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Introducao

Em um cenério de fragmentacao de habitats, populacdes anterior-
mente continuas sao subdivididas em conjuntos de populacoes locais
menores que podem estar isoladas em maior ou menor grau, depen-
dendo da distribuicao espacial dos fragmentos e do poder de dispersao
inerente as espécies. As alteracoes no tamanho, forma e distribuicao
de um habitat natural provocadas pela fragmentacao, afetam a taxa
de extincao e tamanho das populagoes locais, assim como o padrao
de dispersao de individuos entre estas populagoes. Neste contexto,
destacam-se dois grupos de processos: (1) os processos ecoldgicos, tais
como eventos catastroficos, estocasticidade ambiental e demografica,
que afetam parametros como a reproducao, mortalidade, proporcao
sexual e distribuicdo de classes de idade'; e (2) os processos genéticos,
mediados por deriva genética e endocruzamento, que levam a perda de
variabilidade genética e depressao por endocruzamento®.

Esses dois processos podem operar sinergicamente provocando
forte impacto na probabilidade de extingao de populagdes, porém, no
curto prazo os processos ecoldgicos sao de maior importancia®’. Isto
se deve, principalmente, as flutuacoes no tamanho das populagoes
decorrentes dos processos ecoldgicos, que influenciam diretamente os
processos genéticos, uma vez que o tamanho efetivo populacional é o
principal fator relacionado as grandes mudancas na diversidade gené-
tica provocadas por deriva genética e endocruzamento.

O tamanho reduzido das populacoes favorece acasalamentos entre
individuos aparentados, ou endocruzamento, processo que contribui para
o aumento da similaridade genética entre os individuos de uma mesma
populagao e, conseqlientemente, da proporcao de loci em homozigose. A
homozigose elevada favorece a expressao de alelos recessivos deletérios
e diminui o valor adaptativo de loci codominantes, o que pode causar
a diminuicao da capacidade de adaptacao dos individuos as flutuagoes
ambientais provocadas pelos fatores bioticos e abioticos’.

Os efeitos de deriva genética sao, primeiramente, a perda de alelos
raros em uma populagao, levando a reducao da variabilidade genética
intrapopulacional e, por fim, a fixacao ao acaso de alelos diferentes nas
populacgoes, resultando na diferenciagao interpopulacional. Em grandes
populacoes ou em populagdes menores que trocam genes via migracao
constante de individuos, os efeitos de deriva genética sao negligen-
cidveis, porém em populacbes pequenas e isoladas, sao fortemente
pronunciados.

Em populacoes naturais, a perda de variabilidade genética pode ser
contrabalancada pela injecao de novos alelos, via mutacao e(ou) migra-
cao (fluxo génico), no complemento génico de diferentes populagoes.
Porém, em um habitat fragmentado a redugao do fluxo génico entre
as populacoes isoladas, aliada as baixas taxas de mutacao, acentua a
perda de variabilidade genética. Dessa forma, estes processos genéticos
em habitats fragmentados reduzem a heterozigose, com conseqliente
reducao da viabilidade de populacoes locais por meio da depressao de
uma série de componentes de fitness®. Assim, em longo prazo, o impacto
na diversidade genética torna-se critico, pois a mesma é a matéria prima
das mudancas evolutivas que incluem adaptacao e especiagao’”.



Técnicas moleculares além de permitirem a identificacao de efei-
tos da fragmentacdao sobre o complemento genético das populacoes
remanescentes, também tém sido Uteis em programas de manejo para
conservacao genética de populagdes. No caso de animais, tém sido reco-
mendadas translocagoes de individuos e acasalamentos programados
para ajudar as espécies ameacadas de extincao a recuperarem a variabili-
dade genética perdida e(ou) fragmentada em conseqliéncia da alteragao
de seus habitats®'®"". O manejo genético dessas espécies geralmente se
baseia em informacoes de pedigree, o que pode permitir a identificacao
de individuos cuja reproducao é essencial para a manutencgao da diver-
sidade genética.

