O

@ ‘ Silva KB et al.

Variabilidade Genética de Fragmentos Naturais de Luehea divaricata
Mart. & Zucc. no Bioma Mata Atlantica

Karol Buuron Silval, Lia Rejane Silveira Reiniger!, Caetano Miguel Lemos Serrote!, Silvia Machado dos Santos Rabaiolli’,
Valdir Marcos Stefenon?, Leonardo Severo da Costa! & Ana Cristina da Fonseca Ziegler!

Recebido em 07/07/2020 — Aceito em 26/02/2021

! Universidade Federal de Santa Maria, Centro de Ciéncias Rurais, Nicleo de Biotecnologia e Melhoramento, Santa Maria/RS, Brasil. CEP:
97.105-900. <karolbuuron@hotmail.com, liarsr@ufsm.br, serrotec@yahoo.com.br, silviaufsm@gmail.com, leonardosev@gmail.com,
cristina.ziegler@gmail.com>.

2 Federal do Pampa, Sao Gabriel/RS, Brasil. CEP: 97.300-000. <valdir.stefenon@ufsc.br>.

RESUMO - No presente estudo foram usados marcadores microssatélites para estimar a variabilidade
genética em trés fragmentos naturais de Luehea divaricata Mart. & Zucc. localizados em municipios
do estado do Rio Grande do Sul no bioma Mata Atlantica, visando identificar seu potencial para
coletas de germoplasma para uso em programas de reabilitacdo de areas degradadas. Com auxilio
do software GenAlEx v. 6.5, foram estimados parametros da variabilidade genética e sua particao
entre e dentro dos fragmentos analisados. Foi observada uma maior variabilidade genética dentro
dos fragmentos (77%), o que é esperado para espécies cuja reproducéo é predominantemente
por cruzamentos e estimado um fluxo génico superior a 1 (Nm= 3,853), o que é suficiente para
homogeneizar as frequéncias alélicas e tornar os fragmentos similares geneticamente. Em decorréncia
do elevado fluxo génico entre os fragmentos, o indice de estruturagao genética foi baixo (F,. = 0,072),
0 que os torna menos suscetiveis aos efeitos adversos da fragmentagao. Dessa forma, constatamos
que hé variabilidade genética nos fragmentos de L. divaricata estudados, informacéo relevante para o
planejamento de programas de recuperacéo de areas degradadas, em cujas coletas de germoplasma
devera ser priorizado o nimero de individuos por fragmento.

Palavras-chave: Erosao genética; fluxo génico; germoplasma, reabilitacdo de areas degradadas.

Genetic Variability of Natural Fragments of Luehea divaricata Mart. & Zucc. in
the Atlantic Forest Biome

ABSTRACT - In this study we used microsatellite markers to analyse the genetic variability of
three natural fragments of Luehea divaricata Mart. & Zucc. in the Atlantic Forest, aiming to identify
their potential for use in rehabilitation of degraded areas. With the GenAlEx v. 6.5 software, genetic
variability parameters and its partition between and within fragments were estimated. Higher genetic
variability was observed within the analyzed fragments (77%), which is expected for species whose
reproduction is predominantly by crosses. A gene flow greater than 1 (Nm= 3.853) was estimated,
which is sufficient to homogenize allelic frequencies and make genetically similar fragments. Due
to the high gene flow between fragments, the genetic differentiation index was low (Fg. = 0.072),
which makes them less susceptible to the adverse effects of fragmentation. Therefore, we found that
there is genetic variability in the studied L. divaricata fragments, and this information is relevant for
planning recovery of degraded areas, in which germplasm collections should prioritize the number of
individuals per fragment.

Keywords: Genetic erosion; gene flow; germplasm; rehabilitation of degraded areas.

