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RESUMO

Dentre os ecossistemas de savanas tropicais, o cerrado brasileiro € um dos biomas
mais ameacados no mundo, estando sujeito a processos de fragmentacdo, perda e
degradacdo de habitat. Gochnatia pulhcra Cabrera (Asteraceae, Mutisieae) € uma espécie
arbustiva perene, encontrada em dreas de cerrado com freqiiente perturbacdo antrépica. No
presente trabalho, foram estudadas oito populacdes dessa espécie empregando-se
marcadores moleculares de isoenzimas, com o objetivo de analisd-las quanto a
variabilidade genética. Foram observados baixos niveis de variabilidade genética nas
populacdes, elevada endogamia e estruturagdo genética moderada entre as populagdes,
indicando baixos niveis de fluxo génico. Para seis dessas populacdes, foi realizado o estudo
sobre o efeito da degradacdo do habitat sobre a variabilidade genética. Como resultado,
observou-se que a degradacdo e a densidade de individuos apresentaram efeito negativo
sobre a variabilidade genética das populacdes. Tais resultados apontam para a importancia
da degradacdo do habitat da espécie, dificultando o sucesso de interagdes ecoldgicas que

sdo importantes para a manutencdo da diversidade genética das populagdes.

ABSTRACT

The brazilian cerrado is one of the most threatened biomes of tropical savannas in
the world, subject to habitat fragmentation, loss and degradation. Gochantia pulchra Kunth
(Asteraceae, Mutisieae) is a perennial shrub species endemic and to the brazilian cerrado.
Its commonly found in human disturbed cerrado sites. In the presente work, we studied
eight populations of this species with allozyme markers, with the aim to analyze its genetic
variation. We observed low levels of genetic variation, elevated inbreeding and moderate
genetic structure between populations, indicating low levels of gene flow. For six out of
eight populations, we studied the effect of habitat degradation on the genetic variation of
populations. As a result, we observed that degradation and density showed a negative effect
on the genetic variation on populations. These results highlight the impact of habitat
degradation on this species, reducing the success of ecological interactions that are essential

to the maintance of the genetic variation in these populations.



INTRODUCAO GERAL

Diversidade genética e degradacio do habitat

A destruicdo de florestas tropicais tem aumentado dramaticamente nas ultimas
décadas e a ameaca aos ecossistemas tropicais € evidente (explos Bawa e Seidler, 1998,
White et al., 1999, Trejo e Dirzo, 2000, Ghazoul e McLeish, 2001). A degradacdo do
habitat representa uma ameacga para a sobrevivéncia da biota. Para as espécies vegetais, a
degradacdo do habitat primdrio resulta de dois processos principais, fragmentacdo da
floresta em porcdes apds desflorestamento e perturbacdo do habitat acompanhando
processos de extragdo, como corte seletivo, por exemplo (Lowe et al., 2005). Teoricamente,
as mudangas populacionais associadas com a degradacao do habitat, como a diminuicdo do
tamanho da populacdo, aliada a fragmentacdo de seu habitat, levam a uma erosdo da
variacdo genética e aumento da divergéncia interpopulacional devido a existéncia de fluxo
génico reduzido, ao aumento da deriva genética, e elevada endogamia, que sao
caracteristicos de populagdes em que o tamanho e o isolamento atingem niveis criticos.
Essas mudancas por colaborarem para a reducdo da variabilidade genética, acabam por
comprometer a viabilidade da populacdo a curto e a longo prazo, através de aumento de
suscetibilidade a doencas e pragas (Barret e Kohn, 1991), perda de alelos de
incompatibilidade e fixacdo de alelos deletérios (Huennneke, 1991), caracterizando a
depressao endogamica e perda imediata de valor adaptativo. A longo prazo, a perda de
diversidade genética pode reduzir o potencial de adaptacdo a ambientes em constante
mudanca de pressoes seletivas (Young et al., 1996); em conjunto com outros processos
estocasticos dependentes do tamanho, pode levar ao aumento da probabilidade de extingdo
da populagao.

Lowe et al. (2005) revisaram a documentacdo disponivel na literatura sobre as
conseqiiéncias genéticas da degradacdo do habitat em espécies arboreas neotropicais para
verificar quais estudos de casos corroboravam com as predi¢des tedricas para marcadores
neutros e variagdes quantitativas. Segundo os autores, ao nivel populacional, a maioria dos
estudos, que examinaram a diversidade genética em populagdes impactadas, ndo apresentou

diferencas significativas entre elas e populagdes controle. Os efeitos mais pronunciados



foram aumento de endogamia (6 em 8 estudos), e diminui¢do na producdo de producao de
sementes (7 entre 10 estudos) (Lowe et al., 2005).

No presente trabalho foram estudadas populacdes de Gochnatia pulchra
(Asteraceae, Mutisieae), uma espécie que ocorre comumente em areas de cerrado sujeitas a
degradacdo. A degradacdo do habitat, definida como a redu¢do na qualidade ou condicdes
de uma area de habitat, interferindo na demografia da populacdo (Hall et al., 1997), pode
ser, portanto, um fator importante para os niveis de variabilidade genética das populagcdes

desta espécie.

A espécie e o sistema de estudo

O cerrado apresenta uma biodiversidade rica e geralmente subestimada. O nimero
de plantas vasculares excede o de muitas floras mundiais, com mais 7000 espécies
reconhecidas de ervas, arbustos, arvores e lianas (Mendonga et al., 1998). Com um grau de
endemismo que atinge 44% da sua flora, o cerrado é, neste sentido, a mais rica savana
tropical no mundo (Silva e Bates, 2002).

A regido do cerrado esta localizada entre a zona equatorial e 23° latitude sul. Faz
contato com a floresta amazonica ao norte, com a floresta Atlantica ao sul e sudeste, e com
a caatinga da regido semidrida do nordeste. A regido do cerrado apresenta clima tropical
umido e tropical seco com pluviosidade intermedidria entre as regides mais umidas ao
noroeste e sudeste e as areas mais secas ao nordeste (Silva e Bates, 2002). A maioria do
cerrado estd no platd de blocos sedimentares ou cristalinos, cuja continuidade é quebrada
por uma extensiva rede de depressdes periféricas localizadas nas dreas entre os platds
(Brasil e Alvarenga, 1989). Esta variacdo geomorfoldgica explica muito da variagdo da
distribuicdo de plantas no cerrado (Cole, 1986).

Disponibilidade de nutrientes e dgua, relacionadas ao clima sazonal, déficit de
lencol de 4gua e fogo tém sido considerados os principais determinantes da vegetacdao do
cerrado (Cochrane et al., 1985; Coutinho, 1990, Haridasan, 1990), que apresenta distintas
fisionomias, incluindo desde campos com gramineas com poucas ou nenhuma herbacea ou
plantas lenhosas maiores, os “campos limpos”, até florestas densas esclerdfilas, que

freqiientemente tém um dossel completamente fechado (Silva e Bates, 2002).



O fogo € uma caracteristica comum dos cerrados e também de outros ecossistemas
de savanas. Embora seja considerado como um dos determinantes da vegetacdo, a rdpida
ocupacdo da regidao do cerrado alterou o regime natural de fogo (estagdo e freqiiéncia de
fogo), interferindo na composi¢do e estrutura da vegetacao. Atualmente, a principal causa
de fogo no cerrado € a agricultura, pois hd queima de vegetacdo tanto com o propodsito de
transformar dreas de cerrado em campos de cultura quanto o de manejar pastagens naturais
ou pastagens artificiais (Coutinho 1990). O fogo no cerrado, como a maioria dos fogos de
savanas, € caracterizado como fogo de superficie, que consome o combustivel fino do
estrato herbdceo (gramineas vivas e mortas) na combustdo (Miranda et al., 2002). O fogo
apresenta efeitos diversos na vegetacdo, incluindo a indug¢do da floracdo em algumas
espécies. A maioria das espécies lenhosas do cerrado apresenta suberizagdo do tronco e
ramos, resultando num isolamento térmico eficiente dos tecidos internos desses Orgaos
durante o fogo (Miranda et al., 2002). Assim, muitas espécies sdo resistentes ao fogo.

Em dreas de cerrado degradadas hd uma tendéncia a facilitagdo da invasdo por
espécies nao nativas. A hipétese de que a perturbacdo aumenta a invasibilidade do habitat é
testada e amplamente aceita por varios autores (Fox e Fox, 1996, Hobbs e Huenneke,
1992; D’Antonio e Vitousek, 1992). Vitousek (1990) discute trés modos pelos quais as
invasdes alteram o ecossistema, dentre os quais estd a capacidade de alterar o regime de
perturbacdes (tipo, freqiiéncia e/ou intensidade) da drea invadida. No caso do cerrado, as
espécies invasoras mais importantes sdo espécies de gramineas exdticas e a invasiao por
estas altera a freqiiéncia e a intensidade de fogo nas 4reas. Segundo D’ Antonio e Vitousek,
(1992), as gramineas exoéticas sdo importantes porque sao altamente competitivas com as
espécies nativas e porque muitas espécies t€m alta tolerancia ou até mesmo aumentam o
fogo. Além disso, muitas respondem ao fogo com réapido crescimento (D’Antonio e
Vitousek, 1992), sendo assim capazes de invadir grandes dreas que estejam disponiveis.

Dentro da flora do cerrado, a familia Asteraceae € a segunda mais representativa
quanto ao numero de espécies (Warming 1973; Mendonca et al., 1998). A familia
Asteraceae apresenta grande nimero de espécies e abundancia (Brito 1997; Mendonga et al.
1998). E freqiientemente uma das familias mais ricas em fl oras locais e regionais (Bremer
1994), especialmente em ambientes abertos, com muitas espécies helidfilas e pioneiras. No

Brasil existem pelo menos 1.900 espécies ja descritas (Barroso, 1986). A tribo Mutisieae



compreende 76 géneros com aproximadamente 970 espécies e é bem representada entre as
Asteraceae na América do Sul.A maioria dos representantes da tribo é encontrada ao longo
do sudoeste dos Andes, sendo muitos géneros restritos a habitats dridos e montanhosos
(Kim et al., 2002).

