life
history characteristics of C. floribundus. The recent fragmentation, with a limited number of
generations, the abundance of this species in the landscape, the high density of
individuals and the occurrence of gene flow between close remnants may mantain of the
high genetic variability and the low differentiation among the studied samples of adults and
juveniles of C. floribundus.
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1. Introducao

Da Mata Atlantica, o Brasil herdou a biodiversidade, que faz deste bioma um dos
mais ricos em espécies do mundo. A Mata Atlantica (sensu lato) é constituida por um
conjunto de formagdes vegetais arbdreas - definidas pelas Floresta Ombroéfila Densa,
Floresta Ombrofila Aberta, Floresta Ombroéfila Mista, Floresta Estacional Semidecidual,
Floresta Estacional Decidual e os Manguezais - e ndo arbéreas como a vegetacdo de
Duna e de Campos de Altitude (Joly et al., 1999; Oliveira Filho e Fontes, 2000). Ela abriga
1.361 espécies conhecidas da fauna brasileira, com 261 espécies de mamiferos, 620 de
aves, 200 de répteis e 280 de anfibios. Possui, ainda, cerca de 20 mil espécies de plantas
vasculares, das quais 8 mil sdo endémicas deste bioma (Myers et al., 2000).

No entanto, menos de 100.000 km? (cerca de 7%) da cobertura vegetal da Mata
Atlantica, um dos 5 hotspots mais ameagados do mundo (Myers et al., 2000), restam hoje
na forma de imensos arquipélagos de pequenos fragmentos de mata e muito espagados
devido a ilimitada perda de habitat. Adicionalmente a perda de habitat, outras ameacas
contribuem para a degradacao da floresta, incluindo a retirada de lenha, exploracao ilegal
de madeira, caga, extrativismo vegetal e invasao por espécies exoticas, mesmo existindo
uma legislacédo para a protecao dessa floresta (Tabarelli et al., 2005).

A fragmentagéo do habitat, em decorréncia da agcdo do homem, é o processo pelo
qual uma éarea continua pode ser tanto perdida quanto reduzida em &reas menores
denominadas fragmentos (Primack e Rodrigues, 2001). Estes fragmentos podem se
tornar potencialmente isolados, comprometendo assim, a diversidade de espécies.
Conforme as paisagens florestais tornam-se fragmentadas, as populacdes das espécies
sao reduzidas, os padrdes de migragao e dispersao sao alterados e os habitats tornam-se
expostos a condigcbes externas adversas anteriormente inexistentes. Além disso, os
efeitos de borda que alteram a distribuicdo, o comportamento e a sobrevivéncia de
espécies de plantas e animais serdo aumentados em areas de fragmentagao florestal
(Tabarelli et al., 1999; Nascimento e Laurence, 2006).

Historicamente, a cobertura florestal do planeta tem sido reduzida através do
desmatamento, principalmente para a expansao de fronteiras agricolas. Com isto,
florestas anteriormente continuas encontram-se agora dispostas em fragmentos
remanescentes freqlientemente definidos pelos seus limites fisicos e uma matriz ao seu

redor, uma paisagem altamente modificada ou degradada. Os fragmentos podem diferir



na forma, tamanho, microclima, regime de luminosidade, solo, grau de isolamento e tipo
de propriedade (Scariot, 1998; Rodrigues e Nascimento, 2006).

A riqueza das espécies e sua persisténcia nos remanescentes florestais estao
relacionadas ao tamanho destes remanescentes e ao seu grau de isolamento, com 0s
fragmentos funcionando como ‘“ilhas de habitat” em uma matriz modificada e dominada
pelo homem, conforme 0 modelo de biogeografia de ilhas (Brown e Lomolino, 1998). Apds
a fragmentagdo, entretanto, os remanescentes florestais poderdo ser ainda
invariavelmente expostos a diferentes escalas de perturbagdes humanas e ambientais
que podem afetar as comunidades e populagcdes das espécies, além das influéncias da
area e do isolamento (Ghazoul, 2005; Benedick et al., 2006).

Os efeitos da fragmentagao do habitat podem ser divididos em abiéticos e biéticos.
Os efeitos abioticos seriam 0 aumento na penetragédo de luz, a elevagao da temperatura e
a reducdo da umidade relativa do ar e do solo. J& os bibticos seriam a perda de
diversidade e mudangas na composi¢cao das espécies, as alteragées nos padrdes de
distribuicdo e de abundéancia dos organismos € o aumento da proporcao de arvores
mortas ou danificadas, gerando uma maior propor¢cdo de interrupcées no dossel e de
formacao de clareiras (Santos, 2003).

A perda de espécies, um dos efeitos bibticos da fragmentacdo, pode ser
consequéncia tanto da redugcdo da é&rea que foi fragmentada, da perda de
heterogeneidade ambiental, como também, algumas espécies podem ser perdidas devido
a condigdes microclimaticas em relagcdo a floresta continua, resultantes do efeito de
borda. Além destes fatores, outras espécies podem se extinguir nos fragmentos devido a
perda de variabilidade genética e do declinio da reproducao pela perda de polinizadores
(Aizen e Feinsinger, 1994).

Além de alteragbes na composigao e na riqueza das espécies, a fragmentagao do
habitat, com a diminuicio do tamanho e com o aumento do isolamento dos
remanescentes, pode levar a conseqUéncias genéticas para as populagbes como a
erosdo da variabilidade genética e o aumento de diferenciacdo genética entre as
populagbes através do aumento da deriva genética, elevado endocruzamento, fluxo
génico reduzido e aumento da probabilidade de extingbes locais de demes dentro de uma
metapopulacdo (Young et al., 1996; Bacles et al. 2004). Além disso, tais consequéncias
podem também resultar, a longo prazo, em diminui¢ao do valor adaptativo e extingao das
espécies (Zhao et al., 2006).



Em plantas, a fragmentagcdo do habitat impde sérias ameacas a variabilidade
genética das populagcdes com o aumento do isolamento e o tamanho reduzido dos
fragmentos. No entanto, os efeitos genéticos da fragmentacdo do habitat sdo mais
complexos devido a caracteristicas da histéria de vida como: seu habito séssil, diferengas
interespecificas na longevidade, o tempo de geracao, a abundancia dos individuos antes
da fragmentacao, a extensa variedade de sistemas reprodutivos sexuais e assexuais, a
possibilidade de fluxo génico através de polen e sementes, a conservagdo do material
genético em banco de sementes e suas interagdes com vetores de pdlen e de sementes
que podem também ser afetados por eventos de fragmentacao (Young et al., 1996; Kolb e
Lindhorst, 2006; Cuartas-Hernandez e Nunez-Farfan, 2006).

A fragmentacdo de uma area continua de populagbes arbdreas pode
potencialmente romper processos ecoldgicos e evolutivos, modificando adversamente a
composicao genética destas populagdes. Hamrick (2004) dividiu os efeitos genéticos da
fragmentacao em espécies arbdreas em efeitos a curto e a longo prazo. A curto prazo, ou
seja, em uma ou duas geragdes imediatamente apds a fragmentacao, a estrutura genética
na paisagem fragmentada deve representar a estrutura genética antes da fragmentacao.
Se na populagdo original a estrutura genética espacial for pequena, os fragmentos
espacialmente separados devem também mostrar pouca heterogeneidade genética. Além
disso, ndo ha muita perda de diversidade genética, uma vez que poucos alelos de baixa
freqiéncia sao perdidos devido ao pequeno numero de geragcbes transcorridas.
Potencialmente, os padrées de cruzamento e o fluxo génico através da polinizacao e a
dispersao podem ser prejudicados.

A longo prazo (Hamirck, 2004), os efeitos da fragmentacdo podem modificar
enormemente a composicao genética de cada fragmento assim como da paisagem como
um todo. Se o fluxo génico entre os fragmentos for limitado, a deriva genética aumentara
a diversidade entre os fragmentos e diminuira dentro de cada um. O nivel de fluxo génico
entre as populacdes é o elemento-chave para prever os efeitos da fragmentagéo sobre
estas populagdes. Ele promove a conectividade genética entre as populagdes e com a
fragmentacdo do habitat, a abundancia dos vetores de pdlen e de sementes e seus
comportamentos podem ser alterados (Sork e Smouse, 2006).

Espécies arboreas tropicais podem ser particularmente vulneraveis aos efeitos da
fragmentacdo devido as suas caracteristicas demograficas e reprodutivas, a baixa
densidade de ocorréncia, aos sistemas de cruzamento auto-incompativeis, as altas taxas

de fecundacdo cruzada e as interagdes com seus polinizadores e dispersores de



sementes (Lowe et al., 2005). No entanto, espécies pioneiras, também chamadas de
secunddrias ou colonizadoras, sao sujeitas a extingdes locais e recolonizagdes e possuem
historias de vida e estruturas populacionais unicas. A extincdo e a recolonizagdo podem
aumentar o fluxo génico e reduzir a diferenciacao entre as populacoes, explicando, assim,
a alta ocorréncia destas espécies em paisagens perturbadas (Slatkin, 1987).

O estudo da estrutura e variabilidade genética de populagbes arbdreas em
ambientes fragmentados pode contribuir para o entendimento dos mecanismos que
envolvem desde a dindmica destas populagdes nestes ambientes e o fluxo génico entre
as populacoes. Estes estudos, juntamente com as caracteristicas da historia de vida
destas populagdes podem fornecer dados importantes sobre a capacidade de
sobrevivéncia das espécies, uma vez que populagdes com niveis baixos de variabilidade
podem ser mais suscetiveis a flutuagbes em parametros genéticos, ecoldgicos e
ambientais. Além disso, quantificar o impacto da degradagdo do habitat em
remanescentes florestais € também determinar o valor destes remanescentes para a
conservagao; estimar repercussdes futuras da fragmentagéo florestal em ambientes
tropicais e formular estratégias efetivas para a conservacdo e manejo sustentavel de
recursos genéticos para as espécies que habitam areas degradadas (Gomes et al., 2004).