No caso de plantas, marcadores moleculares tém sido Uteis para
orientar coleta de material genético com a finalidade de conservagao
ex situ; definir o tamanho minimo de area para conservacao in situ;
descrever a organizacao da variacdo genética em populacoes natu-
rais'"*': e conhecer a magnitude da diversidade genética da espécie e
das populacgoes.

No ambito das técnicas de biologia molecular, varios métodos
diretos tém sido utilizados para a investigagcao da variagao genética em
populagoes naturais, tanto de animais como de vegetais. Inicialmente, a
maioria das andlises moleculares era baseada na deteccao de polimor-
fismos protéicos (isoenzimas) e de polimorfismos de comprimento de
fragmento de restricao (RFLP), que envolvem o uso da tecnologia de
enzimas de restricao ao nivel de DNA'™. Com o advento da tecnologia
de amplificacdo de fragmentos especificos de DNA por intermédio da
reagdo em cadeia da polimerase (PCR), esses métodos evoluiram para
o seqlienciamento nucleotidico direto de fragmentos de DNA nuclear
e mitocondrial e, posteriormente, para a amplificacao de marcadores
anonimos, como os RAPDs (Random Amplified Polymorphism DNA) e
AFLPs (Amplified Fragment Length Polymorphism) e, finalmente, o uso
de marcadores especificos como os microssatélites.

Cada uma dessas técnicas apresenta peculiaridades em relagao
ao tipo de informacao, disponibilidade de marcadores e custo de
implementacao que determinam sua adequacao aos casos estudados.
A andlise de isoenzimas, por exemplo, uma das primeiras técnicas
moleculares disponiveis, é atualmente amplamente difundida para a
avaliacao da variabilidade genética e identificacao de fluxo génico entre
populacoes, principalmente de espécies vegetais. Entretanto, apesar da
vantagem de seu baixo custo relativo, a reduzida taxa de evolucao, que
resulta na observacao de pouca variagao genética, restringe seu uso em
algumas espécies. Ja a tecnologia de RAPD, que se baseia na amplifica-
cao de seqliéncias nucleotidicas aleatérias, a partir do uso de iniciadores
universais, pode ser aplicada tanto em espécies vegetais como animais,
gerando um grau de polimorfismo geralmente maior do que o observa-
do pela andlise isoenzimatica. A principal limitacao desta técnica reside
na expressao dominante, onde individuos homozigotos nao sao distin-
tos dos heterozigotos, e no anonimato destes marcadores, resultando
em subestimativa da variabilidade e impossibilidade de identificacao de
fluxo génico.

Atualmente, os marcadores microssatélites sao os mais indica-
dos para estudos de genética de populagcdes, embora ainda nao esteja
acessivel para todas as espécies, como é o caso de isoenzimas e RAPD,
devido a necessidade de desenvolvimento de iniciadores especificos.
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1. Estudo de casos

Microssatélites consistem em locos nucleares hipervariaveis, de uni-
dades de pequenas seqliéncias nucleotidicas repetidas em série, que
evoluem mediante a perda ou ganho destas unidades, ao invés de sim-
ples substituicdes de nucleotideos'®. Eles sdo altamente polimorficos,
muito dispersos em genomas de eucariotos e possuem elevada taxa de
mutacao''® Analises de freqiiéncias alélicas dos locos microssatélites
podem ser usadas para estimar parametros da estrutura e diversidade
genética atual de populacdoes de uma espécie, como também niveis
historicos de fluxo genético entre estas populacoes. Assim, apesar do
custo relativamente alto, os marcadores microssatélites apresentam uso
muito promissor para a conservacao, principalmente pelo elevado poder
de deteccao da variabilidade genética em espécies que sao conhecidas
por apresentarem baixa diversidade genética'®'®?**"?,

Considerando a adequagao de cada uma dessas técnicas, analises
nelas baseadas ajudam no calculo do tamanho efetivo de populagoes
para conservacao in situ no longo prazo. Informacoes desse tipo sao
extremamente Uteis para definicao de estratégias que orientem a
implementacao de areas prioritarias para conservacao, além de auxi-
liar programas de manejo para conservacao de espécies ameacadas
de extingao. Seguindo a estrutura genético-populacional ao longo do
tempo, também podem ser estimados os niveis de diversidade genética
desejaveis para assegurar a viabilidade no longo prazo e o potencial
evolutivo de uma espécie.