Gochnatia ¢ o maior dos géneros dentro da tribo, com 68 espécies reconhecidas,
ocorrendo predominantemente no Novo Mundo (Kim et al., 2002). Nesse género sdo
encontrados arbustos ou arvores, raramente didicas, de capitulos solitarios, discéides e
homégamos. Gochnatia distribui-se pelo sudoeste dos Estados Unidos, Américas Central e
do Sul e sudeste da Asia Continental (Kim et al., 2002). Gochnatia pulchra é encontrada
no cerrado brasileiro e também no Paraguai (Rojas, 1934) . Estudos taxondmicos ainda sdo
escassos nessa espécie e os dados sobre caracteristicas morfoldgicas e reprodutivas sao

obtidos de descri¢des gerais da se¢do Hedraiophylum, Lessing (Freire et al., 2002).
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Figura 2. Individuo adulto de Gochnatia pulchra em estigio inicial de floracao e
inflorescéncia (capitulo) da espécie.



Uso de marcadores de isoenzimas

A influéncia da eletroforese de isoenzimas no entendimento da estrutura genética de
populacdes naturais € inestimavel. Desde que foi aplicada, pela primeira vez em genética de
populacdes, na década de 60, tem sido amplamente usada em sistemdtica, evolugdo,
ecologia e biologia da conservacdo (Leberg, 1996). Para a genética vegetal, o emprego de
isoenzimas contribui para informagdes sobre os sistemas de cruzamento e seus efeitos na
estrutura genética e variabilidade de populacdes, a diferenciacdo geografica de populacdes
dentro de espécies e os fatores ecoldgicos que controlam o fluxo génico dentro de
populacdes, entre outros (Robinson, 1998).

Embora outros métodos moleculares para obtenc¢do de dados evolutivos tenham se
tornado importantes mais recentemente, o emprego de marcadores isoenzimaticos ainda é
corrente na literatura. As vantagens dos dados obtidos a partir da eletroforese de isoenzimas
sdo: objetividade, codomindncia, maior conjunto de dados existentes para muitos
organismos, baixo custo se comparado com outros métodos moleculares e curto tempo de
processamento de dados (Van der Bank et al., 2001), além do fato de ser um marcador
molecular nuclear, permitindo estimativas do fluxo génico que se dd tanto através de pdlen

quanto de semente (Comes e Abbott, 1998).

OBJETIVO GERAL

O objetivo central deste estudo foi analisar a variabilidade genética de populagdes
de Gochnatia pulchra de fragmentos de cerrado degradados, para avaliar o efeito da

degradaciao ambiental sobre essas populacgoes.
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Capitulo 1. Variabilidade genética e fluxo génico em populacoes de
Gochnatia pulchra (Asteraceae)
Joice Machado Bariani, Aluana Gongalves de Abreu, Mario Almeida Neto e

Vera Nisaka Solferini

RESUMO

Dentre os ecossistemas de savanas tropicais, o cerrado brasileiro € um dos biomas
mais ameacados no mundo. Os processos mais comuns que acompanham a interferéncia
humana no cerrado sdo a fragmentacdo e a perda de habitat. A intensificacdo da atividade
agricola, especialmente nas décadas de 70 e 80, foi o que mais colaborou para a
fragmentacdo do cerrado, que hoje constitui apenas 1,17 % da édrea original, no Estado de
Sao Paulo. Gochnatia pulhcra Cabrera (Asteraceae, Mutisieae) € uma espécie arbustiva
perene comum no cerrado brasileiro e encontrada em dareas de cerrado com freqiiente
perturbacdo antropica. As inflorescéncias sdo ginodidicas e os aquénios sdo dispersos pelo
vento. No presente trabalho, foram estudadas oito populacdes dessa espécie empregando-se
marcadores moleculares de isoenzimas, com o objetivo de analisd-las quanto a
variabilidade genética. Foram analisados oito loci de isoenzimas, a partir dos quais foram
realizadas as estimativas de variabilidade: nimero médio de alelos por locus,
heterozigosidades esperada e observada, porcentagem de loci polimérficos. Foram também
obtidas estimativas do nivel de endogamia nas populacdes, de fluxo génico entre as mesmas
os valores de distancia genética. Encontramos baixa variabilidade genética e altos niveis de
endogamia em todas as populacdes, que também apresentaram composi¢do alélica bem
distinta para os loci polimorficos analisados. As estimativas de fluxo génico apontaram
para baixos niveis de fluxo génico entre as populacdes, com estruturacdo moderada entre as
mesmas. Houve correlagdo significativa entre os valores de € par a par e a distancia
geografica entre as populagdes, indicando que o isolamento por distdncia possa ser

importante para a diferenciacao das populagdes.
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INTRODUCAO

A destruicao de habitats pela atividade antrépica € umas das ameagas mais evidentes
aos ecossistemas naturais e t€ém aumentado de forma dramdtica recentemente. Dentre as
savanas tropicais, o cerrado brasileiro € um dos biomas mais ameagados no mundo (Silva e
Bates, 2002). No Brasil, fontes do ano de 2002 (MODIS imagery data - NASA) indicaram
que 55% do cerrado ja havia sido desmatado e transformado em drea agricola e pasto,
principalmente. O desflorestamento atual atinge de 22.000 a 30.000 km*/ano (Machado et
al., 2004). Os processos mais comuns que acompanham a interferéncia humana no cerrado
sdo a fragmentacdo e a perda de habitat. Segundo Fahrig (2003), uma nova configuragdo
espacial do habitat é o principal resultado da fragmentacdo, com freqiiente diminui¢do no
tamanho e aumento do isolamento dos fragmentos. Além de introducao de novos fatores de
perturbacdo nos fragmentos, a reducdo do tamanho populacional pode contribuir para
grandes impactos nas caracteristicas das populacdes dos organismos de habitats
fragmentados.

Plantas tropicais sdo tidas como particularmente vulnerdveis aos efeitos de
degradacdo do habitat, devido as suas caracteristicas demogréficas e reprodutivas,
incluindo-se sistemas de cruzamento complexos com auto-incompatibilidade, altas taxas de
fecundacdo cruzada (Cascante et al, 2002) e interagdes intimas com polinizadores e
dispersores de sementes (Didham et al, 1996; Dick et al, 2003; Ward et al, 2005). Além
disso, o nivel e a distribuicdo da variagdo genética sao influenciados tanto pela histéria de
vida de espécies individuais quanto por processos histéricos que levaram a distribui¢do
atual (Hamrick e Godt, 1996; Critchfield 1984; Templeton et al. 1990; Petit et al. 2002).

Embora nenhuma teoria de genética de populacdes tenha sido desenvolvida para
fragmentacdo ou perturbacdo do habitat, as expectativas sdo baseadas na teoria bem
estabelecida para o comportamento genético de populagdes de tamanho pequeno e finito, e
nas teorias para populacdes subdivididas, de biogeografia e de metapopulacdes (Lowe et
al., 2005). De forma geral, espera-se a erosdo da variacdo genética e o aumento da
diferenciacdo entre populacdes de diferentes fragmentos, devido ao aumento de deriva

genética, redugdo de fluxo génico e aumento do isolamento espacial.
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O isolamento fisico entre manchas de plantas freqiientemente se reflete em
isolamento genético (Murren et al., 2003). No que diz respeito a estrutura genética espacial,
dados de espécies arbdreas temperadas e tropicais de dreas de florestas espacialmente
isoladas, no entanto, indicam que grandes distancias entre manchas de arvores podem nao
corresponder a uma alta diferenciacdo genética (Nason e Hamrick, 1997; Aldrich e
Hamrick, 1998; Aldrich et al., 1998; White, 2002). Analogamente, resultados de estrutura
temporal em espécies com sistema de polinizacdo generalista e dispersdo de sementes a
longas distancias indicaram uma baixa diferenciac@o entre areas a despeito da fragmentagao
por perturbacdo antrépica (Murren et al., 2003). Vérios autores mostraram que o fluxo
geénico parece ser alto para plantas tropicais mesmo em paisagens severamente perturbadas
(Hamrick et al.,1991; Rocha e Aguilar, 2001;White et al., 2002).

Além dos problemas da diferenciagao das populagdes e da perda de variabilidade
genética, também o aumento da endogamia € uma caracteristica de populagdes sujeitas a
fragmentacao de seu habitat (Young et al., 1996). A reducdo da dispersdo do pélen, devido
ao aumento da separacdo espacial entre os individuos e as populagdes, pode levar a
dimui¢do da oferta de pdlen, resultando na menor producdo de sementes por individuos
isolados. A redugdo na producdo de sementes € um dos resultados da endogamia, em
interacdo com outras causas, preditos para a fragmentacao e para o desmatamento (Lowe et
al., 2005). Entre plantas que ocupam dreas recentemente ou intensamente perturbadas, a
reprodugcdo cruzada obrigatéria ou sistemas de cruzamento que requerem animais
polinizadores ocorrem com menor freqii€éncia que entre as plantas de areas nao-perturbadas
(Feinsinger et al., 1987). Para Eleocarpus grandis, uma espécie que coloniza dreas
perturbadas favordveis e persistente em areas de floresta climécica, uma grande propor¢ao
de populacdes fragmentadas mostrou niveis significativos de endogamia (Rossetto et al.,

2004).