Variabilidad Genética de Fragmentos Naturales de Luehea divaricata Mart. &
Zucc. en el Bioma Mata Atlantica

RESUMEN - En el presente estudio, se utilizaron marcadores microsatelites para estimar la
variabilidad genética en tres fragmentos naturales de Luehea divaricata Mart. & Zucc. ubicados en
municipios del estado de Rio Grande do Sul en el bioma Mata Atlantica, con el objetivo de identificar
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su potencial en colecciones de germoplasma para ser usado en Programas de rehabilitaciéon de zonas
degradadas. Con la ayuda de lo software GenAlEx v. 6.5 se estimaron parédmetros de variabilidad
genética y su separacién entre y dentro de los fragmentos analizados. Se observé una mayor
variabilidad genética dentro de los fragmentos (77%), que se espera para especies cuya reproduccién
es predominantemente por cruzamiento y un flujo genético estimado mayor a 1 (Nm= 3.853), que
es suficiente para homogeneizar las frecuencias alélicas y hacer fragmentos similares genéticamente.
Debido al alto flujo de genes entre los fragmentos, el indice de estructuracién genética fue bajo (F, =
0.072), lo que los hace que sean menos susceptibles a los efectos adversos de la fragmentacion. De esta
manera, encontramos que existe variabilidad genética en los fragmentos de L. divaricata estudiados,
informacién relevante para la planificacién de programas de recuperacién de areas degradadas, en
cuyas colecciones de germoplasma se debe priorizar el nimero de individuos por fragmento.

Palabras clave: Erosién genética; flujo génico; germoplasma; rehabilitacién de éreas degradadas.

Introducao

Aintensa degradacao e a perda da cobertura
florestal estao gerando uma grande preocupacao
nas ultimas décadas no que diz respeito a
perda da biodiversidade dos biomas brasileiros.
O estabelecimento de campos de cultivo e
agropecuéria que se estendem por grandes
areas, principalmente na regido sul do pais, onde
inicialmente a cobertura nativa predominava,
levou a devastacao de grande parte dos biomas
sulinos (Roesch et al., 2009).

Como consequéncia dessas atividades
humanas, os biomas brasileiros encontram-se
fragmentados, afetando diretamente sua biodiver-
sidade. A fragmentagao florestal corresponde
ao processo pelo qual uma éarea continua de
habitat é reduzida em tamanho e dividida em
dois ou mais espacos separados por uma matriz
de habitat diferentes do original. Neste processo,
ocorre separa¢ao nao natural de areas amplas com
diversidade de tamanho, forma, grau de isolamento,
tipos de vizinhanca e histérico de perturbagoes,
que podem vir a comprometer a conservacao da
biodiversidade (Souza et al., 2014).

Assim como outras espécies florestais
brasileiras, Luehea divaricata Mart. & Zucc.,
nativa dos biomas Pampa e Mata Atlantica, teve
suas populacdes naturais fragmentadas pela acao
antrépica (Carvalho, 2008; Flores et al., 2011).
L. divaricata, integrante da familia Malvaceae,
tem ocorréncia natural desde o Sul da Bahia
até o Rio Grande do Sul na mata semidecidua,
sendo conhecida popularmente nesses locais
como acoita-cavalo, caiboti, acoita-cavalo mitudo,
ibatingui, pau-de-canga. Trata-se de uma arvore
decidua, heliéfita, seletiva higréfita, tipica de solos
aluviais das bacias hidrogréficas, constituindo-se
na espécie emergente nas florestas ribeirinhas.

Quanto ao grupo sucessional é classificada como
pioneira, secundéria inicial a secundéria tardia,
ou climax exigente de luz. Apresenta dispersao
irregular e descontinua, sendo particularmente
frequente ao longo de rios, terrenos rochosos
e ingremes, onde a floresta é mais aberta, e nas
formacgoes secundarias. Suas flores de diversas
tonalidades sdao muito visitadas, principalmente
por insetos como as abelhas e beija-flores, e suas
sementes sao dispersadas principalmente pelo
vento (anemocoria). Possui uma das madeiras
brasileiras mais valiosas e de amplo uso, incluindo
a fabricacao de moéveis vergados. Do ponto de
vista ambiental, ¢ uma das arvores mais utilizadas
na recuperacao de éareas degradadas em funcao
da sua adaptacao as encostas ingremes, margens
de rios e éareas com solo permanentemente

encharcado (Carvalho, 2008; Lorenzi, 2008).