Alguns estudos com espécies arb6reas mostraram que a fragmentacdo pode agir
de diferentes formas sobre a variabilidade genética das populacdes, dependendo das
caracteristicas da histéria de vida, demograficas e evolutivas das populacbes de cada
espécie. Colevatti et al. (2001) ndo encontraram efeito da fragmentacéao na variabilidade
genética em Caryocar brasiliense (Caryocaraceae), enquanto White et al. (1999)
detectaram perda de alelos de baixa freqliéncia em populacées fragmentadas de
Swietenia humilis (Meliaceae). Como um exemplo de fragmentacdo historica, Billington
(1991) encontrou uma correlagdo entre tamanho da populagdo e variabilidade genética
em Halocarpus bidwillii (Podocarpaceae), uma espécie polinizada pelo vento e Frankham
(1996) confirma esta correlagdo através de meta-andlises que incluiram varias espécies
de plantas e de animais e apresentaram correlagao positiva para estas duas variaveis.

Uma das formas mais utilizadas para avaliar a diversidade genética em
populagdes naturais é baseada no estudo do polimorfismo por meio de eletroforese de
isozimas em locos que codificam proteinas especificas. A eletroforese de isozimas é uma
técnica muito utilizada devido as suas particularidades como: a simplicidade da
metodologia, o0 baixo custo, a base molecular simples usada para identificar os
polimorfismos e a falta de efeitos ambientais, quase sem excecdes. Os locos



aloenzimdticos podem ser efetivamente identificados em um grande numero de individuos
por um curto periodo de tempo (Auler et al., 2002). Estudos sobre a estrutura e a
diversidade genética de populagcdes naturais de espécies de arbdreas tropicais através do
uso de marcadores isozimicos sao feitos ha mais de 20 anos (Hamrick e Loveless, 1986;
Loveless e Hamrick, 1987; Buckley et al., 1988; Murawsky e Hamrick, 1991; Hamrick e
Murawsky, 1991; Eguiarte et al., 1992; Young et al., 1999; Gonzéalez-Astorga e Castillo-
Campos, 2003; Kageyama et al., 2003; Souza et al., 2004; Botrel e Carvalho, 2004;
Ribeiro et al., 2005).

No municipio de Campinas, ha cerca de 197 fragmentos florestais remanescentes
de vegetagdo original de aproximadamente 50 anos atrds, quando a expansao da
agricultura promoveu um mosaico de Mata Atlantica. Estes fragmentos séo florestas
estacionais semideciduas, que ocupam hoje apenas 2,55% da area total do municipio de
Campinas e estdo reunidos na Area de Protegdo Ambiental de Souzas e Joaquim Egidio,
SP (Santos, 2003).

O estudo destes remanescentes florestais teve significativo incremento nas dltimas
duas décadas. Alguns estudos mostraram que essas florestas sao bastante heterogéneas
(Santos, 2003) do ponto de vista bidtico, uma vez que as espécies distribuem-se
diferencialmente dentro e entre os fragmentos e do ponto de vista abibtico, onde a
umidade, o solo, a topografia e a altitude influenciam fortemente na distribuicado das
espécies (Botrel et al., 2002). Cada fragmento, com histérico e estado de preservacao
préprio, € Unico, aumentando, assim, sua importancia para o0 manejo e a conservagao. Do
ponto de vista floristico e fitossocioldgico, alguns remanescentes de Campinas ja foram
bem estudados (Bernacci e Leitao-Filho, 1996; Toniato et al.,1998; Santin, 1999; Santos,
2003).

No entanto, estudos sobre a distribuicdo da variabilidade genética dentro e entre
as populacées de plantas destes fragmentos ndo foram realizados, principalmente,
relacionados a espécies arbdreas pioneiras, muito abundantes nestes fragmentos
(Santos, 2003). Espécies pioneiras sdao um grupo particular de plantas que possuem
caracteristicas como banco de sementes e fluxo génico, via polinizacao, a longa distancia,
que podem apresentar conseqiiéncias genéticas e ecolégicas importantes para as
populagdes destas espécies (Ribas e Kageyama, 2004), principalmente em ambientes
perturbados. O estudo da distribuicdo da variabilidade genética em populacées de
espécies pioneiras em fragmentos remanescentes pode fornecer subsidios para o

conhecimento do comportamento deste grupo de plantas em um ambiente fragmentado,



além de auxiliar no planejamento do manejo e recuperacado de areas degradadas. Nos
fragmentos pertencentes a Area de Protecdo Ambiental de Souzas e Joaquim Egidio, a
abundancia de individuos, a facilidade de identificacdo no campo dos seus estagios de
desenvolvimento e estudos de polinizacdo, dispersdo, fenologia, sistema reprodutivo,
distribuicdo espacial conhecidos, levaram a escolha de populacées de Croton floribundus
(Euphorbiaceae) para este trabalho.

Croton L. é um dos maiores géneros das Euphorbiaceae, com cerca de 1.200
espécies nos tropicos e subtropicos, a maioria distribuida nas Antilhas e América do Sul, e
poucas na América do Norte (Webster, 1994). Suas espécies sao arvores, arbustos, ervas
e lianas, geralmente mondicas, algumas vezes didicas, com tricomas de varios tipos,
inflorescéncias com as flores pistiladas na base e estaminadas no é&pice, estames
dobrados no botéo floral e pétalas das flores pistiladas reduzidas ou ausentes (Secco,
2004).

C. floribundus é uma planta pioneira, com producao abundante de sementes e
intolerante a sombra, de crescimento rapido, ciclo de vida de cerca de 30 a 40 anos e
freqUentemente utilizada em plantios e enriquecimento de &reas florestais a partir de
reflorestamentos mistos (Augusto et al., 2003). Ela é caracteristica de matas secundarias
da floresta semidecidua e comum em capoeiras, capoeirdes e invadindo pastagens
(Carvalho, 1994; Botelho, 1996)

Os objetivos deste trabalho foram, através da eletroforese de isozimas, investigar e
comparar a variabilidade genética entre e dentro de fragmentos, de adultos e jovens de C.
floribundus, fazendo inferéncias sobre o fluxo génico e sua importancia em uma paisagem
fragmentada. Além disso, comparar a variabilidade genética intrapopulacional relacionada
ao tamanho de cada fragmento.



2. Materiais e Métodos

2.1 Locais de estudo

O estudo foi realizado na regido da Area de Protecdo Ambiental (APA) de Sousas
e Joaquim Egidio do municipio de Campinas, SP (22°45’ a 23°00’ S, 47°00’ a 47°12° W) e
do municipio de ltatiba, SP (23°10’ a 23°15’ S, 45°45’ a 46°45’ W). A APA localiza-se na
porcao nordeste do municipio de Campinas e estd compreendida entre os rios Atibaia e o
Jaguari que delimitam suas fronteiras oeste e leste, respectivamente.

Foram escolhidos cinco fragmentos pertencentes a APA com &reas menores do
que 100 ha e um fragmento com area de 244,9 ha. A escolha dos fragmentos se baseou
em trabalhos anteriores de mapeamento, caracterizagao fisiondmica e floristica da regiao
(Santin, 1999; Santos, 2003). Os fragmentos escolhidos foram: Ribeirdao Cachoeira,
Macuco, Santana do Atalaia, Furnas, Malabar | e Malabar Il (figura 1, tabela 1). As
distancias entre os fragmentos estudados estao representadas na tabela 2.

Todos os fragmentos apresentaram um certo grau de perturbagdo que, em alguns
casos, dificultou a coleta dos individuos no interior da mata, uma vez que sua frequéncia
era maior na borda das mesmas. Ribeirdo Cachoeira, o maior fragmento e aparentemente
0 mais preservado, apresentou individuos jovens e adultos tanto nas bordas das trilhas
como no interior da mata. Em algumas areas deste fragmento, no entanto, ndao foram
observados individuos, como no caso de altitudes maiores. Macuco, em relacdo a
Ribeirao Cachoeira, pareceu mais perturbado, apresentando pouca cobertura do dossel e
trilhas percorridas por gado. Em Santana do Atalaia a borda da mata era entrecortada, e
havia em seu interior muitas lianas que dificultavam a passagem. Furnas foi o fragmento
estudado mais perturbado, apresentando muitas lianas e dificultando a passagem para o
interior da mata. Poucos individuos adultos e jovens foram encontrados e coletados em
seu interior. Malabar Ill, um fragmento aparentemente continuo, apresentava uma estrada
em seu interior, supostamente utilizada para extragado de madeira. Malabar |, por sua vez,
se situa em um aclive, com algumas lianas, dificultando a chegada ao interior da mata.



Tabela 1: Caracteristicas dos fragmentos estudados da regido da APA de Souzas e Joaquim Egidio, SP
(adaptado de Santos, 2003).

Fragmentos ﬁ;(;?nde%to (ha) Latitude Longitude Altitude (m)
Malabar | 12,5 22°55'141"  46°52'730" 808
Furnas 13,2 22°47'280" 47°00'634" 658
Malabar 11l 20,0 22°55'563"  46°52'601" 717
Santana do Atalaia 25,2 22°48'605"  46°53'104" 733
Macuco 41,8 22°47'884"  47°56'466" 739
Ribeirdo Cachoeira 2449 22949'920"  46°55'615" 653

Tabela 2: Distancias (km) entre os fragmentos estudados.