Espécie em estudo

Gochnatia pulhcra Cabr. (Asteraceae, Mutisieae) € uma espécie encontrada no

cerrado brasileiro e, segundo Rojas, (1934) também no Paraguai. No Brasil, apresenta

distribuicao pelos Estados de Minas Gerais, Sao Paulo e Mato Grosso do Sul (Oliveira-
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Filho, 2006). Segundo Oliveira-Filho (2006), ocorre em Floresta Estacional Semidecidual
das Terras Baixas Submontanas (Cerrado sensu latu), sendo classificada por esse autor
como espécie freqiiente. E encontrada em dreas de cerrado que encontram-se sujeitas 2
variados niveis de perturbacdo antrépica, como fogo e presenca de gado. Tais dreas estao
localizadas em paisagens agricolas nos quais fragmentos de cerrado estdo comumente
inseridos e evidente nos locais onde foram coletadas as populagcdes desse estudo. Apresenta
habito de arvoreta, chegando a atingir at¢é 3m de altura (Oliveira-Filho, 2006). As
inflorescéncias apresentam ginodioicia e sdo dispostas em forma de capitulos homégamos,
solitdrios, discoides e de coloracdo amarelo-pardo. Os aquénios pubescentes t€m
capacidade para dispersdo a longas distancias devido ao pappus plumoso (J. Semir, com.
pess.) Moscas sdo visitantes florais dos capitulos devido ao forte odor e podem assim atuar
como potenciais polinizadores (obs. pess.). A revisdo filogenética da familia Asteraceae
(Ferrer e Good-Avila, 2007) indica que auto-compatibilidade € disseminada entre a tribo
Mutisieae, mas existe também sistema de auto-incompatibilidade, sendo este derivado. G.
pulchra apresenta caracteristicas morfoldgicas que indicam possibilidade de realizacao de
auto-fecundacdo e aliada a presenca de auto-compatibilidade na tribo, acredita-se que seja
capaz de gerar sementes vidveis por autopolinizacgdo.

Espécies helidfilas sdo comuns em dreas de cerrado e sdo capazes de colonizar
novas areas com disponibilidade espacial e luminosidade adequadas a germinagdo da
semente e crescimento de plantulas, comuns em ambientes com perturbacdes provocadas
por fogo e desmatamento. Gochnatia pulchra é comumente encontrada em manchas, nas
clareiras de formacdes de cerrado strictu sensu e em formagdes de campo limpo e campo
sujo. Em formagdes florestais de cerrado (cerraddo), ocorrem em menor densidade e sdo
encontradas geralmente plantulas. De acordo com a literatura, em locais historicamente
sujeitos a intensas perturbacdes, as populacdes que permanecem pequenas apds a
perturbacdo podem tornar-se fixadas para alelos alternativos, dado que ndo existe niveis
adequados de fluxo génico entre as populacdes, resultando em um aumento da divergéncia
genética (Barrett e Kohn, 1991). Por outro lado, em escalas espaciais correspondendo a
alguns quildmetros, é esperado que a dispers@o anemocdrica da semente previna tanto a

diferenciac¢do intrapopulacional quanto a diferenciacdo entre as populagdes.
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Local de estudo

A intensificac@o da atividade agricola, especialmente nas décadas de 70 e 80, foi a
atividade que mais colaborou para a fragmentagcdo do cerrado, que hoje constitui apenas
1,17 % da érea original, no Estado de Sdo Paulo. Estas dreas remanescentes estdo bastante
fragmentadas e sujeitas a diferentes perturbacdes antrépicas (Brito 1997), e seu estado de
conservagao € bastante precario.

Este estudo foi conduzido em fragmentos de cerrado localizados no Estado de Sao
Paulo. Foram selecionadas 8 fragmentos: 1 no municipio de Ibaté, 5 no municipio de
Itirapina, 1 na Reserva Estadual de Mogi Guagu, municipio de Mogi Guacu e 1 no Parque
Estadual Vassununga, em Santa Rita do Passa Quatro. O clima regional estd entre Cwa and
Aw (K&ppen, 1948), e caracterizado por uma transi¢do de tropical quente com inverno seco
para tropical com verdo seco e inverno umido (Embrapa-CCPSE, 1999). Diferentes niveis
de degradacgdo do habitat sdo impostos as populacdes de Gochnatia pulchra que encontram-
se nos fragmentos amostrados nessas localidades. Entre o conjunto de dreas de Ibaté e
Itirapina, os locais de estudo encontram-se rodeados por plantios de monoculturas, de
Eucaliptus sp. e Pinus sp, pastos, rodovias e dreas urbanas (Soares et al., 2003). Assim,
existe uma série complexa de habitats e tipos de cerrado relacionados a uma longa histéria
de perturbacdo antrépica induzida através de desflorestamento e queima de pastagens Em
Mogi-Guagu, a drea onde realizou-se a coleta na Reserva Estadual encontra-se cercada por
plantios de Pinus e Eucaliptus e em Santa Rita do Passa Quatro, Eucaliptus também foi
encontrado. No entanto, os fragmentos desses dois municipios pertencem a dreas de
protecao ambiental, podendo ou ndo estar menos sujeitas a degradacdo em relagdo aos

demais fragmentos em estudo.
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Figura 3. Localizacdo das dreas de estudo, correspondendo aos municipios de Ibaté,
Itirapina, Mogi Guacu e Santa Rita do Passa Quatro.
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Tabela 1. Localizacdo e caracterizacdo dos fragmentos de cerrado em que as populagcdes de G.

pulchra foram coletadas.

Localidade Municipio Populacao Coordenadas Area (ha)
Pq. Est. Vassununga Sta Rita do P. Quatro Sta Rita 21°42° 37847 °28°4°W 1.212
Res. Est. Mogi Guagu Mogi Guagu Mogi 22°22°2°°822°22° 2°W 101
Propriedade rural Itirapina Graiina 22°15°56°°S47°47°48°W 60
Propriedade rural Ibaté Ibaté 21°58°09°’S47°56°56°W 7
Propriedade Agroceres Itirapina Agroceres  22°09°57°°S47°48°08°W 40
Arredores de ferrovia Itirapina L. de Ferro  22°19°02°’°S47°48°22°W 37,5
Conjunto habitacional Itirapina UBA 22°17°32°S47°°48°20° W 8,1
Margem de rodovia Itirapina Patos 22°10003°S’7°47° 16 W 12
OBJETIVOS

Os objetivos desse estudo foram:

- Caracterizar a variabilidade genética de populacdes naturais de Gochnathia

pulchra em fragmentos de cerrado.

- Caracterizar a variabilidade genética de populacdes naturais de Gochnathia

pulchra em areas de cerrado sujeitas a perturbacdo e degradacao por atividades antrdpicas e

de populagdes de dreas localizadas em Unidades de Protecao Integral de cerrado.

- Quantificar a estruturacdo de populagdes de G. pulchra localizadas em diferentes

escalas geogréficas (local e regional) e testar a correlagdo entre distancias genéticas e

geograficas.
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METODOLOGIA

Coleta de amostras e analise

Foram coletadas folhas de 30 a 45 individuos em cada fragmento de cerrado, que
foram em seguida individualizadas e envolvidas em papel filme plastico. As folhas foram,
entdo, congeladas em nitrogénio liquido e nele mantidas até o momento da aplicacao da
metodologia. De cada local de coleta foi retirada uma exsicata para que fosse depositada no
Herbario da UEC (Departamento de Botanica, IB, Universidade Estadual de Campinas).

O tecido foliar foi macerado numa quantidade varidvel de 80 a 100 uL de tampao de
extracdo de Tris-HC1 0,1M pH 7,0, contendo sacarose 0,2M, 0,6% PVP, EDTA 1mM,
albumina bovina 0,15%, DIECA 0,06M, Boérax 0,03M, com o acréscimo de 0,1% v/v de 2-
mercaptoetanol. Duas tiras de papel filtro Whatman n°® 3 foram usados para absorver o
extrato e para aplicacdo nos géis de amido Sigma com 1 cm de espessura, concentragdo de
8,5%. Para a eletroforese dos géis, foram empregados 2 sistemas eletrodo-tampao: 1)
eletrodo: LiOH 10 mM, H;BO; 90 mM e EDTA 3 mM, pH 8,0 e a mesma solu¢do do
eletrodo diluida 1:10 para o gel, sendo a eletroforese submetida a 15 mA/4 hs. 2) eletrodo:
H;BO; 0,3 M, NaOH 60 mM e HCI até pH 8,0; gel: Tris 10 mM e HCI até pH 8,5 e a
eletroforese a 65V/4 hs. No sistema 1 foram reveladas as enzimas: Diaforase — DIA
(1.8.1.4), Glutamato oxaloacetato transaminase — GOT (2.6.1.1), Fosfatase acida - ACPH
(3.1.3.2) e Peptidase - PEP (3.4.13). No sistema 2 foram reveladas as enzimas
Fosfoglicoisomerase — PGI (5.3.1.9), Fosfoglicomutase — PGM (2.7.5.1), Leucina
aminopeptidase — LAP (3.4.11.1), Fosfatase alcalina — ALP (3.1.3.1), Desidrogenase
Isocitrica — IDH (1.1.1.42).

Ao final das corridas de géis, as freqii€ncias alélicas foram avaliadas pela leitura direta dos
mesmos. A seguir, os géis foram diafanizados em solucao de glicerina-etanol a 5% para

efeito de documentacao.

Analise dos dados

As estimativas de variabilidade genética (heterozigosidades observada e esperada,

nimero médio de alelos por locus, porcentagem de loci polimérficos) foram calculadas no
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programa Genetix 4.03 (Belkhir et al, 2000). O calculo do Fj foi feito pelo estimador f
(Weir e Cokerham, 1984), com 1000 permutacdes para verificacao do nivel de significancia
dos valores obtidos para as populagdes (IC 95%), no mesmo programa.