Com essa reducao no tamanho populacional
que L. divaricata vem sofrendo ao longo dos
Gltimos anos, pode ocorrer a oscilagao aleatéria de
frequéncias alélicas de uma populacao, podendo
conduzir a fixacdo de determinados alelos ao
custo da extingao de outros (deriva genética) ou
ainda o cruzamento entre individuos aparentados,
restringindo dessa forma a variabilidade genética
(endogamia) (Reed, 2005). Como resultado
da atuacao desses fatores, tem-se a continua
reducdo da variabilidade genética, essencial para
a evolucao e adaptabilidade de populagbes em
funcao das constantes alteragbes no ambiente. Em
curto prazo, populacoes com baixa variabilidade
genética se tornam mais suscetiveis a doencas e
pragas, perda de alelos de incompatibilidade e
fixacao de alelos deletérios. Ja em longo prazo,
a perda de variabilidade genética pode conduzir
a reducdo na capacidade das populagoes em
responder as alteracOes nas pressdes de selecao
(Templeton, 2011; Hartl & Clarck, 2010). Com
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isso, as coletas de germoplasma para programas de
recuperacao de areas degradadas devem priorizar
a maior variabilidade genética possivel para se
lograr sucesso nesses programas (Gongalves et al.,
2019).

A diversidade genética existente nas
populagdes naturais pode ser estimada por meio
de marcadores de DNA, que tém como base o
polimorfismo localizado em suas sequéncias.
Entre os marcadores, as repeticbes de sequéncias
simples (SSR) - também conhecidas como
microssatélites — sao muito utilizados em progra-
mas de reabilitagao de &reas degradadas em
decorréncia de serem co-dominantes, multialélicos
e por apresentar alta reprodutividade. Face
ao exposto, o objetivo do presente trabalho
foi quantificar a wvariabilidade genética de
trés fragmentos naturais de L. divaricata com
marcadores microssatélites com vistas a identificar
se nesses fragmentos existe potencial para coleta
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de germoplasma para uso em programas de
recuperacao de areas degradadas.

Material e Métodos

Coleta do material vegetal, isolamento e
analise de DNA genémico

Foram coletadas amostras foliares de
individuos adultos encontrados em trés fragmentos
naturais de L. divaricata no bioma Mata
Atlantica, localizados no estado do Rio Grande
do Sul, Brasil, nos municipios de Coronel Barros
(28°23°00.2”S 53°59’59.2”W) (sete exemplares),
Sao Pedro do Sul (29°38°08.0”S 54°12’56.8”W)
(cinco exemplares) e Restinga Seca (29°44°01.9”S
53°30°24.8”W) (10 exemplares). Os individuos
estavam distanciados pelo menos cinco metros
entre si, e os fragmentos situavam-se préximos a
estradas com plantages agricolas no seu entorno,
ndo havendo nenhum corredor ecolégico para
interliga-las (Figura 1).
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Figura 1 - Localizacdo dos fragmentos naturais onde foram realizadas as coletas de amostras foliares de
individuos adultos de L. divaricata no Rio Grande do Sul. Fonte: Google Maps.
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O material vegetal coletado foi acondicio-
nado em sacos de papel do tipo kraft e as amostras
foram mantidas em temperatura ambiente até
o isolamento de DNA. O isolamento de DNA
foi conduzido no Nuacleo de Biotecnologia e
Melhoramento, da Universidade Federal de Santa
Maria (UFSM), seguindo adaptacoes do protocolo
de Ferreira & Grattapaglia (1998), conforme
determinado por Ledn (2014). Aproximadamente
150mg de tecido foliar fresco, pesado em balanca
de precisao, foi colocado em gral e macerado
em nitrogénio liquido. O macerado foi colocado
dentro de um microtubo de centrifuga de 2mL
e adicionados 700ul de tampao CTAB (NaCl
a 14M; Tris HCl pH 8,0 a 100mM; EDTA a
20mM; CTAB a 2%; B-Mercaptoetanol a 0,2%,
PVP a 1%) pré-aquecido a 65°C. Na sequéncia,
as amostras foram incubadas em banho-maria a
65°C durante 60min, agitando-se a cada 10min.
Apbs, foram adicionados 600ul. de cloroférmio:
alcool isoamilico (CIA) (24:1) e os microtubos
foram agitados, manualmente, por 5min. Em
seguida, as amostras foram centrifugadas por
5min a 12000xg, o sobrenadante (500uL) foi
transferido para novos microtubos de 1,5mL e
adicionados 400ul. de isopropanol gelado (a
-20°C) misturando-se, suavemente, por inversao
dos tubos, varias vezes. Nessa etapa, as amostras
foram armazenadas em freezer, a temperatura
de -20°C, permanecendo por aproximadamente
18h (overnight). No dia seguinte, as amostras
foram centrifugadas por 10min a 12000xg, sendo
descartado o sobrenadante. A seguir, foi feita
dupla lavagem do precipitado com 1 mL de etanol
a 70%, por 5 min, e uma vez com etanol absoluto,
por 3min, sendo as amostras colocadas para secar
em camara de fluxo laminar. O DNA isolado foi
ressuspendido em 100ulL de tampao TE (Tris-
HCl a 1M, EDTA a 500mM) pH 8,0 com RNAse
(10ug mL1), sendo incubados a 37°C por 60min.
Por fim, as amostras foram divididas em aliquotas
e armazenadas em freezer, a -20°C. A qualidade e
a concentracao das amostras de DNA genémico
obtidas foram realizadas em espectrofotdmetro de
UV-Vis NanoDrop® ND-1000.