Ribeirao Santana

Fragmentos Cachoeira Macuco Furnas do Atalaia Malabar IlI
Ribeirdo Cachoeira

Macuco 4,04

Furnas 10,29 7,53

Santana do Atalaia 3,18 2,95 10,47

Malabar Il 11,28 15,29 20,88 13,36

Malabar | 9,96 13,96 19,67 12,01 1,35

2.2 A espécie estudada

Croton floribundus Spreng. (figura 2), conhecida popularmente como capixingui, €
uma espécie arborea, mondica, helidfita, de flores diclinas ou unissexuais, considerada
pioneira na sucessao florestal. E freqiiente nas areas antropizadas das florestas meséfilas
semideciduas do estado de Sao Paulo, por isso € também denominada espécie pioneira
antrépica. Possui grande capacidade de absorcao de nutrientes e tem crescimento rapido,
alcancando 4m de altura em 2 anos. Tem ampla distribuicdo no estado do Piaui, Mato
Grosso, Minas Gerais, Sao Paulo, Rio de Janeiro e Parana, podendo ocorrer em matas
reconhecidas como secundarias tardias ou climéacicas (Lorenzi, 1992; Danciguer, 1996).

Produz grande quantidade de frutos, com dispersdo primaria autocérica pela
deiscéncia dos frutos (capsula) e dispersao secundaria zoocérica devido a associacoes
com varias espécies de formigas (Queiroz e Oliveira, 2001; Morini et al., 2004). A
polinizagao é feita por insetos e pelo vento, também chamada de ambifilica. Estudos da
polinizagcao por insetos encontraram abelhas sem ferrdo (meliponineos) (Ramalho et al.,
2004), moscas da familia Syrphidae, Apis mellifera e outros insetos denominados nao
especializados como outras espécies de pequenas abelhas, vespas, moscas, borboletas,
mariposas e besouros que visitam flores morfologicamente pouco especializadas (Passos,
1995; Yamamoto, 2001).



A presenca da espécie em todos os fragmentos estudados, a abundéancia de
individuos, a facilidade de identificacdo, reconhecimento de seus estadios ontogenéticos
no campo e estudos recentes sobre a ecologia da espécie foram os fatores decisivos para
a escolha de C. floribundus para este projeto.

2.3 Os estadios ontogenéticos de C. floribundus

C. floribundus apresenta cinco estadios ontogenéticos: plantula, jovem 1, jovem 2,
imaturo e adulto e foram definidos por Danciguer (1996) com base, principalmente, na
altura dos individuos.

O estadio de plantula caracteriza-se por individuos com apenas 1 ou 2 folhas
cotiledonares, ou estas mais o edfilo (primeira folha produzida pelo meristema apical) ou
até 5 metafilos (folhas ulteriores a primeira), medindo cerca de 4 a 16 cm com DAS
(Didametro do caule ao Nivel do Solo) variando entre 0,05 a 0,20 cm.

O estadio de jovem é estruturalmente simples, nao tem cotilédones, embora possa
ter alguma estrutura embriondria. Possui caracteristicas diferentes das plantas maduras,
como a forma das folhas, do caule e do sistema radicular. O estadio jovem 1 foi definido
pela auséncia de cotilédones, sobrepondo-se parcialmente ao tamanho das plantulas e
ramificacdo. Sua altura varia entre 5 a 37 cm e DAS de 0,05 a 0,40 cm.

O estadio jovem 2 distingui-se do estadio anterior por apresentar uma grande
variacao em altura (maior investimento) para um mesmo valor de didmetro. Os individuos
deste estagio medem de 27 a 400 cm de altura e DAS de 0,045 a 4,50 cm.

O estadio imaturo caracteriza-se por individuos acima de 420 cm a 1150 cm de
altura e DAS de 3,82 a 30,25 cm, que reiteram e ndo possuem atividade reprodutiva. Ja
os individuos adultos sdo caracterizados por serem capazes de se reproduzirem. Esta
fase em C. floribundus é determinada por individuos que medem entre 850 e 1.300 cm de
altura e DAS de 19,42 a 55,09 cm.

Para este projeto foram escolhidos estadios que fossem mais distantes entre si
temporalmente, ou seja, com menor e maior nimero de geragdes acumuladas em cada
estadio. Além disso, para conferir um numero significativo de individuos a amostragem
foram escolhidos os estadios com maior nimero de individuos encontrados em campo.
Apds a visita e sondagem de cada fragmento a ser estudado foram escolhidos os estadios
jovem (jovem 1 e 2) e adulto (figura 3). O estadio de plantula ndo foi escolhido devido a

sua dificil identificacdo no campo e ao numero reduzido de individuos por amostra.



2.4 Procedimento de coleta

No campo, folhas de individuos jovens (1 e 2) com altura de 0,30 a 3 m e de
individuos adultos com altura maior do que 9 m foram coletadas e identificadas. Os
individuos foram coletados com uma distdncia maior do que 10 m entre eles para
minimizar a amostragem de individuos aparentados.

Foram coletadas folhas de, em média, 20 individuos de C. floribundus adultos e 20
jovens, nos seis fragmentos propostos, que foram mantidas em nitrogénio liquido até o
momento das analises isoenzimaticas. De cada coleta foi retirada uma exsicata que foi
depositada no Herbario da UEC (Departamento de Botéanica, IB, Universidade Estadual de
Campinas).

2.5 Eletroforese de isozimas

As folhas de cada individuo que foram armazenadas em nitrogénio liquido foram
homogeneizadas em 30 pL de tampao de extracdo (100mL Tris HCI 0,1mol/L pH 7,0;
6,846g sacarose; 0,6 PVP; 0,0372g EDTA; 0,145g BSA; 0.13g DIECA; 0,6g BORAX;
100uL B-mercaptoetanol; modificado de Sun e Ganders, 1990). Os extratos foram
absorvidos em retangulos de papel Whatman 3 (0,4 x 10 mm), e em seguida aplicados em
géis de amido (Sigma, 8,5%). As eletroforeses, realizadas nos sistemas-tampéao 1 e 2
(tabela 3), foram conduzidas até que o marcador (azul de bromofenol) atingiu 9 cm do
local de aplicacao.

Tabela 3: Sistema-tampéao e condi¢cdes de corrida utilizados para C. floribundus.

Slster~na- Eletrodo Gel ConFjlgoes de
tampéo corrida
8,49 de &cido citrico
= ajustado para pH 6,1 com Eletrodo diluido 1:20. (Clayton e
Tampéo 1 N-(3- aminopropil)- Tretiak, 1972, com modificagées). 20mA
morfolina.

189 de acido bdrico e 2,4g de
2,429 de Tris ajustado NaOH para 1000ml| de agua.
Tampdo2  com HCI0,1N para pH Acertar pH 8,0. Eletrodo diluido 50V
8,5. 1:1 (Shaw e Prasad, 1970, com
modificacdes).
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Depois de corados e secos, os géis foram fixados, interpretados e diafanizados.
Para o sistema-tampdo 1 obteve-se boa resolucdo de 3 sistemas-enzimaticos: 6Pgdh
(Glucose-6-fosfato desidrogenase, E.C 1.1.1.49), Pgi (Fosfogluco isomerase, E.C 5.3.1.9)
e Ildh (Isocitrato desidrogenase, E.C 1.1.1.42). No sistema-tampdo 2 obteve-se boa
resolucdo de 2 sistemas enzimaticos: Acph (Fosfatase acida, E.C 3.1.3.2) e Dia
(Diaforase, E.C 1.8.1.4).

2.6 Analise dos resultados

As amostras de individuos adultos foram analisadas separadamente das amostras
de individuos jovens, resultando em dois conjuntos de dados. Posteriormente, os dois
estadios (adultos e jovens) foram comparados a partir das mesmas estimativas e
inferéncias foram feitas sobre o comportamento das populagdes C. floribundus nos
fragmentos estudados.

2.6.1 Estimativas de variabilidade genética intrapopulacional

As frequéncias alélicas foram determinadas pela contagem direta das bandas de
homozigotos e heterozigotos no gel. A variabilidade genética foi quantificada pela
estimativa dos seguintes parametros: propor¢ao de loci polimérficos (P), numero médio de
alelos por loco (A,), diversidade génica (He) e heterozigosidade observada (H,) por loco e
por amostra e indice de endogamia (Fis) através do programa Genetix 4.04 (Belkhir et al.,
2001).

Além destas estimativas, para testar se as distribuicdes das freqiéncias alélicas
foram diferentes entre as amostras de adultos, entre as amostras de jovens ou entre os
dois estadios foi feito o teste de diferenciacdo de Fisher acompanhado da cadeia de
Markov par a par e no conjunto total das amostras de adultos e das amostras de jovens.
Foi testada a existéncia de desequilibrio de ligagdo entre os locos estudados nas
amostras de adultos e nas amostras de jovens. Estas analises foram feitas no Genepop
versao 3.4 (Raymond e Rousset, 1995).

Para testar se os valores dos coeficientes de endogamia (Fis) foram semelhantes
para cada loco entre as amostras de adultos e jovens de C. floribundus foi feito um teste
de homogeneidade dos desvios de Hardy-Weinberg segundo Gaffney et al. (1990).
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Com o programa Fstat 2.9.3 (Goudet, 2001) foi calculada a riqueza alélica das
amostras de adultos e das amostras de jovens, para detectar a possibilidade de diferenca
significativa entre adultos e jovens.

Para saber se as estimativas de variabilidade intrapopulacional He, A, e Fis das
amostras de adultos e das amostras de jovens estavam correlacionadas ao tamanho de
cada fragmento, a distancia do fragmento mais proximo e a distancia do Ribeirdo
Cachoeira (maior fragmento estudado de area igual a 244,9 ha) foram calculados
coeficientes de correlagéo de Pearson (r) para estas variaveis através do programa Systat
8.0 (1998).