O teste para localizar desequilibrio de ligacdo entre os loci foi realizado criando-se
tabelas de contingéncia para todos os pares de populacdes no programa Genepop 3.4
(Raymond e Rousset, 1995) e testando as probabilidades para cada tabela com a cadeia de
Markov (1000 replicacdes). Para testar se as amostras encontram-se em equilibrio de
Hardy-Weinberg, fez-se o teste de probabilidade no programa Genepop 3.4 (Raymond e
Rousset, 1995). Tanto para o primeiro caso quanto para o segundo, as probabilidades
obtidas foram corrigidas por Bonferroni seqiiencial (Rice, 1989).

A estruturagdo genética entre todas as amostras foi quantificada através da
estimativa @de Weir e Cokerham (1984), considerada como uma estimativa ndo enviesada
do Fst de Wright (1978). O @ foi estimado para cada locus, e sua média estimada com
permutagdes de jackknife, com intervalo de confianga de 95% determinado por 1000
reamostragens de bootstrap. O Fg; foi também estimado entre pares de populagdes, com
1000 permutagdes, resultando numa matriz de valores de @ par a par. Os valores obtidos
foram utilizados na comparag¢do de uma matriz de distdncia geografica entre as populacoes
pareadas com a matriz de Fg; pareados, pela andlise de estruturacdo espacial no teste de
Mantel, como sugerido por Hutchinson e Templeton (1999). Para tal, foi empregado o
programa TFPGA 1.3 (Miller, 1997). Dois conjuntos de populacdes foram testados: um
conjunto representando uma escala geografica local, incluindo as populacdes coletadas em
Ibaté e Itirapina e outro representativo de escala geografica regional, incluindo além destas,
as populacdes de Santa Rita do Passa Quatro e de Mogi Guacu.

As identidades genéticas (Nei, 1978) entre as populagdes foram calculadas no
programa TFPGA 1.3 (Miller, 1997) e utilizados na constru¢ao de um dendograma por
UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Aritmetic Mean).



20

RESULTADOS

Variabilidade Genética

As populagdes mostraram composi¢ao alélica bem distinta para os loci polimérficos
analisados, e para alguns deles verificou-se que alelos estavam fixados em algumas ou
muitas populagdes (Tabela 2). Para o locus da Got, 5 das 8 populagcdes apresentaram o alelo
padrdo (Got"") fixado, e uma populacdo (Santa Rita) apresentou um alelo exclusivo. Para
o locus da Pep, foi observado que as populacdes Santa Rita e Mogi apresentam freqii€éncias
alélicas muito distintas para os alelos &QI’O e &pl’z (tabela 2). Para o locus da Alp, foi
observado que o alelo padrao (&QI’O) estd fixado na populacdo de Mogi Guacu (Mogi) e
que a populacdo Ibaté apresenta esse alelo em baixa freqii€ncia, contrastando com a
constituicdo alélica das demais populacdes. A andlise das freqiiéncias alélicas mostra que a
populacdo de Santa Rita do Passa Quatro (Santa Rita) € a populagdo com maior ndmero de
alelos exclusivos, sendo 1 alelo para cada locus dentre Got, Alp, Idh e Pgi (Tabela 2).

Os valores de heterozigosidade observada (Ho) nas populagdes variaram de 0,005
na populacao UBA a 0,077 na populacdo Agroceres, com valores intermedidrios varidveis
para as demais populacdes. A porcentagem de loci polimérficos variou de 55,5 a 77,8 e
algumas populagdes apresentaram valores idénticos de P. O numero médio de alelos por
locus foi semelhante nas populagdes, variando de 1,7 a 2,5 (Tabela 2).

O célculo do f indicou que todas as populacdes apresentam valores significativos
para o0 mesmo (IC 95%), com deficiéncia de heterozigotos em relagdo ao esperado pelo
equilibrio de Hardy-Weinberg. Os valores de f variaram de 0,645 a 0,965 valores
considerados muito altos e significativos (IC 95%), Tabela 3. Adicionalmente, foram
encontrados desvios significativos ao esperado pelo equilibrio de Hardy-Weinberg
(p<0,05), apds a realizacdo de 34 testes e probabilidades corrigidas, para as populagdes
Gratna (locus da Pgi), Ibaté (Dia), Linha de Ferro (para o locus da Pep), Patos (para Pgi),
UBA (em Alp), Mogi (para a Idh) e na populacdo Agroceres (nos loci da Pep, Dia e Pgm).
A populacao Santa Rita foi a inica em que ndo foram detectados desvios significativos para
o equilibrio de Hardy-Weinberg. Desequilibrio de ligacdo significativo nao foi detectado

para qualquer das oito populagdes analisadas (p>0,05).
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Tabela 2. Freqiiéncias alélicas para os loci polimorficos nas populacdes de Gochnatia pulchra
(alelos estdo identificados por mobilidades relativas); N tamanho da amostra.

Locus Populacio

Sta Rita  Graiina  Ibaté Agroceres L.Ferro Patos UBA Mogi
Pep (N) 19 28 27 21 44 22 38 23
0,5 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00
0,7 0,32 0,09 0,00 0,19 0,21 0,20 0,00 0,54
1,0 0,63 0,89 0,78 0,74 0,76 0,68 0,94 0,41
1,2 0,05 0,02 0,22 0,07 0,02 0,11 0,03 0,00
Got (N) 6 31 26 22 44 19 23 33
0,79 0,33 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
1,0 0,67 0,87 1,00 0,95 1,00 1,00 1,00 1,00
1,15 0,00 0,13 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00
Alp (N) 20 30 30 30 35 26 28 32
1,0 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
0,77 0,47 0,06 0,77 0,13 0,16 0,31 0,03 0,00
1,0 0,45 0,93 0,23 0,78 0,81 0,65 0,93 1,00
1,2 0,05 0,00 0,00 0,08 0,03 0,04 0,03 0,00
Idh (N) 14 9 6 5 9 9 8 20
0,7 0,43 0,11 0,17 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
1,0 0,49 0,89 0,83 1,00 1,00 1,00 1,00 0,90
1,2 0,07 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,10
1,6 0,07 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
Pgi (N) 32 28 26 25 33 22 24 35
0,5 0,34 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
0,8 0,45 0,30 0,35 0,16 0,38 0,17 0,42 0,21
1,0 0,20 0,70 0,65 0,84 0,62 0,86 0,58 0,70
1,2 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,08
Dia (N) 27 8 18 16 17 21 26 35
0,75 0,15 0,12 0,58 0,03 0,00 0,57 0,00 0,17
1,0 0,67 0,87 0,39 0,69 1,00 0,31 0,81 0,37
1,15 0,185 0,00 0,03 0,28 0,00 0,12 0,19 0,46
Pgm (N) 14 28 23 27 32 23 21 21
0,7 0,75 0,11 0,28 0,18 0,03 0,11 0,38 0,05
1,0 0,25 0,80 0,78 0,81 0,94 0,89 0,63 0,95

1,3 0,00 0,09 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00
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Tabela 3. Estimativas de variabilidade genética das populagdes. N tamanho amostral; H,
heterozigosidade esperada; H, heterozigosidade observada; P porcentagem de loci polimdrficos; A
nimero médio de alelos por lécus; f indice de fixacéo.

Populacio N H. H, P A f
39 0,405 0,024 0,778 2,5 0,946
Santa Rita
Mogi 39 0,209 0,049 0,556 1,9 0,771
Graiina 31 0,191 0,040 0,778 2,0 0,803
Ibaté 35 0,253 0,012 0,667 1,8 0,954
Agroceres 33 0,209 0,077 0,667 2,0 0,645
Linha Ferro 45 0,142 0,037 0,444 1,8 0,741
Pato 28 0,217 0,031 0,556 1,09 0,863
UBA 38 0,162 0,006 0,556 1,7 0,965

Estruturacio genética

Os valores de Fg; foram calculados pelo estimador 8 (Weir e Cockerham, 1984).
Foram obtidos os valores de #médio e também os valores para os pares de populacdes. O
€ médio para as oito populagdes foi 0,195. Quando foram retiradas da andlise as duas
populacdes mais distantes geograficamente (Mogi e Santa Rita), o valor do #médio passou
de 0,195 para 0,163 sendo ainda significativo (IC 95%). No entanto, a diferenca entre os
valores de @ médio ndo € significativa, dada a sobreposi¢ao dos respectivos intervalos de
confianca. Os valores de Fg; estimados par a par variaram de 0,021 a 0,337 para os pares
Ibaté-Agroceres e Santa Rita-Mogi, respectivamente (Tabela 4).

O teste de Mantel mostrou uma correlagdo significativa entre os valores de @ par a
par e a distancia geogréfica entre as populacdes, indicando que o isolamento por distancia
pode ser importante para a diferenciacdo das populacdes. Dois conjuntos de populagdes
foram testados: um conjunto representando uma escala geogréfica local, coletadas em Ibaté
e Itirapina e outro representativo de escala geografica regional, incluindo além destas, as

populacdes de Santa Rita do Passa Quatro e de Mogi Guacu (Figura 1).
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Figura 1. Correlacdo pareada de valores de @ (abcissa) com distancia geografica (em km)
dos dois conjuntos de populagdes de G. pulchra. A. Conjunto de oito populacdes,
representando a escala regional (r = 0,571). B. conjunto de 6 populagdes, correspondente a
escala local (r = 0,725 ), respectivamente.

Diferenciacao genética

A identidade genética (Nei, 1978) entre as duas populagdes mais distantes
geograficamente (Santa Rita e Mogi Guagu) foi 0,79. Entre as menos distantes (Pato e

Agroceres) foi de 0,968. O maior valor de distancia genética foi observado entre as
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populacdes geograficamente mais distantes entre si, mas o menor valor de distincia
genética ndo foi observado entre as populagdes mais proximas geograficamente (veja

Tabela 4).