Amplificacao dos fragmentos de DNA

As solucoes de DNA foram diluidas para
uma concentracado 50ng wlL! para posterior
amplificacao por meio de reacoes em cadeia da
polimerase (PCR), no Nucleo de Genbémica e
Ecologia Molecular — NuGEM, da Universidade

Federal do Pampa (UNIPAMPA), campus Sao
Gabriel. Foram analisados quatro marcadores
microssatélites (Ldiv31; Ldiv40; Ldiv55; Ldiv58)
selecionados pelo nivel de polimorfismo observado

nos fragmentos de L. divaricata estudados por
Ruas et al. (2009).

O volume total de cada reacdo foi de
12,5uL. de solucao, contendo cerca de 50ng de
DNA template, 1X de tampao de PCR, 0,5uM
de MgCl, (Invitrogen®), 1 U de Tag DNA-
Polimerase (Invitrogen®), 0,05uM de cada
dNTP (Invitrogen®), 0,125uM de cada iniciador
(forward e reverse) e 0,125uM do iniciador M-13
(5" TGTAAAACGACGGCCAGT-3), marcado com
fluorescéncia  AlexaFluor-680  (Invitrogen®).
As reacoes de PCR foram realizadas em um
Termociclador BIO-RAD C1000 Touch™ (BioRad
Co., Hercules, CA, EUA) obedecendo ao seguinte
perfil térmico: desnaturagéao inicial de 96°C por
5min, seguida de 30 ciclos de desnaturagao a 94°C
por 30s, anelamento a 50°C por 1min, extensao a
72°C por 7min e uma extensao final a 72°C por
7min.

Posteriormente, os produtos da PCR foram
separados por eletroforese em gel de poliacrilamida
a 6% (p/v) utilizando-se um sequenciador de DNA
automatico Li-Cor 4300 S (LiCor Inc., Lincoln,
NB, EUA), os quais foram automaticamente
detectados e analisados pelo SAGA-GT Software®
(LiCor Inc.). Simultaneamente, foi efetuada uma
verificacdo visual em cada gel a fim de corrigir
eventuais erros de marcacao das bandas pelo
software.

Analise da variabilidade genética

A partir dos dados obtidos, foram estimados
0s parametros genéticos populacionais usando-
se o software GenAlEx 6.5 (Peakall & Smouse,
2012). Para cada marcador microssatélite
foram estimados o nimero total de alelos (N), o
nimero efetivo de alelos (Ne), a heterozigosidade
observada (H,), a heterozigosidade esperada (H,),
o indice de fixacao populacional (F), o indice de
estruturacéo genética (F;) e, também, foi testado

o Equilibrio de Hardy-Weinberg (HWE).

Analise da estruturacao genética

No software GenAlEx 6.5 foi realizada uma
andlise de variancia molecular (AMOVA) para
particionar a variabilidade genética entre e dentro
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dos fragmentos. Adicionalmente, com base nos
valores do F, foram obtidos os valores do fluxo
génico para cada par de fragmentos naturais de
L. divaricata estudados, em termos de nimero de

migrantes por geracao (Nm), usando a expressao
(Wright, 1951):

141
ym = (- 1)
Fsr

em que F, é o indice de estruturagao
genética entre populacées, N é o tamanho da
populacdo, m, a taxa de migracao (proporcao
de migrantes) e, Nm, o nimero de migrantes por
geragao.