A diferenca dos estimadores de variabilidade genética intrapopulacional entre as
amostras de adultos e jovens foi testada através de um teste t pareado no programa
Systat 8.0 (1998).

2.6.2 Estruturacao genética

Os niveis de estruturacdo populacional foram quantificados através das
estatisticas-F de Wright a partir do parametro 6 de Weir e Cocherham (1984). Os
intervalos de confianca foram determinados através de randomizacbes de bootstrap. As
estatisticas-F foram calculadas e testadas no programa Genetix 4.04 (Belkhir et al., 2001).

As distancias genéticas (Nei, 1978) entre as amostras de adultos e entre as
amostras de jovens também foram calculadas pelo programa Genetix 4.04 (Belkhir et al.,
2001). Um teste de Mantel entre a distancia genética e o logaritmo da distancia geografica
(Rousset, 1997) em quildmetros e entre Fst/1-Fsr € a distancia geografica em quilémetros
foram calculados para verificar a correlagdo entre estas varidveis nas amostras de adultos
e nas amostras de jovens através do programa Fstat 2.9.3 (Goudet, 2001).

Um teste de correlagdo de Pearson (Systat 8.0) e um grafico de dispersao entre a
distancia genética e a distancia geografica em quildmetros foram calculados para verificar
se estas variaveis estavam correlacionadas nas amostras de adultos e de jovens.

As amostras de adultos e jovens foram analisadas para testar onde haveria maior
diferenciagao, entre as amostras de adultos e entre as amostras de jovens (Genetix 4.04)
ou entre adultos e jovens (Genetic Data Analysis, Lewis e Zaykin, 2001).
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Figura 1: Mapa e vista do municipio de Campinas, destacando a regido da APA e seus remanescentes de vegetacado nativa e os fragmentos
estudados. Onde, P2- Furnas (13,2 ha); P4- Malabar | (12,5 ha); M3— Malabar Il (21 ha); M4- Santana do Atalaia (25,2 ha); G1- Macuco (41,8ha)
e C- Ribeirdo Cachoeira (244,9 ha); C1- Area 1; C2- Area 2; C3- Area 3. Mapa extraido e modificado de Santos (2003). Foto disponivel em:

http://earth.google.com.
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Figura 2: llustracdo de C. floribundus retirada da Flora Brasiliensis. Disponivel em:
http:/florabrasiliensis.cria.org.br.
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Figura 3: Fotos de Croton floribundus: 1- Individuo adulto e 2 - Individuo jovem.
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3. Resultados

3.1 Sistemas enzimaticos

Foram testados 26 sistemas enzimaticos, mas somente cinco ofereceram boa resolugéao
dos padrdes de bandas tanto para as amostras de adultos quanto para as amostras de jovens,
totalizando 8 locos: 6Pgdh-1, 6Pgdh-2, Pgi-1, Pgi-2, Idh, Acph-1, Acph-2 e Dia. Estes locos
apresentaram-se polimorficos, porém diferenciaram-se quanto ao numero de alelos tanto para

adultos e quanto para jovens.

3.2 Adultos

3.2.1 Frequiéncias alélicas

Houve uma variagdo grande entre as frequiéncias dos alelos de cada loco para cada
amostra de adultos de C. floribundus. Cerca de 8% dos alelos observados nas amostras de
jovens estudadas séao raros (freqiiéncia <0,05) (tabela 4).

Foi observado desequilibrio de ligacao entre os locos: 6Pgdh-1 e 6Pgdh-2; 6Pgdh-1 e
Pgi-1; Pgi-1 e Pgi-2; Pgi-2 e Idh; e Idh e Acph-1.

A distribuicdo das frequéncias alélicas do conjunto de amostras de adultos foi
significativamente diferente para os oito locos estudados, exceto para o loco /dh que nao
apresentou diferenga significativa nas distribuicbes das freqUéncias alélicas (teste exato de
Fisher, p=0,145).

O mesmo pbdde ser observado ao comparar as distribuicbes das freqiiéncias alélicas par
a par para todos os locos: as distribuicbes séo significativamente diferentes entre si e entre os
pares de amostras estudados.
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Tabela 4: FreqUéncias alélicas nos locos enzimaticos das amostras de adultos de C. floribundus nos seis
fragmentos estudados. N= namero de individuos.

Amostra Ribeirao Santana

Loco Cachoeira Macuco Furnas do Atalaia Malabar Il Malabar |
6Pgdh-1

(N) 20 21 22 18 21 16

2 0,050 0,068

3 0,100 0,119 0,068 0,139 0,143

4 0,400 0,524 0,796 0,639 0,714 0,781
5 0,325 0,310 0,068 0,222 0,143 0,156
6 0,075 0,048 0,063
7 0,050

6pgdh-2

(N) 25 24 22 19 21 17

2 0,040 0,021 0,091 0,029
3 0,080 0,292 0,273 0,105 0,191 0,265
4 0,320 0,521 0,636 0,605 0,643 0,529
5 0,300 0,167 0,290 0,167 0,118
6 0,160 0,059
7 0,100

Pgi-1

(N) 24 25 22 18 19 17

1 0,042 0,040 0,053 0,059
2 0,063 0,080 0,028 0,079 0,206
3 0,104 0,060 0,182 0,389 0,105 0,294
4 0,438 0,580 0,636 0,444 0,553 0,265
5 0,250 0,180 0,182 0,139 0,158 0,177
6 0,104 0,060 0,053

Pgi-2

(N) 24 25 22 20 21 17

1 0,104 0,080

2 0,146 0,080 0,023 0,025 0,143 0,088
3 0,042 0,020 0,091 0,150 0,333 0,059
4 0,229 0,380 0,705 0,325 0,452 0,471
5 0,167 0,320 0,091 0,250 0,071 0,382
6 0,229 0,120 0,091 0,175

7 0,083 0,075

Idh

(N) 22 25 22 20 20 17

2 0,020 0,023

3 0,227 0,220 0,227 0,200 0,100 0,324
4 0,591 0,680 0,591 0,525 0,575 0,471
5 0,182 0,080 0,159 0,275 0,325 0,206
Acph-1

(N) 23 25 22 20 21 18

3 0,065 0,159 0,125 0,071

4 0,500 0,960 0,546 0,825 0,738 0,722
5 0,435 0,040 0,273 0,050 0,191 0,278
6 0,023
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Tabela 4 (continuagdo): Frequéncias alélicas nos locos enziméticos das amostras de adultos de C.
floribundus nos seis fragmentos estudados. N= nimero de individuos.

Amostra Ribeirao Santana

Loco Cachoeira Macuco Furnas do Atalaia Malabar I Malabar |
Acph-2

(N) 23 25 22 20 20 16

2 0,050

3 0,120 0,136 0,150 0,175

4 0,348 0,880 0,841 0,850 0,600 0,875
5 0,217 0,023 0,125 0,063
6 0,152 0,050 0,063
7 0,283

Dia

(N) 25 25 21 20 21 18

2 0,020 0,024 0,028
3 0,300 0,262 0,143 0,417
4 0,500 0,420 0,714 0,700 0,595 0,444
5 0,180 0,340 0,024 0,300 0,191 0,111
6 0,240 0,048

3.2.2 Variabilidade genética intrapopulacional

As amostras de adultos apresentaram uma diversidade génica média por populagao I/-\|e
= 0,541 e o numero médio de alelos por loco Ap = 3,9. Com excegéo de Furnas todas as
amostras apresentaram 100% de locos polimérficos.

As amostras que apresentaram maior diversidade génica (He) € maior nimero médio de
alelos por loco A, foram Ribeirdo Cachoeira e Malabar Il (tabela 5).

O coeficiente de endogamia médio foi alto e significativo (0,604, I.C. 95%= 0,568 -
0,647).

A amostra de Ribeirdo Cachoeira apresentou o maior indice de diversidade génica (H,),
heterozigosidade observada (H,) e numero médio de alelos por loco (Ap). Por outro lado, o
coeficiente de endogamia (F|s) foi o menor dentre as amostras estudadas. Os menores indices

de He, A, e H, foram observados nas amostras de Furnas, Macuco e Santana do Atalaia (tabela
5).
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Tabela 5: Estimativas de variabilidade genética nas amostras de adultos de C. floribundus nos seis
fragmentos estudados. N, numero de individuos analisados; A, nimero médio de alelos por loco; %P,
porcentagem de locos polimérficos; H,, heterozigosidade observada; H., diversidade génica; Fs,
coeficiente de endogamia, entre parénteses — intervalo de confianga.

Heterozigosidade

Populacédo N Area(ha) A, %P* A Ao Fe

Ribeirao Cachoeira 25 2449 49 100 0B88 0,384 0,459 (0,348 - 0,541)
Macuco 25 418 39 100 0499 0,137 0,735 (0,626 - 0,826)
Furnas 22 13,2 36 875 0468 0,154 0,684 (0,553 -0,772)
Santana do Atalaia 20 252 33 100 o506 0,155 0,707 (0,539 - 0,833)
Malabar Il 21 20 40 100 0553 0,233 0,595 (0,469 - 0,683)
Malabar | 18 12,5 36 100 0532 0280 0,497 (0,326 - 0,620)

* z . . 7 og . A .
Um loco é considerado polimérfico se o alelo mais comum ocorre em uma freqiiéncia menor que 0,95.

Os valores de F;s foram homogéneos em todos os locos entre as amostras de adultos,
exceto para os locos 6pgdh-1, Pgh-1 e Acph-1 (tabela 6).

Tabela 6: Teste para homogeneidade dos desvios de Hardy-Weinberg do coeficiente de endogamia (Fis)
por loco entre as seis amostras de adultos de C. floribundus. Sendo: X% — qui-quadrado; gl — graus de
liberdade.