Tabela 4. Valores de distancia genética (Nei, 1978), acima da diagonal e de § (Weir e Cockerham,
1984), abaixo da diagonal, para os pares de populacgdes.

Populacao 1 2 3 4 5 6 7 8

1 Sta Rita ok 0,165 0,153 0,174 0,179 0,214 0,136 0,236
2 Graitina 0,250  *** 0,108 0,014 0,007 0,056 0,013 0,067
3 Ibaté 0,207 0,231 howck 0,095 0,111 0,039 0,123 0,160
4 Agroceres 0,242 0,021 0,205  *** 0,017 0,032 0,019 0,034
5 L. Ferro 0,317 0,023 0,289 0,065  *** 0,065 0,025 0,064
6 Pato 0,285 0,141 0,089 0,085 0,209  *** 0,078 0,050
7 UBA 0,249 0,030 0,293 0,067 0,102 0,234  *** 0,082
8 Mogi 0,337 0,173 0,319 0,084 0,198 0,129 0,238  ***

A figura 2 apresenta um dendograma UPGMA construido a partir dos
valores de distancia genética (Nei, 1978). Nao foi observada correspondéncia entre a

distancia geografica das populagdes e o padrio resultante do dendograma.
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Figura 2. Dendograma baseado nas distancias genéticas das populacdes de G. pulchra. (Correlagdo
cofenética = 0,904)
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DISCUSSAO

Variabilidade genética

A anélise da variabilidade genética mostrou que as 8 populacdes apresentam baixos
niveis de variabilidade genética. Todos os loci apresentaram valores baixos de
heterozigosidade observada (H,). Esse padrio foi encontrado tanto nas populagdes
coletadas em fragmentos de cerrado degradados como em fragmentos dentro de reservas.
Os valores de H, encontrados para G. pulchra (0,012-0,077) sdo compardveis aos
observados em populacdes de Acer saccharum sujeitas a fragmentacdo e eventos de
recolonizacdo (Baucom et al.,2005). As estimativas de percentagem de loci polimérficos
apontam para niveis moderados de polimorfismo nas populagdes, com valores acima de
55% para a maioria das populacdes. Tanto a populacdo de Santa Rita, localizada em uma
reserva, como a populagdo Gratna, localizada num fragmento degradado, apresentaram os
mesmos valores de P. Os niveis de P encontrados em Gochnatia pulchra sao semelhantes
aos encontrados por Baucom et al. (2005) para populacdes de Acer saccharum.

A andlise das freqii€ncias dos alelos em G pulchra indica que as populacdes sao
distintas quanto as suas constituicdes alélicas para alguns loci. Freqii€ncias alélicas
invertidas foram apresentadas pelas populagdes Mogi e Santa Rita, no locus da Pep. No
locus da Alp, vemos diferencas entre as populacdes Mogi, onde o alelo P_CQI'O estd fixado e
a populacao Ibaté, na qual o mesmo ocorre em baixa freqiiéncia. Diferengas em freqii€ncias
alélicas entre populagdes distantes como Mogi e Santa Rita sdo esperadas pois cada uma
delas pode receber alelos de populacdes diferentes.

Apenas em uma das populacdes, Santa Rita, as freqiiéncias alélicas ndo
apresentaram desvios significativos ao esperado em equilibrio de Hardy-Weinberg. Nas
demais, foram detectados desvios para diferentes loci; os valores de f médio foram altos
(0,645 a 0,965) e significativos. Tais valores sdo encontrados apenas entre espécies
reconhecidamente endocruzantes (revisao de Brown, 1979). De fato, é plausivel que G.
pulchra seja capaz de produzir sementes vidveis por autofecundagdo, visto ser esse um
sistema reprodutivo comum em Asteraceae. Neste, foi incluido o caso extremo de apomixia

que ocorre, por exemplo, na espécie Chromolaena odorata, uma astericea (Rambuda e
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Johnson, 2004). Além disso, também pode ocorrer cruzamento entre individuos
aparentados. Murren (2003) estudou uma espécie de orquidea epifitica (Catasetum
viridiflavum) que ocorre em manchas isoladas de plantas em florestas localizadas em
pequenas ilhas préximas ao Canal do Panamad. O autor atribui altos niveis de coeficiente de
endogamia e a deficiéncia de heterozigotos nessas populacdes, localizadas em habitats
altamente perturbados, a efeitos temporais e espaciais que resultariam num efeito Wahlund.
Os individuos de G. pulchra sio muitas vezes encontrados agregados, o que poderia,
também, originar um efeito Wahlund espacial na &area, que resulta na deficiéncia de
heterozigotos nas populacdes.

Em populagdes de Chaetanthera euphrasioides (Asteraceae, Mutisieae) estudadas
por Arroyo et al. (2006), os valores de Fis (0,470-0,672) relacionam-se a capacidade de
autofecundacgdo, embora ndo seja uma espécie de autofecundagdo obrigatéria. Os autores
discutem a perda do papus pelos aquénios logo em seguida a dispersdo, o que resulta na
localizagdo de sementes a poucas distancias da planta-mae; assim alto nivel de endogamia
pode ser o reflexo de dispersao limitada nesta espécie. Em G. pulchra, é esperado que o
papus plumoso alcance grandes distancias. No entanto, num ambiente com severa
perturbacdo e alta competicdo com outras espécies de Asteraceae, caracteristico de areas
degradadas, a efetividade da dispersio bem como da germinagcdo da semente pode ser
comprometida. Por fim, o aumento da endogamia acompanha a fragmentacao do habitat de
populacdes de varias espécies sendo uma das conseqii€ncias mais potencialmente deletérias

da degradacado (Lowe et al., 2005).

Diferenciacao entre as populacoes e isolamento por distancia

De acordo com o dendograma obtido, as distancias genéticas entre as oito
populacdes mostram que a populacdo de Santa Rita, a mais distante geograficamente, ndao
agrupa com as demais. No entanto, o padrdo geral de diferenciacdo genética, segundo os
valores de distancia genética dos pares de populacdes, ndo apresenta relacio com as
distancias geogréaficas.

Tanto para a escala local quanto para a regional, foi encontrada diferenciacao

moderada para as populacdes presentes nos diferentes fragmentos, como indicado pelos
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valores de 6 entre os pares de populagdes e de § médio. Mesmo a distancias inferiores a 2
km as populagdes apresentaram-se diferenciadas (@ = 0,102). Na revisdo de Lowe et al.
(2005) estudos que examinaram fluxo génico em plantas de habitats fragmentados
mostraram duas tendéncias: dois estudos que examinaram remanescentes muito distantes
(dezenas de quilometros, Hall et al, 1994, 1996) encontraram evidéncia significativa de
aumento da diferenciacdo genética, enquanto outros dois (White et al, 2002; Dick et al,
2003) enfatizaram a existéncia de fluxo génico em escalas espaciais menores (menos de 10
km). Na nossa escala espacial local (0,67-29,04 km), o 8 médio foi 0,163, ndo muito
inferior ao valor (0,194) observado para a escala regional (44,74-88-93km).

De acordo com o teste de Mantel, a correlagdo entre os valores de 6 e de distincia
geografica entre as populagdes foi significativa para ambos os conjuntos de populacoes,
mostrando um padrdo consistente com o isolamento por distdncia tanto numa escala
localizada quanto numa escala maior. Embora fluxo génico considerdvel seja caracteristico
de espécies dispersas pelo vento e dada a morfologia dos aquénios de G. pulchra, nao
foram verificados niveis altos de fluxo génico entre as populagdes.A visualizacdo da matriz
circundante aos fragmentos de cerrado amostrados pode explicar a estruturacdo espacial
encontrada. Na drea de estudo, a matriz constitui-se por monoculturas, pastos, plantios de
Eucaliptus sp e Pinus sp. e dreas urbanas. G. pulchra foi raramente observada em bordas
em nossas areas de estudo, e ha possibilidades de que ocorra, preferencialmente, em locais
com menor contato com a matriz, cujas condi¢des edéficas e climdticas sejam menos

propicias a germinacdo da semente e ao estabelecimento dos individuos.
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Capitulo 2. Efeito da degradacao do habitat na variabilidade genética
de populacoes de Gochnatia pulchra (Asteraceae)
Joice Machado Bariani, Mario Almeida Neto, Aluana Gongalves de Abreu,

Thomas Michael Lewinsohn e Vera Nisaka Solferini.

RESUMO

A transformag@o imposta ao cerrado pela interferéncia humana tem efeitos
negativos em populacdes naturais de plantas, principalmente através de reducdo do
tamanho e aumento do isolamento espacial dessas populacdes. Além disso, o processo
de degradacdo do habitat facilita a invas@o por espécies invasoras, como as gramineas
no cerrado e prejudica as interacdes das plantas com os polinizadores, as quais tém
importante papel na manutencao da variabilidade genética. Gochnatia pulchra Cabrera
(Asteraceae, Mutisieae) € uma espécie encontrada em densidades relativamente altas
em dreas de cerrado com freqiiente perturbacdo antrdpica. Os resultados do presente
estudo mostram que a degradagdo e a densidade de individuos surtem efeitos negativos
sobre a manutencao da variabilidade genética das populacdes de G. pulchra, através de
redugdes nos valores de heterozigosidade observada (H,) e niimero médio de alelos por
locus (A). Populacdes com maiores niveis de degradacdo e densidade apresentaram

também maiores niveis de endogamia.