Resultados e Discussao

Variabilidade genética

Com o maior nuimero de individuos,
Restinga Seca foi o fragmento com os maiores
valores de heterozigosidade (H, = 0,7; H, =
0,448), o que implica em maior variabilidade
genética, ja Sao Pedro do Sul (H, = 0,2; H, =
0,18), o menor fragmento, apresentou a menor
variabilidade (Tabela 1). As regides amplificadas
apresentaram polimorfismo nos trés fragmentos
naturais, revelando, cada locus, dois alelos em cada

fragmento (Tabela 2), exceto Sao Pedro do Sul com
o locus Ldiv58, motivo pelo qual foi excluido das
analises subsequentes. O baixo nimero de alelos
obtidos (2 alelos/fragmento) pode estar associado
a um processo de fragmentacao das populacoes
originais, haja vista o igualmente reduzido niimero
de individuos nos remanescentes (22 no total).
Luehea divaricata é considerada uma espécie
pioneira (Lorenzi, 2008) e possui distribuicao
agregada (Nascimento et al., 2001), o que propicia
a ocorréncia de endogamia, considerando que a
proximidade entre individuos pode indicar que
sejam descendéncias de poucas arvores genitoras.
Como resultado dos cruzamentos endogémicos,
ocorre a reducdao da diversidade genética
(Charlesworth, 2003). Entretanto, por se tratar
de uma espécie alégama (Ruas et al., 2009) e
em decorréncia do intenso fluxo génico entre os
fragmentos (Nm > 1; Tabela 3), os valores de
heterozigosidade foram similares aos obtidos por
Nagel et al. (2015) em populacbes de L. divaricata
no estado do Rio Grande do Sul, Brasil, em que
foram utilizados os mesmos loci do presente
trabalho (para além do locus Ldiv48), em que a
H, variou entre 0,42 e 0,57 e a H, entre 0,53 e
0,77. No mesmo estudo foi também constatado
que a reproducdo por cruzamentos e o fluxo
génico favorecem um aumento nos valores de
diversidade genética como a heterozigosidade.

Tabela 1 — Estimativa de parametros genéticos em quatro loci microssatélites para 22 individuos de trés fragmentos
de L. divaricata coletados no bioma Mata Atlantica.

Locus A A,
Ldiv31 2 1,550
Ldiv40 2 1,550
Ldiv55 2 1,403
Ldiv58 2 1,6
Média 2 1,526

H, H, F,
0,476 0,332 -0,350
0,476 0,332 -0,350
0,348 0,256 0,242
0,5 0,375 -0,333
0,450 0,324 0,319

A = nimero médio de alelos por locus por fragmento; A, = niimero médio efetivo de alelos por locus por fragmento; H,, = heterozigosidade

observada; H;, = heterozigosidade esperada; e F; = Indice de Fixacao.

Tabela 2 — Estimativa de indices de diversidade genética para trés fragmentos de L. divaricata coletados no bioma

Mata Atlantica.

Fragmentos N A
Coronel Barros 7 2
S&o Pedro do Sul 5 2
Restinga Seca 10 2

Ae HO HE l:lS
1,442 0,375 0,295 -0,239
1,220 0,200 0,180 -0,111
1,820 0,700 0,448 -0,551

n = nimero de individuos analisados; A = nimero de alelos por locus; A, = ntimero efetivo de alelos por locus; Hj = heterozigosidade

observada; H, = heterozigosidade esperada; e F,; = indice de fixacao
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Considerando o baixo nimero de alelos por
locus observado em cada populacdo, sugere-se
que a fragmentacdo tenha conduzido a reducéao
da base genética e, consequentemente, da
diversidade genética. Resultado semelhante foi
relatado por Nagel et al. (2015) que obtiveram
entre 2 e 11 alelos, e um nimero efetivo entre 1,15
e 7,81, a partir da amostragem de 128 individuos
em cinco populacoes de L. divaricata localizadas
no estado do Rio Grande do Sul, Brasil.