Loco X2 gl
6pgdh-1  27,00% 5
6Pgdh-2 4,16 5
Pgi-1 5,03 5
Pgi-2 175,59* 5
Idh 2,78 5
Acph-1 224.63* 5
Acph-2 1,96 5
Dia 10,95 5
*= p<0,05.

Quando foram correlacionadas as estimativas de variabilidade intrapopulacional He, A, €
Fis, a &rea do fragmento, a distancia do Ribeirdo Cachoeira e a distancia de cada fragmento ao
seu fragmento mais proximo obtiveram-se valores significativos e correla¢des positivas para He

e A, e a area do fragmento (tabela 7).
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Tabela 7: Correlagdes de Pearson entre as estimativas de diversidade génica (He), nimero de alelos por
loco (Ap) e coeficiente de endogamia (Fs) para as amostras de adultos dos seis fragmentos estudados.

Distancia do

fragmento mais préximo

Distancia do

Ribeirdo Cachoeira

Area do fragmento

He r=-0,347 (p=0,503)
Ap r=-0,126 (p=0,812)

Fis r=-0,386 (p=0,452)

r=-0,774 (p=0,074)
r=- 0,556 (p=0,255)

r=- 0,562 (p=0,249)

r= 0,844 (p=0,037)
r=0,865* (p=0,028)

r= - 0,388 (p=0,450)

* _ p< 0,05.

3.2.3 Estruturacao genética

O coeficiente de estruturacdo genética entre as amostras de adultos foi moderado
(Wright, 1951) e significativo (6= 0,053, I.C. 95%= 0,028 — 0,085).

Valores moderados e significativos do 6 par a par foram encontrados entre Ribeirdao

Cachoeira e os outros fragmentos e entre Macuco e Furnas; e Macuco e Malabar | (tabela 8).

Tabela 8: Matriz dos valores 6 par a par (Weir e Cockerham, 1984) das amostras de adultos nos seis
fragmentos estudados. RC — Ribeirdo Cachoeira, MM — Macuco, FU — Furnas, STA —Santana do Atalaia,

MIIl —Malabar 11l e Ml —Malabar I.

RC MM FUR STA M| MI
RC 0,000
MM 0,089* 0,000
FUR 0,097* 0,077* 0,000
STA 0,076* 0,019 0,048 0,000
MIil 0,053* 0,037 0,016 0,009 0,000
MI 0,066* 0,051* 0,032 0,033 0,031 0,000

*_ p<0,05

Entre as amostras de adultos, a maior distancia genética foi entre Ribeirdo Cachoeira e

os outros fragmentos. As menores distancias genéticas foram observadas entre Malabar Il e

Furnas; e Malabar Il e Santana do Atalaia (tabela 9).
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Tabela 9: Matriz das distancias genéticas de Nei (1978) das amostras de adultos de C. floribundus nos
seis fragmentos estudados. RC — Ribeirdo Cachoeira, MM — Macuco, FU —Furnas, STA — Santana do
Atalaia, MIIl — Malabar Il e Ml — Malabar I.

RC MM FUR  STA MIll MI
RC 0,000

MM 0,156 0,000

FUR 0,155 0,104 0,000

STA 0,142 0,040 0,070 0,000

Mill 0,111 0063 0031 0030 0,000

MI 0,134 0,082 0,050 0062 0,063

A correlagao de Mantel entre a distancia genética e a distancia geografica das amostras
de adultos estudadas foi de 2,657 (p=0,482) e a de Pearson foi de -0,251 (p=0,367). A
correlagcao de Mantel entre Fs1/1-Fsr e distancia geografica foi de 1,391 (p=0,698).

O grafico de dispersdo entre a distancia genética e a distancia geogréafica esta
representado na figura 4.
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0,100 | .
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0,020 -
0,000

Distancia genética

0 5 10 15 20 25
Distancia geografica (km)

Figura 4: Relacao entre distancia genética de Nei (1978) e distancia geografica para todos os pares de
combinagéo das seis amostras de adultos de C. floribundus nos fragmentos estudados.
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3.3 Jovens

3.3.1 Frequiéncias alélicas

Houve uma variagdo grande entre as frequiéncias dos alelos de cada loco para cada

amostra de jovens de C. floribundus. Cerca de 9% dos alelos observados nas amostras de

jovens estudadas séao raros (freqiiéncia <0,05) (tabela 10).

Foi observado desequilibrio de ligagéao entre os locos: Pgi-1 e Pgi-2; e Acph-1 e Acph-2.

A distribuicdo das freqUéncias alélicas do conjunto de amostras de jovens foi

significativamente diferente entre si para os oito locos estudados (teste exato de Fisher).

O mesmo pbdde ser observado ao comparar as distribuicbes das freqiiéncias alélicas par

a par para todos os locos: as distribuicées sao significativamente diferentes entre si entre os

pares de amostras estudados.

Tabela 10: Freqiéncias alélicas nos locos enzimaticos das amostras de jovens de C. floribundus dos seis

fragmentos estudados. N= ndmero de individuos.

L Amostra Rlbe|raq Macuco Furnas Santanal Malabar Il Malabar |
0Co Cachoeira do Atalaia

6pgdh-1

(N) 26 24 25 20 17 12

2 0,019 0,147

3 0,212 0,083 0,140 0,125 0,177 0,125
4 0,635 0,771 0,740 0,500 0,294 0,875
5 0,096 0,146 0,120 0,150 0,177

6 0,039 0,225 0,206

6pgdh-2

(N) 26 24 25 20 21 15

2 0,096 0,020 0,095 0,067
3 0,327 0,208 0,140 0,300 0,143 0,033
4 0,442 0,521 0,820 0,575 0,476 0,600
5 0,135 0,208 0,020 0,125 0,238 0,300
6 0,021 0,048

7 0,042
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Tabela 10 (continuacdo): Freqiiéncias alélicas nos locos enzimaticos das amostras de jovens de C.
floribundus dos seis fragmentos estudados. N= nimero de individuos.

Amostra Ribeirao Santana

Loco Cachoeira Macuco Furnas do Atalaia Malabar Il Malabar |
Pgi-2

(N) 26 24 25 20 20 15

1 0,039

2 0,058 0,229 0,175 0,100
3 0,135 0,104 0,040 0,125 0,225 0,167
4 0,346 0,292 0,440 0,425 0,425 0,667
5 0,212 0,375 0,300 0,225 0,200 0,067
6 0,096 0,220 0,050 0,150

7 0,115

Idh

(N) 26 24 25 20 21 15

1 0,067
2 0,077 0,063 0,120 0,119 0,033
3 0,289 0,271 0,180 0,075 0,238 0,367
4 0,442 0,479 0,360 0,550 0,595 0,467
5 0,192 0,188 0,320 0,325 0,048 0,067
6 0,020 0,050

Acph-1

(N) 25 23 25 19 17 14

2 0,158

3 0,120 0,065 0,180 0,053 0,265 0,143
4 0,440 0,848 0,820 0,474 0,618 0,857
5 0,320 0,087 0,290 0,118

6 0,120 0,026

Acph-2

(N) 26 24 25 17 16 13

1 0,029

2 0,039 0,042 0,118

3 0,058 0,313 0,160 0,147 0,250

4 0,519 0,625 0,660 0,471 0,563 0,731
5 0,289 0,021 0,160 0,177 0,188 0,269
6 0,096 0,020 0,059

Dia

(N) 26 24 25 20 21 14

2 0,019 0,080 0,071
3 0,154 0,208 0,040 0,075 0,071 0,321
4 0,500 0,688 0,460 0,350 0,500 0,500
5 0,269 0,104 0,160 0,400 0,286 0,107
6 0,058 0,220 0,175 0,143

7 0,040
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3.3.2 Variabilidade genética intrapopulacional
A

As amostras de jovens apresentaram uma diversidade génica média por populagédo He =
0,498 e 0 numero médio de alelos por loco Ap = 4,2. Todos os locos foram polimorficos (critério
de 0,95).

As amostras que apresentaram maior diversidade génica (H,) foram Ribeirdo Cachoeira
e Malabar Ill, j& os maiores valores de numero médio de alelos por loco (A,), heterozigosidade
observada (H,) e do coeficiente de endogamia (F|s) foram Ribeirdo Cachoeira, Furnas e
Ribeirdo Cachoeira. J& os menores valores de H,, A,, H, e Fis foram Malabar | (H. e A,), Furnas
e Macuco (tabela 11).

O coeficiente de endogamia médio foi alto e significativo (0,625, I.C. 95%= 0,567 —
0,690).

Tabela 11: Estimativas de variabilidade genética nas amostras de jovens de C. floribundus dos seis
fragmentos estudados. N, nimero de individuos analisados; A,, nimero médio de alelos por loco; %P,
porcentagem de locos polimérficos; H,, heterozigosidade observada; H., diversidade génica; Fs,
coeficiente de endogamia, entre parénteses — intervalo de confiancga.

Populagao N Area (ha) A, %P* Heterozigosidade

He Ho Fis
Ribeirdo Cachoeira 26 2449 48 100 0,661 0,226 0,669 (0,574 - 0,737)
Mata do Macuco 24 41,8 39 100 0539 0,246 0,559 (0,450 - 0,632)
Furnas 25 13,2 41 100 0531 0,185 0,663 (0,555 - 0,749)
Santana do Atalaia 20 25,2 44 100 0646 0274 0,593 (0,445 - 0,690)
Malabar 11l 21 20 43 100 0660 0,243 0,648 (0,505 - 0,744)
Malabar | 15 12,5 34 100 0480 0,203 0,602 (0,350 - 0,774)

*Um loco é considerado polimérfico se o alelo mais comum ocorre em uma freqiiéncia menor que 0,95

Os valores de Fis foram homogéneos em todos os locos entre as amostras de jovens,
exceto para os locos 6pgdh-2, Pgh-2 e Acph-1 (tabela 12).
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Tabela 12: Teste para homogeneidade dos desvios de Hardy-Weinberg do coeficiente de endogamia (Fs)
por loco entre as seis populagdes de jovens de C. floribundus. Sendo: X? — qui-quadrado; gl — graus de
liberdade.