INTRODUCAO

O cerrado € o segundo maior bioma do Brasil, depois da Amazdnia, e ocupa 21% do
territorio do pais (Klink e Machado, 2005). Constitui-se na maior savana neotropical, com
uma érea estimada em cerca de 2 milhdes de km” Existem pelo menos 7 mil espécies
reconhecidas de plantas vasculares, valor superior ao de muitas outras floras mundiais
(Mendonga et al., 1998). Considerado um dos mais importantes hostspots mundiais (Myers
et al., 2000), e com um grau de endemismo que atinge 44% da sua flora, o cerrado é a mais

rica savana no mundo (Silva e Bates, 2002). A despeito disso, o cerrado brasileiro € um dos
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biomas mais ameagados (Silva e Bates, 2002). Mais da metade de sua édrea original foi
transformada em pastos, monoculturas e outros usos nos ultimos 35 anos (Klink e
Machado, 2005). Essa transformagao deu-se com um grande custo ambiental resultante dos
seguintes processos: fragmentacdo, perda de biodiversidade, estabelecimento de espécies
invasoras, erosdo do solo, poluicdo da dgua e degradagdo da terra, mudangas nos regimes
de fogo, desbalanco no ciclo do carbono e provavelmente modificagdo do clima regional
(Klink e Machado, 2005). A introdu¢do de eventos de perturbacdo, dentre eles o fogo em
particular, acabam por permitir que espécies invasoras se estabelecam em grandes areas
apés a queima. Entre as plantas invasoras, as gramineas sdo especialmente importantes
porque podem expandir-se rapidamente e sdo, freqiientemente, altamente competitivas em
relac@o as plantas nativas. Diversas gramineas exdticas, trazidas ao Brasil como forrageiras,
espalharam-se por grandes extensdes, deslocando espécies nativas, gracas ao seu grande
poder competitivo (Pivello et al., 1999).

Os processos mais comuns que acompanham a interferéncia humana no cerrado sio
a fragmentagdo e a perda de habitat. Teoricamente, a redu¢do do tamanho e o aumento do
isolamento espacial das populagdes em habitats fragmentados levam a erosdao da
variabilidade genética e aumento da divergéncia genética interpopulacional através de
deriva genética aumentada, endogamia elevada e fluxo génico interpopulacional reduzido
(Young et al., 1996). O aumento do isolamento espacial entre manchas e entre individuos
leva ao aumento da diferenciagao genética das populacdes (Barret e Kohn, 1991; Ellstrand
e Elam, 1993, Slatkin, 1987; Young et al., 1996), devido a reducdo do fluxo génico (Lowe
et al., 2005). Acompanhando as mudancas na densidade populacional e potencial de
dispersdo (que podem ser ligadas as conseqiiéncias ecoldgicas da degradacdo, como perda
de espécies de insetos polinizadores), o aumento da endogamia é uma das conseqiiéncias
mais negativas da degradacdo do habitat (Lowe et al., 2005). Em termos de diversidade
genética, para a maioria dos estudos de algumas espécies arbdreas neotropicais examinados
por Lowe et al. (2005), ndo foram verificadas diferencas significativas entre as populagdes
que sofreram o impacto de perda e degradacdo do habitat e as populagdes controle. Outros
estudos, entretanto, mostram uma diminui¢ao da riqueza alélica em populacdes impactadas,
outros aumento de endogamia, ambos relacionados a diversos fatores (veja Baucom et al..,

2005; Rossetto et al., 2004; Murren et al., 2003; Van Rossum e Triest, 2006).
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De fato, muitas espécies de plantas tropicais podem ser particularmente vulnerdveis
a transformacdo da paisagem resultante da fragmentacdo, devido as suas baixas densidades
e interferéncias em suas associacdes com vetores de pélen e semente (Nason et al., 1997).
Além disso, os processos de fragmentacdo e degradacdo do habitat também levam a
mudancas na densidade intrapopulacional (Kwak et al., 1998). Espécies cujas densidades
populacionais atinjam niveis consideraveis mesmo em areas degradadas podem responder
de forma diferente no que diz respeito a variabilidade genética de suas populacdes.
Gochnatia pulchra Cabrera (Asteraceae, Mutisieae) é uma espécie encontrada em
densidades relativamente moderadas ou altas em areas com freqiiente perturbacdo antrépica
(obs. pess.). Assim como outras espécies helidfilas, € comum em dreas de cerrado, onde sdo
capazes de colonizar novas areas com disponibilidade espacial e luminosidade adequadas a
germinacdo da semente e crescimento de plantulas, originadas em ambientes com
perturbacdes provocadas por fogo e desflorestamento. No entanto, as observacdes pessoais
de que ndo sdo encontrados individuos da espécie em dreas de cerrado com nivel de
degradacdo elevados, exclui a possibilidade da espécie ser considerada oportunista.
Gochnatia pulchra é comumente encontrada em manchas de tamanho varidveis,
dependendo do nivel de cobertura do dossel das dreas de cerrado.

Estudos ecoldgicos e genéticos de populacdes sdo complementares e existem
algumas questdes de biologia da conservagdao que s6 podem ser avaliadas por meio de
estudos detalhados de genética de populacdes (Avise, 2001). A andlise genética de
populacdes, quando aliada a dados de demografia e de qualidade do habitat da espécie
responde a questdes importantes sobre 0s mecanismos que ameacam a manutengdo de
populacdes em ecossistemas fragmentados. A literatura de isoezimas prové uma rica fonte
de dados com o qual podemos examinar hipdteses sobre niveis e distribuicao de diversidade
genética em espécies de plantas (Hamrick e Godt, 2001). Informagdes sobre variabilidade
genética, taxas de endogamia e de fluxo génico de populacdes podem ser eficientemente
reunidas pelo uso desses marcadores moleculares. Assim, constitui-se em um marcador
interessante para interpretacdes sobre a organizacado da diversidade genética de populacdes

de plantas e sua relacdo com a degradacdo do habitat.
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OBJETIVO

O objetivo deste estudo foi analisar o efeito da degradacdo do habitat sobre a

variabilidade genética de populacdes de Gochnatia pulchra.

MATERIAL E METODOLOGIA

Espécie e local de estudo

Gochnatia pulchra é uma espécie arbustiva perene, endémica do cerrado brasileiro
(SEMIR, J. com. pess.). Segundo a revisdo do gé€nero, as inflorescéncias da espécie
apresentam ginodioicia, como a maioria das espécies de Gochnatia sect. Hedraiophylum
(Freire et al., 2002). Apresentam-se dispostas em forma de capitulos homégamos, solitarios
e de coloracdo amarelo-pardo, caracteristicos do género Gochnatia (Kim et al., 2002). Os
aquénios pubescentes sdo, possivelmente, dispersos a longas distancias devido ao pappus
plumoso. Moscas sdo visitantes florais dos capitulos devido ao forte odor e podem assim
atuar como potenciais polinizadores (obs. pessoais). A revisdo filogenética da familia
Asteraceae (Ferrer e Good-Avila, 2007) indica que auto-compatibilidade € disseminada
entre a tribo Mutisieae, sendo possivelmente a forma ancestral. No entanto, em alguns
casos, ocorre o sistema de auto-incompatibilidade, sendo portanto considerado derivado.
Acredita-se que também Gochnatia pulchra possa ser auto-compativel e capaz de gerar
sementes vidveis por autopoliniza¢do, devido a homogamia e hermafroditismo das
inflorescéncias.

Foram estudadas 6 populagdes coletadas em fragmentos de cerrado localizados em
dois municipios, Ibaté e Itirapina (Estado de Sao Paulo). O clima da regido é caracterizado
pela transicao entre tropical quente com inverno seco e tropical com verdo seco e inverno
umido (Embrapa — CCPSE, 1999), sendo classificado como CWA segundo Koopper
(1948). O tamanho das areas varia de 7 a 60 hectares e distam entre si de menos de 1 km a
30 km. Os locais foram selecionados para que fosse obtido um gradiente de nivel de

degradacao no conjunto de dreas amostradas.
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Coleta de material e analise genética

Foram coletadas folhas de 30 a 45 individuos em cada fragmento de cerrado, que
foram em seguida individualizadas e envolvidas em papel filme pléstico. As folhas foram,
entdo, congeladas em nitrogénio liquido e nele mantidas até o momento da aplicacdo da
metodologia. De cada local de coleta foi retirada uma exsicata para que fosse depositada no
Herbario da UEC (Departamento de Botanica, IB, Universidade Estadual de Campinas).

O tecido foliar foi macerado numa quantidade varidvel de 80 a 100 uL. de tampao de
extracdo de Tris-HC1 0,1M pH 7,0, contendo sacarose 0,2M, 0,6% PVP, EDTA 1mM,
albumina bovina 0,15%, DIECA 0,06M, Boérax 0,03M, com o acréscimo de 0,1% v/v de 2-
mercaptoetanol. Duas tiras de papel filtro Whatman n° 3 foram usados para absorver o
extrato e para aplicacdo nos géis de amido Sigma com 1 cm de espessura, concentragao de
8,5%. Para a eletroforese dos géis, foram empregados 2 sistemas eletrodo-tampao: 1)
eletrodo: LiOH 10 mM, H;BO3; 90 mM e EDTA 3 mM, pH 8,0 e a mesma solucdo do
eletrodo diluida 1:10 para o gel, sendo a eletroforese submetida a 15 mA/4 hs. 2) eletrodo:
H;BO;3 0,3 M, NaOH 60 mM e HCI até pH 8,0; gel: Tris 10 mM e HCI até pH 8,5 e a
eletroforese a 65V/4 hs. No sistema 1 foram reveladas as enzimas: Diaforase — DIA
(1.8.1.4), Glutamato oxaloacetato transaminase — GOT (2.6.1.1), Fosfatase acida - ACPH
(3.1.3.2) e Peptidase - PEP (3.4.13). No sistema 2 foram reveladas as enzimas
Fosfoglicoisomerase — PGI (5.3.1.9), Fosfoglicomutase — PGM (2.7.5.1), Leucina
aminopeptidase — LAP (3.4.11.1), Fosfatase alcalina — ALP (3.1.3.1), Desidrogenase
Isocitrica — IDH (1.1.1.42).