Os valores da heterozigosidade observada
(H,) para a maioria dos loci avaliados nos trés
fragmentos, apesar de numericamente superiores
aos esperados no equilibrio de Hardy-Weinberg
(H;) (médias de 0,450 e 0,324, respectivamente)
nao diferiram significativamente de acordo com
o teste de equilibrio (P < 0,05), o que significa
que fatores evolutivos nao estdao atuando de
maneira a alterar suas frequéncias génicas e
genotipicas ao longo das geragoes. Constituiu
excecao os loci Ldiv3l e Ldiv40 no fragmento
de Restinga Seca, no qual a heterozigosidade
observada foi superior a esperada, o que sugere
um excesso de heterozigotos. Isso é ratificado
pelos valores negativos dos indices de fixagao (F)
(Tabela 2), que sugerem haver selecao favoravel
ao gendtipo heterozigoto nos loci estudados
(Moura et al.,, 2009). De maneira semelhante,
no estudo de Moura et al. (2009) utilizando trés
loci microssatélites em populagbes de Solanum
lycocarpum (lobeira) localizadas ao sul do estado
de Goiés, Brasil, foram observados valores de
H, superiores a H_, presumivelmente devido a
selecao favoravel ao genétipo heterozigoto.

Além da selecao, hd que se considerar
que outros fatores evolutivos também podem
estar contribuindo para alterar a distribuicao de
frequéncias alélicas e genotipicas, conduzindo
a um desvio do equilibrio de Hardy-Weinberg
(Frankham et al., 2002), observado em um dos
fragmentos de L. divaricata estudados no presente
trabalho. Considerando o pequeno tamanho
populacional dos fragmentos avaliados, fica
evidente que mutacdo, migracao e/ou selecao
estdo sobrepondo-se aos efeitos da deriva
genética. J& no estudo de Nagel et al. (2015)
utilizando cinco loci microssatélites (dos quais
quatro foram empregados no presente trabalho)
em cinco populacoes de L. divaricata localizadas
na regiao da Fronteira Oeste do Rio Grande do
Sul, Brasil, os valores de H foram inferiores aos
de H; (0,52 e 0,64, respectivamente) devido a

e

endogamia que ocorreu nessas populacoes
(F,g = 0,186) como resultado da fragmentagao. A
diferenca de resultados pode ser devida ao baixo
nimero de individuos existentes nos fragmentos
do presente estudo, que pode ter contribuido para

uma reducao na precisao das estatisticas geradas.

Estruturacao genética

A andlise de variancia molecular (AMOVA)
indicou que a maior proporcao da variabilidade
genética encontra-se distribuida dentro (77%)
e apenas 23% entre os fragmentos naturais
estudados. Resultado semelhante foi obtido
por Nagel et al. (2015), em que 76,12% da
variabilidade encontrava-se distribuida dentro e
23,88% entre as populagoes. Ja no estudo de
Ruas et al. (2009), utilizando nove populagoes
de L. divaricata no bioma Mata Atlantica
brasileiro com cinco marcadores microssatélites,
foi registrada uma maior variagao dentro
das populacoes (93,16%). Valores altos de
variabilidade genética dentro de grupos naturais
de individuos sao esperados ocorrer em espécies
cuja reproducao é predominantemente do tipo
fecundacao cruzada (Vogler & Kalisz, 2001),
como ¢ considerada ser L. divaricata (Conson
et al., 2013), e cujos resultados observados no
presente trabalho reforcam que os cruzamentos,
aparentemente reduzem eventuais efeitos de
deriva e de endogamia, mesmo diante da
fragmentacao existente, o que poderia ocasionar
isolamento reprodutivo. Em funcado disso,
as coletas de germoplasma para programas
de reabilitacdo de éareas degradadas devem
priorizar o nimero de individuos por fragmento,
tendo em vista que a diferenca de variabilidade
genética entre fragmentos é baixa, o que justifica
que os esforcos para coleta tenham que estar
concentrados dentro de fragmentos e, desse
modo, reduzir os custos de deslocamento
associados as coletas.