Loco X2 gl
6pgdh-1 5,26 5
6Pgdh-2 14,46* 5
Pgi-i 511 5
Pgi-2 90,74* 5
Idh 5,31 5
Acph-1 107,63* 5
Acph-2 10,93 5
Dia 19,82 5
*_p<0,05

Quando foram correlacionadas as estimativas de variabilidade intrapopulacional, He, A,
e Fis, @ &rea do fragmento, a distancia do Ribeirdo Cachoeira e a distancia de cada fragmento
ao seu fragmento mais proximo nao obtivemos valores significativos para as correlagoes
(tabela 13).

Tabela 13: Correlagcbes de Pearson entre as estimativas de diversidade génica (H.), numero de alelos
por loco (A,) e coeficiente de endogamia (Fis) para as amostras de jovens dos seis fragmentos
estudados.

Distancia do Distancia do 1
. L N . Area do fragmento
fragmento mais préoximo Ribeirdo Cachoeira
He r=-0,205 (p= 0,698) r=-0,525 (p= 0,288) r=0,548 (p=0,263)
Ap r=0,163 (p=0,759) r=-0,334 (p= 0,520) r=0,711 (p= 0,116)
Fs r=0,376 (p=0,465) r= 0,096 (p=0,857) r=0,227 (p=0,665)

3.3.3 Estruturacao genética

O coeficiente de estruturagdo genética entre as amostras de jovens foi baixo e
significativo (6= 0,035, I.C. 95%= 0,021 — 0,053).

Valores baixos e significativos do coeficiente de estruturagéo genética par a par foram
encontrados entre as amostras de jovens de Ribeirdo Cachoeira e as outras amostras, Furnas
e Santana do Atalaia e entre Santana do Atalaia e Malabar Ill. Um Unico valor significativo de
estruturagdo moderada foi observado entre Macuco e Santana do Atalaia (tabela 14).
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Tabela 14: Matriz dos valores de 0 par a par (Weir e Cockerham, 1984) das amostras de jovens nos seis
fragmentos estudados. Sendo: RC — Ribeirdo Cachoeira, MM — Macuco, FU — Furnas, STA — Santana
do Atalaia, MIlIl — Malabar Il e Ml — Malabar I.

RC MM FUR STA Ml Ml

RC 0,000

MM 0,047* 0,000

FUR 0,042* 0,032 0,000

STA 0,001 0,051* 0,037 0,000

MIIl 0,012 0,046 0,044 0,013* 0,000

Ml 0,035 0,039 0,033 0,069 0,048 0,000
*_p<0,05

As amostras Malabar | e Santana do Atalaia apresentaram a maior distancia genética e
as amostras Santana do Atalaia e Ribeirdo Cachoeira apresentaram a menor distancia genética
(tabela 15).

Tabela 15: Matriz das distancias genéticas de Nei (1978) das amostras de jovens de C. floribundus nos
seis fragmentos estudados. RC — Ribeirdo Cachoeira, MM — Macuco, FU — Furnas, STA — Santana do
Atalaia, MIIl — Malabar Il e Ml — Malabar I.

RC MM FUR STA Ml MI
RC 0,000
MM 0,092 0,000
FUR 0,080 0,057 0,000
STA 0,033 0,099 0,071 0,000
MIil 0,060 0,090 0,084 0,065 0,000
MI 0,066 0,066 0,060 0,127 0,089 0,000

A correlagao de Mantel entre a distancia genética e a distancia geografica das amostras
de jovens estudadas foi de 2,854 (p=0,385) e a de Pearson foi de -0,010 (p=0,972). A
correlagcao de Mantel entre Fs1/1-Fsr e distancia geografica foi de 1,052 (p=0,464).
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O gréfico de dispersdao entre a distdncia genética pela distdncia geogréafica esta
representado na figura 5.
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Figura 5: Relacéo entre distancia genética de Nei (1978) e distancia geografica para todos os pares de
combinagdo das seis amostras de jovens de C. floribundus nos fragmentos estudados.
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3.4. Comparacao entre adultos e jovens

3.4.1 Frequiéncias alélicas

Os locos Pgi-1, Idh, Acph-1 e Dia apresentaram um numero maior de alelos por loco nas

amostras de jovens do que nas amostras de adultos (figura 6).
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Figura 6: Comparagédo do numero de alelos em cada loco estudado entre as amostras de adultos e de
jovens de C. floribundus.
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Observou-se um numero maior de locos em desequilibrio de ligagdo nas amostras de
adultos do que nas de jovens.

As amostras de jovens apresentaram uma freqiéncia maior de alelos raros. A amostra
que apresentou maior numero de alelos raros em adultos e jovens foi o Ribeirdo Cachoeira. Ja
o loco que apresentou uma frequiiéncia maior de alelos raros foi o loco Pgi-2 em adultos e o loco
6Pgdh-2 em jovens (tabelas 4 e 10).

A riqueza de alelos observada nas amostras de adultos foi de 3,645 e nas amostras de
jovens foi de 3,885, sendo p= 0,193.

A distribuicdo das frequéncias alélicas do conjunto de amostras de adultos e jovens foi
significativamente diferente quando comparamos adultos e jovens do mesmo fragmento (teste
exato de Fisher). No entanto, a distribuicdo das freqiéncias alélicas de alguns locos foi
semelhante nas amostras de adultos e jovens (tabela 16).

Tabela 16: Distribuicdo das freqiéncias alélicas para cada par de amostras de adultos e jovens de C.
floribundus de cada fragmento estudado. Sendo: A1 e J1: amostra de adultos (A) e jovens (J) de Ribeirdo
Cachoeira (1); Macuco (2); Furnas (3), Santana do Atalaia (4), Malabar 11l (5) e Malabar | (6).

Loco Populagbes | Probabilidade | Erro Padrao
6pgdh-1 | Al e J1 0,005* 0,001
A2e J2 0,050 0,002
A3 e J3 0,165 0,004
Ad e J4 0,017* 0,001
A5 e J5 0,000* 0,000
A6 e J6 0,010* 0,001
6pgdh-2 | Al e J1 0,000* 0,000
A2¢e J2 0,502 0,009
A3 e J3 0,078 0,003
Ad e J4 0,049* 0,002
A5e J5 0,095 0,004
A6 e J6 0,017~ 0,002
Pgi-1 Al e J1 0,000* 0,000
A2e J2 0,053 0,004
A3 e J3 0,382 0,006
Ad e J4 0,088 0,003
A5e J5 0,188 0,005
A6 e J6 0,321 0,007
Pgi-2 Al e J1 0,122 0,005
A2¢e J2 0,002* 0,000
A3 e J3 0,008* 0,001
Ad e J4 0,049* 0,003
A5e J5 0,003* 0,001
A6 e J6 0,017* 0,001
*= p<0,05
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Tabela 16 (continuagao): Distribuicdo das freqliéncias alélicas para cada par de amostras de adultos e
jovens de C. floribundus de cada fragmento estudado. Sendo: A1 e J1: amostra de adultos (A) e jovens
(J) de Ribeirao Cachoeira (1); Macuco (2); Furnas (3), Santana do Atalaia (4), Malabar Il (5) e Malabar |

(6).

Loco Populagdes | Probabilidade | Erro Padrao
Idh Aledl 0,212 0,006
A2 e J1 0,069 0,003
A3 e J3 0,047* 0,003
Ad e J4 0,249 0,005
A5e J5 0,001* 0,000
A6 e J6 0,216 0,007
Acph-1 | Al el 0,054 0,003
A2e J2 0,087 0,002
A3 e J3 0,000* 0,000
Ad e J4 0,000* 0,000
A5e J5 0,068 0,003
A6 e J6 0,000* 0,000
Acph-2 | Al el 0,000* 0,000
A2e J2 0,008* 0,001
A3 e J3 0,051 0,003
Ad e J4 0,000* 0,000
A5e J5 0,512 0,006
A6 e J6 0,038* 0,002
Dia AleJl 0,166 0,005
A2e J2 0,000* 0,000
A3 e J3 0,000* 0,000
Ad e J4 0,001* 0,000
A5e J5 0,270 0,006
A6 e J6 0,780 0,004
*= p<0,05

3.4.2. Variabilidade genética intrapopulacional

A comparagao das estimativas de variabilidade genética intrapopulacional das amostras
de adultos e jovens esta representada na figura 7.

Foi aplicado um teste t entre as amostras de variabilidade genética de adultos e jovens
que revelou que as diferengas ndo sao significativas:

Diversidade génica (He): t = - 1,483 (p = 0,198, df = 5, 1.C.=95%);

Heterozigosidade Observada (H,): t = 0,129 (p = 0,902, df = 5, 1.C.=95%);

Ndmero médio de alelos por loco (Ap): t =-1,348 (p = 0,235, df = 5, 1.C.=95%);

Coeficiente de endogamia (Fis): t =-0,163 (p = 0,877, df = 5, .C.=95%);
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Figura 7: Comparacdo das estimativas de variabilidade genética intrapopulacional das amostras de
adultos e jovens de C. floribundus nos seis fragmentos estudados. 1- Ribeirdo Cachoeira, 2- Macuco, 3-
Furnas, 4- Santana do Atalaia, 5- Malabar Il e 6- Malabar |I.