Ao final das corridas de géis, as freqiiéncias alélicas foram avaliadas pela leitura
direta dos mesmos. A seguir, os géis foram diafanizados em solucdo de glicerina-etanol a
5% para efeito de documentacao.

As estimativas de variabilidade genética (heterozigosidades observada e esperada,
nimero médio de alelos por loco) foram calculadas no programa Genetix 4.03 (Belkhir et
al, 2000). O cdlculo do Fy foi feito pelo estimador f (Weir e Cokerham, 1984), com 1000
permutagdes para verificagdo do nivel de significancia dos valores obtidos para as

populacdes (IC 95%), no mesmo programa.



38

Coleta e analise de dados das areas

As estimativas de nivel de degradacdo e de densidade de individuos foram
realizadas pela amostragem de cada fragmento em trés periodos: Abril/Maio,
Agosto/Setembro e Janeiro/Fevereiro. Tais periodos correspondem aos picos de floracao da
tribo Mutisieae, e de mais outras quatro tribos, consituindo as mais representativas dentro
da familia Asteraceae nos cerrados brasileiros (Almeida-Neto 2006). Para estimar a
densidade de G. pulchra, foi realizada a contagem do numero de individuos em
floracao/frutificao (para efeito de padronizacdo, desejando-se obter a densidade de adultos
reprodutivos) em 15 transectos de 30x5m em cada um dos periodos. A posicdo dos
transectos nas dreas foi determinada por meio de sorteio de duas coordenadas: a posi¢ao ao
longo da borda dos fragmentos, com um espacamento minimo de 10m entre dois transectos
consecutivos, e a posi¢ao de inicio dos transectos, perpendicular a borda, variando de 5 a

55m.

Estimativa do nivel de degradacao

Uma medida direta do nivel de degrada¢do de um habitat sé € possivel através de
manipulagdes experimentais, nas quais a freqiiéncia, intensidade, area e historico de fatores
de perturbacdo sejam diretamente controlados (ex. McCabe & Gotelli, 2000). Tendo em
vista que o nivel de perturbacdo de uma &drea € conseqiiéncia de varios processos
simultaneos, torna-se impossivel a obten¢ao de uma medida tnica e direta da degradacao
em uma ambiente natural em estudos observacionais. Assim, uma solu¢do comumente
aplicada por diversos autores em estudos em que se deseja medir o nivel de degradacdo em
habitats naturais € o uso de um ou mais parametros como medidas indiretas do nivel de
degradacio, tais como densidade de gado (Cagnolo et al., 2002), fogo (Hoffmann, 1996) e
densidade de gramineas invasoras ou de espécies pioneiras (de Pietri, 1992, Molino e
Sabatier, 2001). Gigord et al. (1999), por sua vez, utilizou como medidas do nivel de
perturbacdo a densidade e a riqueza de espécies introduzidas para avaliar os impactos na
diversidade genética de Dombeya acutangula. Baseado na hipdtese testada e amplamente
aceita de que a perturbacdo aumenta a invasibilidade do habitat (Fox e Fox, 1996, Hobbs e

Huenneke, 1992; D’ Antonio e Vistousek, 1992), utilizamos em nosso estudo a porcentagem
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de cobertura de 5 gramineas africanas, Andropogon guyanus Kunth, Brachiaria decumbens
Stapf, Hyparrhenia rufa (Ness) Stapf, Melinis minutiflora Beauvois, e Panicum maximum
Jacq, como uma medida indireta do nivel de degradacdo das dreas estudadas. Para cada
transecto, foram criadas cinco classes de porcentagem: 0) 0 %, 1) 1 a 25 %; 2) 25 a 50 %;
3) 50 a 75 %, e 4) 75 a 100 %. Utilizamos, como uma medida indireta (“surrogate”) de

degradacao, o valor médio para cada area, baseado em 45 transectos.

Analise de correlacoes entre as estimativas

Foram examinadas as correlacdes da degradacdo e de densidade de plantas com
nivel de endogamia, utilizando o indice de fixacdo (f), heterozigosidade observada (H,),
heterozigosidade esperada (H.) e nimero médio de alelos por locus (A). Nossas
expectativas eram a de que o nivel de degradacdo afetasse negativamente a manutencdo da
variabilidade genética, enquanto a densidade de plantas tivesse efeito positivo sobre a
mesma.

A distribuicdo dos valores de f, H,, H. ¢ A dados foram testados quanto a
normalidade pelo teste de Shapiro e Wilk (1965). Usamos o coeficiente de Pearson para
avaliar o grau de correlagdo do nivel de degradacao e da densidade populacional com f, H,,
He e A. Em funcdo do pequeno tamanho amostral (n = 6), optou-se por avaliar a
significancia das correlacdes através de testes de reamostragem com 10000 permutagdes no

programa Resampling Stats (Blank et al.. 2001).

RESULTADOS

O nivel de degradacdo variou de 1,0 a 4,58, nem intervalo de valores de 1 a 5. A
area com menor nivel de degradacdo foi Agroceres, enquanto UBA apresentou o maior

nivel de degradacao (Tabela 1).
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Tabela 1. Nivel de degradagdo das areas de cerrado e densidade populacional da espécie G. pulchra.
* drea total correspondente a todos os transectos

Area Nivel de degradacao Densidade (ind/2250m”*)
Agroceres 1,0 9
Gratina 2,8 57
Linha de Ferro 3,2 86
Ibaté 3,8 72
Pato 4,2 38
UBA 4,6 97

Variabilidade genética

As populacdes analisadas apresentam baixos niveis de variabilidade genética
(Tabela 2). Os valores de heterozigosidade esperada (H.) e observada (H,) variaram,
respectivamente, de 0,142 a 0,191 e de 0,012 a 0,077, sendo considerados muito baixos. Foi
verificada deficiéncia de heterozigotos em relacdo ao esperado pelo equilibrio de Hardy-
Weinberg e todas as populacdes apresentaram desvios significativos ao equilibrio (p <
0,05). Os valores de f (0,645-0,965) forma altos e significativos (IC 95%) e o nimero
médio de alelos por locus variou entre as populacdes de 1,1 a 2,0. As populacdes
mostraram heterogenidade nos niveis de polimorfismo, que variaram de 44% de loci

polimoérficos para a populacdo Linha de Ferro a 77,8% na populagao Ibaté (Tabela 2).

Tabela 2. Estimativas de variabilidade genética nas popula¢des. N tamanho amostral, H,
heterozigosidade esperada, H, heterozigosidade observada, P porcentagem de loci polimérficos, A
nimero médio de alelos por locus, f indice de fixagdo.

Populacio N H., H, P A f

Graiina 31 0,191 0,040 0,778 2,0 0,803
Ibaté 35 0,253 0,012 0,667 1,8 0,954
Agroceres 33 0,209 0,077 0,667 2,0 0,645
Linha Ferro 45 0,142 0,037 0,444 1,8 0,741
Pato 28 0,217 0,031 0,556 1,1 0,863
UBA 38 0,162 0,006 0,556 1,7 0,965

O nivel de degradacdo apresentou correlacao significativa com os valores de f, A e
H,, mas com efeitos diferentes (Figura 1). O indice de fixacdo ( f) aumenta em populacdes
de areas mais degradadas (r = 0,888, p = 0,027). Por outro lado, tanto a riqueza alélica (A)
quanto o nivel de heterozigosidade observada sdo menores nas populacdes de dreas onde o

nivel de degradacdo é maior (A: r=-0,747, p = 0.045; Hy: r =-0,939, p < 0,0001; Figura 1).
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Nao foram detectadas correlagdes significativas entre o nivel de degradacdo e valores de
heterozigosidade esperada (H.) ( r =-0,07, p = 0,440).

As populagdes com maior densidade apresentaram menores valores para H, (r = -
0,826; p = 0,029) e A (r = -0,845; p = 0,024 ) enquanto a correlacdo entre densidade e f foi
positiva, mas ndo significativa (r = 0,640, p = 0,09) (Figura 1). A densidade também ndo

apresentou efeito significativo sobre He (r = -0,476, p = 0,175).
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Figura 1. Correlagdes do nivel de degradacdo do fragmento e da densidade da espécie com os
valores de indice de fixacdo (f), nimero médio de alelos por locus (A) e heterozigosidade

observada (H,).
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DISCUSSAO

Os resultados deste estudo mostram que hd uma forte relagdo entre o nivel de
degradacdo das areas de cerrado e o nivel de variabilidade genética das populagdes de
Gochnatia pulchra. Além disso, como pode ser visto pelo indice de fixacdo, a endogamia
aumenta em niveis de degradacdo maiores. Portanto, a perda de variabilidade pode resultar
da perda de heterozigotos na populacio e da perda de alelos, combinadas com
caracteristicas espaciais que facilitem, por exemplo, a ocorréncia de cruzamento entre
individuos aparentados nas populagdes, resultando também em altos niveis de endogamia.

A perda de nimero médio de alelos por locus (A) € uma das conseqii€éncias mais
evidentes em populacdes de plantas sujeitas a fragmentagdo, assim como baixos niveis de
heterozigosidade observada (H,) (Baucom et al, 2005). Deriva genética, reduc¢des no
tamanho populacional e efeito fundador sdo apontadas como fatores principais na perda de
variabilidade (revisio em Lowe et al., 2005). No entanto, também a ocorréncia de
perturbacdo no ambiente das populagdes tem sido indicada como fator relevante para
baixos niveis de variabilidade genética encontrados em populacdes de plantas de diversos
ambientes e taxa (Rosseto et al., 2004; Uchiyama et al., 2006; Baucom et al., 2005) e para
altos niveis de endogamia (Murren, 2003). Para populagdes de Swietenia macrophylla,
dentre vérios fatores testados, apenas a intensidade de perturbacdo, definida como a
intensidade de desmatamento, apresentou correlacdo significativa com um decréscimo na
diversidade genética (Gillies et al., 1999). Assim, para esta espécie, a perturbacdo antrépica
pode desempenhar papel importante para baixos niveis de diversidade das populacdes.