Dessa forma, no presente estudo, péde-se
constatar a auséncia de isolamento reprodutivo
entre os fragmentos estudados, tendo sido
estimado um fluxo génico superiora 1 (Nm = 3,853
migrantes/geracao — Tabela 3), que é suficiente
para homogeneizar as frequéncias alélicas e tornar
os fragmentos similares geneticamente (Slatkin,
1985; Zucchi, 2002). A partir desse fluxo, foram
estimados, para todos os pares de fragmentos,
baixos valores de estrutura genética (G;) e altos
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valores de identidade genética (Tabela 3). Os
fragmentos Sao Pedro do Sul — Coronel Barros
foi o que apresentou a menor distancia genética
(0,024) e a maior identidade genética (0,977).
Ja os fragmentos Sao Pedro do Sul — Restinga
Seca apresentaram a maior estrutura genética
(0,089) e a menor identidade genética (0,915).
Esses resultados sao coerentes com aqueles
relacionados ao fluxo génico (Tabela 3) entre esses
fragmentos. Entretanto, os fragmentos Sao Pedro
do Sul — Restinga Seca sao, dentre os estudados,
os mais proximos geograficamente (71km),
sendo assim, esperado que apresentasse a menor
estruturacao genética de acordo com a primeira lei
da geografia (Tobler, 1970), segundo a qual todas
as coisas estdo relacionadas umas as outras, mas

coisas préximas estdao mais relacionadas do que
as distantes. O valor do coeficiente de correlacao
entre as matrizes de estruturacao genética e da
distancia geogréafica foi negativo e significativo
(r =-0,954, p<0.05), portanto, nao foi observado
o cumprimento da primeira lei da geografia nos
fragmentos estudados, o que é indicativo de
auséncia de isolamento por distancia. No estudo
de Nagel et al. (2015) foram também obtidos
valores baixos de estrutura genética entre as
populagbes estudadas (R, entre 0,046 e 0,347),
porém, ao contrario do que foi observado no
nosso estudo, houve correlacao positiva entre as
disténcias genética e geogréfica devido ao padrao
de isolamento por distancia observado nessas
populacoes.

Tabela 3 — Estimativas de parametros relacionados a estruturagdo genética entre os fragmentos naturais de
L. divaricata coletados no bioma Mata Atlantica.

Fragmentos Nm G
Coronel Barros - Sao Pedro do Sul 4,884 0,024
Coronel Barros — Restinga Seca 4,809 0,053
Sao Pedro do Sul — Restinga Seca 1,867 0,089
Média 3,853 0,055

ST

Identidade Distancia

genética de Nei geografica (km) For
0,977 228 0,049
0,949 180 0,049
0,915 71 0,118
0,947 160 0,072

Nm = Fluxo génico; Gy = Distancia genética de Nei; e F_ = indice de estruturagéo genética.

Com a utilizacdo da abordagem F de
Wright (1965), foi observado o mesmo padrao
de estruturacdo genética em relagdo a distancia
genética de Nei, em que os fragmentos de Séao
Pedro do Sul e de Restinga Seca apresentaram o
maior valor (F,, = 0,118), possivelmente como
resultado do mais baixo fluxo génico (Nm = 1,867
migrantes/geracao) (Tabela 1) entre eles. Contudo,
o fluxo génico nao é o unico responsavel pela
reducdo da estruturacdo genética entre esses
fragmentos, mas também o fato da deriva e
selecao favorecerem os mesmos alelos em todos
os fragmentos.

Os resultados obtidos no presente trabalho
reforcam a importancia de se preservar o maior
tamanho possivel de fragmentos ou populacoes
naturais de maneira a reduzir a erosdao genética
e assegurar um bom repertério de variabilidade
genética, tendo em vista que a heterozigosidade
encontra-se diretamente relacionada ao numero
de individuos. Também foi constatado que apesar

da fragmentacdo, os remanescentes estudados
mantém fluxo génico suficiente para se contrapor
aos efeitos negativos do isolamento reprodutivo,
preservando desse modo, a variabilidade genética,
ja que a mesma permite que os fragmentos
estudados sejam adequados para coletas de
germoplasma de L. divaricata para programas de
reabilitacao de areas degradadas.

Conclusao

No presente estudo constatamos que
héd wvariabilidade genética nos fragmentos
estudados de L. divaricata, sendo que a
maior parte encontra-se distribuida dentro
desses remanescentes florestais. Dessa forma,
reforcamos que as coletas de germoplasma
para programas de reabilitacao de areas
degradadas, a serem efetuadas nesses locais,
podem ser realizadas priorizando-se o nimero
de individuos por fragmento.
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