3.4.3 Estruturacao genética

Nao foi observada estruturacdo genética entre as amostras de adultos e de jovens (6= -
0,004, 1.C.95%= -0,010 — 0,002).
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4. Discussao

4.1. Variabilidade genética intrapopulacional de adultos e de jovens

O numero baixo de locos com boa resolugcao observado nas amostras de C. floribundus
foi também observado em outros trabalhos com espécies arbéreas tropicais (Negréo, 1999;
Seoane et al., 2000; Botrel e Carvalho, 2004; Ribeiro et al., 2005). As freqiéncias alélicas das
amostras de adultos e de jovens de C. floribundus variaram em cada loco entre as amostras; a
Unica excecgao foi o loco Idh nas amostras de adultos, que apresentou freqiéncias alélicas
semelhantes em todas as amostras. Também foi observada semelhanca nos coeficientes de
endogamia para o0 mesmo loco tanto nas amostras de adultos quanto nas amostras de jovens
estudadas. Isto pode ser um indicio de selegcédo, atuando sobre o loco Idh ou sobre locos
ligados a ele. Nas amostras de adultos o loco Idh apresentou-se em desequilibrio de ligacao
com os locos Pgi-2 e Acph-1; no entanto, as freqléncias alélicas e os coeficientes de
endogamia destes dois locos foram heterogéneos entre as amostras.

As estimativas de variabilidade genética intrapopulacional observadas para C.
floribundus foram altas quando comparadas a outros trabalhos sobre a variabilidade genética
de espécies arbdreas através da andlise de isozimas (Eguiarte et al., 1992; Alvarez-Buylla and
Garay, 1994; Cardoso et al., 1998; Loveless et al., 1998; Ledig et al., 2002). Hamrick e Godt
(1989, 1990) encontraram para espécies arbdreas valores médios de diversidade génica de
0,109 e, para espécies arboreas tropicais, valores de 0,211. Os valores encontrados em C.
floribundus estdo entre os maiores observados para espécies arbdreas tropicais e
especialmente, para espécies de ambientes fragmentados (Moraes, 1997; Gonzalez-Astorga e
Castillo-Campos, 2003; Kageyama et al., 2003; Souza et al., 2004; Botrel e Carvalho, 2004;
Ribeiro et al., 2005) e com dispersao autocdrica e polinizagdo por insetos (Kang et al., 2005;
Oliveira et al., 2006).

A variabilidade genética dentro das populacdes pode ser entendida como resultado de
caracteristicas da histéria de vida de cada espécie e processos evolutivos recentes. Em
Couratari multiflora e C. guianenses (Lecythidaceae), a alta variabilidade genética foi
relacionada a baixa densidade de individuos, a eficientes mecanismos de polinizacao e
dispersdo a longas distancias e a altas taxas de cruzamento entre as populacdes (Lepsch-
Cunha et al., 1999). Em Machaerium villosum (Fabaceae), a alta variabilidade genética dentro
das populagdes foi relacionada ao sistema reprodutivo tipicamente alégamo (Botrel e Carvalho,
2004). Antirhea aromatica (Rubiaceae), apesar da baixa densidade populacional, apresentou
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alta diversidade e variabilidade genética, que foram relacionadas ao sistema de auto-
incompatibilidade pré-zigética e a eficiéncia do polinizador (Gonzalez-Astorga e Castillo-
Campos, 2003).

Nas amostras de adultos e de jovens de C. floribundus, a alta variabilidade genética
pode estar relacionada a caracteristicas da espécie, como o fato de ser pioneira e oportunista
ocupando ambientes perturbados, com alta densidade populacional. Assim como as arvores
pioneiras Trema micrantha (Ulmaceae), Cecropia pachystachya (Cecropiaceae) e Esenbeckia
leiocarpa (Rutaceae), estudadas por Kageyama et al. (2003), as amostras de C. floribundus
apresentaram caracteristicas relacionadas a manutencdo dos altos niveis de variabilidade
genética, uma vez que as plantas ocorrem agregadas ou em subpopulagcdes com alta
densidade, constituidas, muitas vezes, de centenas de individuos e na maioria das vezes
dominando a paisagem nos seus locais de ocorréncia. Aléem disso, a alta variabilidade genética
pode estar relacionada ao fato das sementes de C. floribundus serem abundantes e
persistentes em banco de sementes (Valio e Scarpa, 2001) e a polinizagao ser feita a longas
distancias tanto por insetos quanto pelo vento (Passos, 1995) que diminui a diferenciagao entre
populacdes. Os bancos de sementes podem reter a variacdo genética, servindo como um
tampéo de variabilidade para espécies sujeitas a flutuacdes ambientais ao longo do tempo
(Alvarez-Buylla e Garay, 1994, Ribas e Kageyama, 2001). Além disso, estdo envolvidos no
estabelecimento de populagées, na manutencdo da diversidade de espécies, no
estabelecimento de grupos ecolégicos e na restauracdo da riqueza de espécies durante a
regeneracao da floresta apds disturbios naturais ou antrépicos (Baider, 1999).

A fragmentacao do habitat pode causar perda da variagdo genética populacional. Em
Rutidosis leptorrynchoide (Asteraceae) (Young et al.,, 1999), Swietenia humilis Zucc.
(Meliaceae) (White et al.,, 1999), Eucalyptus albens (Prober e Brown, 1994), Gentiana
pneumonanthe (Gentianaceae) (Raijiman et al., 1994) um efeito imediato da fragmentagéao foi
evidente através da perda de alelos raros nas populagdes menores.

A maior variabilidade genética observada nas amostras de adultos e de jovens de
Ribeirao Cachoeira, o maior fragmento estudado, assim como o fato das menores amostras
apresentarem menor variabilidade genética, pode estar relacionada ao modelo de biogeografia
de llhas (Macarthur e Wilson, 1967). Segundo este modelo, ilhas pequenas e isoladas teriam
uma riqueza de espécies menor devido ao numero reduzido de populagdes, levando a extingao
algumas espécies através da perda de variabilidade genética e a falta de imigragdo de
espécies novas devido ao reduzido fluxo génico. llhas maiores possuiriam riqueza de espécies
e variabilidade genética maiores. A alta riqueza de espécies equilibraria as taxas de extingcao e
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imigracao, possibilitando a doacao de propagulos de espécies novas para outras ilhas. Se
considerarmos cada fragmento como uma ilha podemos relacionar os resultados obtidos a este
modelo. A Area de Protecdo Ambiental de Souzas e Joaquim Egidio tem cerca de 197
fragmentos de diversos tamanhos e Ribeirdo Cachoeira é o segundo maior fragmento (Santin,
1999). Assim, pode-se dizer que o Ribeirdo Cachoeira se comportaria como uma ilha grande
com maior riqueza de espécies e maior variabilidade genética. Além disso, Ribeirdo Cachoeira
poderia ser um dos fragmentos doadores de propagulos ou genes para os outros fragmentos
da APA. No entanto, Santos (2003) estudou os mesmos fragmentos deste trabalho e nao
observou correlagao entre riqueza de espécies e tamanho dos fragmentos.

C. floribundus é uma espécie monoica, em cujas inflorescéncias encontram-se flores
estaminadas (masculinas) na parte terminal e pistiladas (femininas) na parte inferior de
racemos pendentes (Lorenzi, 1992). Esta disposicdo das flores masculinas pode facilitar a
autofecundagao, uma vez que a espécie é autocompativel (Passos, 1995). No entanto, C.
floribundus apresenta dioicia temporal (também chamada dicogamia), ou seja, amadurecimento
em periodos diferentes das flores masculinas e femininas nas inflorescéncias, o que evitaria a
autofecundacdo. No entanto, ha sobreposicdo das fases femininas e masculinas entre
inflorescéncias de um mesmo individuo. Os polinizadores de C. floribundus visitam, de modo
geral, todas as flores receptivas (abertas e com néctar) de uma inflorescéncia e depois se
dirigem a outra com vbos curtos (Passos, 1995, Ramalho, 2004), forrageando
preferencialmente, dentro de cada fragmento. Este comportamento pode estar relacionado aos
altos valores de Fs encontrados.

Outro fator que poderia atuar na reducao de heterozigotos de C. floribundus é a
dispersdo de sementes, que ocorre através da deiscéncia dos frutos associada a dispersao
secundaria por formigas, considerada uma situagdo primitiva na familia Euphorbiaceae e
presente em numerosos géneros (Narbona et al., 2005). Este tipo de dispersdo pode gerar uma
estruturagao espacial local, uma vez que as sementes caem até 5m de distancia da planta-mae
(Vander Wall e Longland, 2004) e as formigas podem carrega-las. A presenca do elaiosomo nas
sementes, uma estrutura rica em lipidios, atrai formigas que se alimentam destas estruturas.
Apds se alimentarem, a semente exposta potencialmente pode germinar no local em que foi
abandonada, ficando os individuos agregados e proximos uns dos outros.

Assim, a dispersao das sementes e a conseqlente distribuicao espacial dos individuos
de C. floribundus (Danciguer, 1996; Dislich, 2001) facilitariam a agéo local dos polinizadores

que encontrariam uma abundancia de recursos (néctar e pdlen) concentrados, que seriam
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explorados primeiramente nas inflorescéncias de um mesmo individuo, facilitando, assim a

autopolinizagéo.

4.2 Estruturacao genética de adultos e de jovens

A distribuicdo agregada dos individuos, a alta densidade das populacbes e o
comportamento dos pequenos insetos polinizadores podem levar a uma estruturacado maior
entre os fragmentos estudados do que entre adultos e jovens de cada fragmento (Dislich,
2001). Em Eurya japonica (Theaceae), os mecanismos de polinizagdo (abelhas) e a distribuigao
agregada dos individuos foram responsaveis pela alta estruturacdo genética dentro da
populacao estudada (Chung e Epperson, 1999).