Os valores de indice de fixacdo (f) encontrados nas populagdes deste estudo,
considerados muito altos e significativos, sdo semelhantes aos valores encontrados para
algumas espécies de plantas autocompativeis , tais como Avena barabata e A. fatua,
Bromus mollis, Hordeum spontaneum e H. jubatum, Phlox cuspidata e Lycospersicon
pimpinellifolium (revisdo em Brown, 1984). Em popula¢des andinas de Chaetanthera
euphrasioides (Asteraceae), foram observados altos niveis de autocompatibilidade,
igualmente alto potencial autégamo, baixa diversidade genética e niveis de indice de
fixacdo altos e similares entre as populacdes. Para esta espécie, foi sugerido que altos niveis

de Fis podem estar relacionados, pelo menos em parte, a dispersdo limitada das sementes,
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visto que os aquénios perdem seu pappus logo apds a dispersdao, além da prépria
capacidade de autofecundacdo (Arroyo et al., 2006). Para a espécie G. pulchra, no entanto,
hd expectativa de uma dispersdo eficiente da semente, baseada nas caracteristicas
morfoldgicas dos aquénios, que apresentam um pappus plumoso.

Em ambientes ricos em polinizadores, o servico de forrageamento torna-se
especializado, como resultado de intensa competi¢do de plantas por este recurso (Motten,
1986). Em ambientes degradados, que s@o relativamente menos atraentes aos polinizadores,
¢ possivel que ocorra um comportamento recorrente do polinizador na mesma
inflorescéncia, mesmo individuo ou mancha. Aliado a isso, entre as plantas que ocupam
dreas recentemente ou intensamente perturbadas, a reproducdo cruzada obrigatdria ou
sistemas de cruzamento que requerem animais polinizadores ocorrem com menor
freqiiéncia que entre as plantas de dreas ndo-perturbadas (Feinsinger et al., 1987). Todos
esses dados aumentam as expectativas de ocorréncia de endogamia nas populacdes de
Gochnatia pulchra. Para essa espécie ainda nao foi descrito o sistema reprodutivo € ndo
existe informagao sobre as espécies que atuam como polinizadores. As sugestdes existentes
sao baseadas em observagdes pessoais durante as visitas no campo.

Os altos niveis de endogamia encontrados nas populagdes de G. pulchra podem
estar decorrentes tanto de caracteristicas reprodutivas da espécie quanto de eventos de
perturbacdo que ocorrem nessas dreas, interferindo na polinizacao, na distribui¢io espacial
de individuos e na dispersao das sementes. A correlagdo positiva significativa entre os
valores de f e os niveis de degradacdo é um forte indicio de que a degradacao influencia
negativamente a manutencdo da variabilidade genética das populagdes, visto que baixos
valores de heterozigosidade observada (H,) também estdo relacionados aos valores de f
estimados. O fogo em particular pode ser um fator importante na dindmica das populacdes
de Gochnatia pulchra dessas areas.

O fogo afeta simultaneamente a producdo de sementes, estabelecimentos de
plantulas reprodugdo vegetativa, sobrevivéncia e crescimento. A alta freqiiéncia de fogo
constitui-se num sério impedimento a reproducdo sexual. Se uma espécie nao possui
adaptagdes para proteger sementes, a reproducao dos individuos depende de individuos que
estejam em tamanho capaz de tolerar fogo e com flores em periodos entre queimas

(Hoffman e Moreira, 2002). Caso isso ndo ocorra, a reproducdo fica comprometida e o



45

recrutamento de novos individuos para a proxima geracdo diminuido, podendo representar
um evento de redugcdo populacional dréstica. Além disso, o fogo também apresenta
impactos negativos na produc¢do de sementes e frutos. Hoffmann (1998) observou que
frutos e sementes de 6 espécies foram danificados por um evento de fogo ao final de um
periodo bienal de estacdo seca, com impacto negaivo na reproducdo sexual e 5 dessas
espécies tiveram redugdo geral na producdo de sementes nos anos seguintes ao evento de
fogo.

Embora exista uma relacdo positiva entre o tamanho populacional, vairabilidade
genética e valor adaptativo (Leimu et al., 2006), indicativa de que redug¢des no tamanho
populacional levam a diminuicdo da variabilidade genética, a densidade de individuos de
Gochnatia pulchra nao apresentou efeito positivo sobre a variabilidade genética das
populacdes. Pelo contrario, a densidade teve um efeito negativo pronunciado, levando a
maiores niveis de endogamia e menor riqueza de alelos na populagdo. Portanto, o nivel de
degradacdo e a densidade apresentam efeitos semelhantes quanto a manutencdo de
variabilidade genética na populacdo. Isso pode ser estar relacionado a eficiéncia da
dispersdo da semente e ao comportamento do polinizador. Em altas densidades de plantas,
os polinizadores devem ser induzidos a visitar varios individuos proximamente localizados,
devido ao fato de que maior disponibilidade de recursos estdo sendo oferecidos numa
escala espacial mais restrita, em relacdo ao que ocorre em menores densidades. Em édreas de
menor densidade, em que menor nimero de individuos por metro quadrado estdo
disponiveis para visitagdo, maior nimero de individuos distantes ente si terdo de ser
visitados. Com isso, espera-se menores niveis de endogamia. Por outro lado, maiores
densidades levariam a um aumento dos valores de f, visto que mais individuos de planta
por unidade espacial sdo disponiveis a visitagao pelo polinizador.

Com relacdo a dispersdo das sementes, individuos de planta proximos terdo maior
grau de parentesco se a dispersdo das sementes estiver sendo limitada. Aliado ao
comportamento recorrente do polinizador discutido acima, a dificuldade na dispersdo Em
algumas espécies em que a perda mais rapida de alelos raros ocorre em altas densidades, foi
detectado aumento da endogamia biparental, possivelmente decorrente da combinagdo de
dispersdo limitada das sementes e mudanca do comportamento do polinizador de acordo

com a densidade de plantas (Heywood, 1991; Van Rossum et al., 2004 ). Em Primula
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elatior, uma espécie de Asteraceae, o aumento da endogamia biparental foi verificado em

altas densidades de plantas (Van Rossum et al., 2002, 2006).
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CONSIDERACOES E CONCLUSOES GERAIS

Os objetivos de qualquer programa de conservagdo devem incluir a sobrevivéncia a
longo prazo de espécies e a manutengdo de processos ecoldgicos e evolutivos. Ambos
requerem a preservacao da diversidade genética (Hamrick e Godt, 2001). A fragmentagdo
do habitat produz uma vasta gama de efeitos em vdrias escalas espaciais e niveis de
organizacdo biolégica. E capaz de alterar diferentes processos ecoldgicos, padrio de
cobertura vegetal em paisagens e influenciar tanto as espécies individuais como os taxa
(Lindenmayer e Fischer, 2007). Os efeitos da fragmentacdo e degradacdo do habitat de
espécies de plantas tém sido, mais recentemente, um tema freqiientemente abordado na
literatura de genética de populacdes. No entanto, uma abordagem integrada de dados
ecoldgicos e genéticos de populagdes raramente encontra-se bem articulada, a despeito de
sua importancia para a conservacao das espécies vegetais.

A andlise genética de populacdes de Gochnatia pulchra permitiu interpretacdes
sobre 0s aspectos evolutivos que acompanham o processo de fragmentagdo e degradacao do
habitat da espécie. Como resultado, foram observados baixos niveis de variabilidade
genética nas oito populacdes e altos niveis de endogamia. Os valores baixos de
heterozigosidade observada, comuns a todas as populagdes, sdo semelhantes aos
encontrados em espécies de habitat fragmentado. Os resultados indicam possibilidade de
autofecundacao em G. pulchra.

As estimativas apontaram um fluxo génico limitado entre as populagdes, com
estruturacdo genética moderada mesmo em escala espacial correspondendo a distancias
aproximadas de 1 a 30Km. O padrao de diferenciacdo genética entre as populacdes €
consistente com isolamento por distancia tanto em escala local quanto em escala regional.

O estudo correspondente ao Capitulo 2 permitiu avaliar os impactos da degradacao
do habitat na variabilidade genética da espécie. Os principais resultados mostram que tanto
a degradacdo quanto a densidade t€m efeito negativo sobre a variabilidade genética de G.
pulchra. Maiores niveis de endogamia sdo observados em populacdes de fragmentos mais
degradadados, indicando processos que resultam em cruzamentos de individuos
aparentados e em autopolinizacdo. De forma semelhante, efeito negativo da densidade de

individuos sobre a variabilidade genética foi verificado, contrariamente as previsoes
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tedricas baseadas em grandes tamanhos populacionais. Popula¢des nas quais foram
estimados os maiores valores de densidade de plantas correspondem aquelas em que foram
verificados menores valores de heterozigosidade e maiores niveis de endogamia.

Os resultados aqui apresentados indicam que, embora a degradacao possa facilitar a
existéncia de altas densidades populacionais para a espécie, tais populacdes apresentam-se
empobrecidas em termos de variabilidade genética. Tal observagdo deve ser levada em
conta na elaboracdo de estratégias de manejo e conservagdo de espécies que, como G.
pulchra, s@ao comuns de dreas degradadas. A degradacdo, tida como um processo
independente, pode desempenhar papel determinante na manuten¢do de populacdes
endémicas de dreas de cerrado, através de influéncias negativas na disponibilidade de
polinizadores, no estabelecimento de novos individuos e na prevaléncia destes na

populacgao.
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