A dispersao das sementes que propicia uma distribuicdo agregada dos individuos pode
resultar na estruturacdo genética moderada observada entre as amostras de adultos (6= 0,053,
[.C. 95%= 0,028 — 0,085). Em jovens, observou-se uma baixa estruturagdo genética (6= 0,035,
[.C. 95%= 0,021 — 0,053) entre as amostras. O fluxo génico via polinizacao por insetos e pelo
vento pode ser um dos fatores atuantes na baixa estruturacdo genética das amostras de C.
floribundus. Apesar de serem pequenos, alguns polinizadores tém um amplo raio de
forrageamento (500 a 4000m para abelhas sem ferrdo, Ramalho, 2004) e vivem em grandes
colbnias (Passos, 1995). Os altos indices de fluxo génico e o coeficiente de estruturagao
genética (Fst) baixo encontrados em populagdes de diferentes estadios de ciclo de vida de
Cecropia obtusifolia (Cecropiaceae) podem ter sido determinados pela polinizacdo a longa
distancia (Alvarez-Builla e Garay, 1994).

4.3 Comparacao entre adultos e jovens

As estimativas de variabilidade genética nao foram significativamente diferentes entre
as amostras de adultos e jovens de C. floribundus (teste t). Uma possibilidade para explicar a
falta de diferenca significativa na variabilidade genética entre adultos e jovens seria 0 nimero
baixo de amostras utilizado no teste t. Outra estaria relacionada a fragmentagédo recente da
area (aproximadamente 50 anos) e ao tempo de vida dos adultos (30 a 40 anos). Os efeitos
genéticos da fragmentacao do habitat podem ser mais pronunciados em espécies que formam
pequenas populagcbes, sdo auto-compativeis e tem dispersdo limitada de sementes. No
entanto, a dorméncia de bancos de sementes, a mobilidade dos polinizadores e o tempo de
vida dos adultos podem prevenir ou atrasar o acumulo dos efeitos genéticos da fragmentacao
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por décadas ou centenas de anos em populacées de ambientes fragmentados (England et al.,
2002). Em C. floribundus, a variabilidade genética encontrada refletiria a variabilidade genética
antes da fragmentacéo.

A alta variabilidade genética encontrada em adultos e jovens de C. floribundus nao
indica um efeito da deriva genética sobre a variabilidade genética destas amostras como foi
observado em Acer saccharum (Aceraceae) (Foré et al., 1992) e em Berchemiella wilsonii var.
(Rhamnaceae) (Kang et al., 2005). Este fato pode ser explicado de duas maneiras: mesmo que
o numero de alelos seja reduzido, ao ocorrer uma redugéo no tamanho da populagdo, o grau
de heterozigosidade e de diversidade genética podem permanecer tdo altos quanto na
populacao original, uma vez que, os alelos perdidos por deriva sdo os alelos raros, que pouco
contribuem para o nivel de heterozigosidade. Deste modo, ndo ha muitos estudos que
indiquem redugdes nos niveis de heterozigosidade em populagdes remanescentes de espécies
arboéreas (Souza et al., 2004; Kang et al., 2005, Ribeiro et al., 2005). O estudo de geragdes
proximas, em um curto periodo de tempo, pode ter dificultado a visualizagao de alguma a acao
da deriva genética no sentido de alterar drasticamente a variabilidade genética das amostras.
Ainda, o fato de C. floribundus ser uma arvore pioneira e oportunista, dominando paisagens
perturbadas, com polinizacéo a longa distancia, a alta variabilidade e a pouca diferenciacao das
populacdes puderam ser mantidas facilmente nestas populagées sob fragmentacao.

Por outro lado, Ribeirdo Cachoeira, o maior fragmento, apresentou o maior nimero de
alelos raros nas amostras de adultos e jovens, 0 que pode ser resultado de uma menor deriva
genética neste fragmento ou nesta populacdo. Sendo assim, é possivel que fragmentos de
tamanhos maiores preservem uma proporcao de alelos raros, que podem servir base genética
para mudancgas evolutivas em resposta a mudancas ambientais.

A estruturacao genética entre as amostras de adultos e de jovens nao foi significativa
(6= -0,004, 1.C.95%= -0,010 — 0,002), o que pode estar relacionado ao fluxo génico via
polinizagao por insetos e pelo vento que mantém a troca de genes entre os fragmentos.

Em relagéao aos valores obtidos houve uma redugéo da estruturagdo genética de adultos
para jovens. Adultos e sementes de Astrocaryum mexicanum (Palmae) apresentaram baixa
estruturagédo, porém adultos eram mais estruturados do que as sementes, evidenciando um
intenso fluxo génico através da polinizagdo (Eguiarte et al., 1992). Para Foré et al. (1992) a
estruturacdo maior em adultos de Acer saccharum (Aceraceae) do que em jovens foi devido ao
aumento do fluxo génico entre os fragmentos estudados e alternativamente, ao fato da
fragmentacao mudar as pressoes seletivas na estrutura genética das populagdes estudadas.
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Espécies pioneiras, como C. floribundus, apresentam caracteristicas de extingao local e
de recolonizagdo, que podem contribuir para o aumento do fluxo génico, reduzindo a
diferenciacdo genética entre populacbes (Slatkin, 1987). A facilidade de ocupacdo de
ambientes perturbados faz com que ela esteja presente tanto dentro das matas quanto em sua
borda e, até entre os fragmentos, ocupando estradas e pastagens, surgindo assim, areas de
conectividade genética (Sork e Smouse, 2006). A presenca destas espécies em pequenas
manchas na paisagem e cada vez mais fora das suas condigdes naturais faz com que
apresentem caracteristicas desejaveis para compor diversos tipos de programas de
restauracdo da cobertura vegetal (Ribas e Kageyama, 2004). Além disso, a polinizagado pelo
vento aumenta as chances das espécies que utilizam este tipo de polinizagao atingirem longas
distancias em ambientes mais abertos (matriz) (Santos, 2003).

Outra possibilidade para a ocorréncia de fluxo génico seria o fato da area estudada
(APA de Souzas e Joaquim Egidio) ser muito fragmentada (cerca de 197 fragmentos
catalogados por Santin, 1999) e entre os fragmentos estudados haver outros que poderiam
atuar como areas de conectividade (Lepsch-Cunha et al., 1999; Sork e Smouse, 2006) para 0s
insetos polinizadores. Além disso, os fragmentos estudados possuem uma matriz grande
rodeada de estradas e pastagem, o que poderia facilitar a locomogao dos insetos entre os
fragmentos, facilitando o fluxo génico. Alguns estudos verificaram que &rvores remanescentes
nos pastos podem exercer consideravel influéncia no nivel de fluxo génico entre populacdes
fragmentadas (Chase et al., 1996; Aldrich e Hamrick, 1998). Diante da maior freqiiéncia de
individuos nas formacoes florestais secundarias e da posicéo de eficientes colonizadoras em
paisagens antropizadas, a baixa diferenciacdo entre as amostras de C. floribundus pode ser
mantida facilmente nas populagées sob fragmentacao.

Além da polinizacdo por pequenos insetos, C. floribundus é também polinizada pelo
vento. Apesar de alguns trabalhos sugerirem que a fragmentacdo do habitat provoca
isolamento e a diminuicdo do fluxo génico entre os fragmentos, outros, porém, encontraram
uma taxa maior de fluxo génico da polinizacao pelo vento (anemoflilia) apds a fragmentacao
(Foré et al., 1996; Chung e Epperson, 1999; White et al., 1999; Gonzalez-Astorga e Castillo-
Campos, 2003).
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5. Conclusao geral

Os altos indices de diversidade genética e a auséncia de grandes variagdes genéticas
entre as amostras estudadas podem indicar que C. floribundus consiga se manter sem
prejuizos na variabilidade genética de suas populagdes em curto prazo, sob condigdes de
paisagem antropizada.

A manutencdo da variabilidade genética nas amostras de C. floribundus pode ser
explicada pelo fato de possuirem caracteristicas que as permitam resistir a mudangas
ambientais em um periodo curto de tempo. Assim, podemos dizer que a espécie pode ser
considerada um mau indicador do efeito da fragmentacdo sobre populagbes de espécies
arboéreas, uma vez que € pioneira invasora e se mantém em ambientes antropizados.

O sistema de cruzamento, a morfologia das inflorescéncias, a polinizagao restrita e ndo
especializada de insetos e do vento, a dispersdo autocérica e mirmercérica associada a
distribuicao espacial em aglomerados de muitos individuos aparentados proximos uns aos
outros podem permitir o endocruzamento nas amostras de C. floribundus estudadas.

A relacao entre tamanho do fragmento e variabilidade genética em adultos, a proporcéao
de alelos raros maior em Ribeirdo Cachoeira e as flutuagcdes na distribuicao das freqiiéncias
alélicas podem ter sido causadas pela deriva genética.

Ribeirao Cachoeira, 0 maior fragmento estudado, apresentou as maiores estimativas de
variabilidade nas amostras de adultos e jovens estudadas, sugerindo uma atencao especial
para remanescentes que conservam grandes areas de floresta e atuam como remanescentes
dispersores de propagulos e de genes para outros fragmentos.

A fragmentacdo recente, o numero limitado de geracbes transcorridas apds a
fragmentacdo, a dominéncia na paisagem, a alta densidade de individuos e a ocorréncia de
fluxo génico entre fragmentos mais proximos podem ter facilitado a manutencdo da
variabilidade genética e a baixa diferenciacao entre as amostras de adultos e jovens de C.
floribundus.

Estudos que contemplem um maior nimero de geragdes apods a fragmentagao poderao
talvez perceber alteragcdes na heterozigosidade nas populagdes de C. floribundus.
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