1.1. Anfibios - o caso do sapo-cachorro (Physalaemus cuvieri)

Anfibios sao considerados bons indicadores ambientais, pois, em
geral, as espécies dependem tanto do meio aquatico quanto do terrestre
no seu ciclo de vida. Apesar desta dependéncia, muitas espécies, como
o sapo-cachorro, sao resistentes as modificacoes ambientais, podendo
manter grandes populagcoes em ambientes intensamente alterados pelo
homem. Esta espécie é um dos anfibios mais comuns do Cerrado, pos-
suindo ampla distribuicao e alta densidade nas areas abertas. Apesar
de ser uma espécie tolerante as modificagcbes no ambiente, devido a
acelerada ocupacao das areas de Cerrado, muitas de suas populagoes
encontram-se isoladas em pequenos fragmentos causando impactos na
dinamica natural.

Durante o Projeto Cerrado, a comparagao entre populagoes de frag-
mentos antigos de Cerrado, isolados ha cerca de 4.000 anos pela floresta
tropical em Vilhena — Ronddnia, com fragmentos recentes (cerca de 40
anos), isolados antropicamente na regiao do Distrito Federal, mostra-
ram os efeitos da fragmentagao no longo prazo sobre as populagbes
de sapo-cachorro®. A utilizacdo de fragmentos de tamanhos diferentes
dentro de cada regiao (menor que 500ha, de 1.000 a 3.000ha e de 10.000
a 15.000ha), também permitiu a identificacao da interagdo entre idade
e tamanho dos fragmentos. Os padroes revelados por RAPD nestas
populacées demonstraram uma variacao genética de 12% entre as
regioes, enquanto cerca de 85% da variagao é conferida a diferenciacao



individual e cerca de 3% é resultante das diferencas entre as populacoes
dos fragmentos. Isso representa uma variacao dentro das populagoes
maior do que a variacao conferida pela fragmentagao ou pela separagao
geogréafica.

A baixa divergéncia entre as regioes significa que o efeito do tempo,
por si sd, nao gerou diferencas significativas entre as populagcoes. Nos
fragmentos recentes houve diferentes valores de diversidade genética,
mas estes nao foram correlacionados com o tamanho dos fragmentos,
ao contrario do observado nos fragmentos mais antigos onde foi obser-
vada uma forte correlagao entre estes parametros ( ). Em todos
os fragmentos recentes, a diversidade total foi elevada, mas entre os
antigos observou-se uma grande reducao, principalmente nas areas
menores do que 1.000ha. Desta forma, fica evidente o comprometimento
da manutencao da variabilidade genética em fragmentos pequenos ao
longo do tempo. Ao extrapolar estes resultados para outras espécies do
Cerrado, a conclusao é preocupante, pois mesmo uma espécie que man-
tém alta densidade populacional, como o sapo-cachorro, apresentou
reducao acentuada provavelmente devido a fragmentacdo do habitat.
Como muitas espécies de anfibios do Cerrado sao mais especializadas
por habitat e menos resistentes aos impactos humanos, provavelmente
estas estarao muito mais suscetiveis a perda de variabilidade genética e
ao risco de extingao.

Embora nao tenha sido detectada perda de variabilidade genética
nos fragmentos recentes, isto nao significa que a fragmentacao nao pos-
sua efeito neste caso. Apesar de manter inicialmente uma diversidade
genética elevada, nao ha garantias de que esta serda mantida ao longo do
tempo. As restricoes espaciais, tanto no tamanho como no isolamento,
geradas pela fragmentacao no decorrer do tempo, favorecem a ocor-
réncia de efeitos corrosivos na diversidade genética, como a endogamia.
Isto, provavelmente, é a causa da reducao de diversidade encontrada
nos fragmentos antigos, servindo como uma projecao para as possiveis
consequliéncias nas populagoes de sapo-cachorro recentemente isoladas.
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Distribuicdo da diversidade genética total (Ht) de populagdes de Physalaemus cuvieri encon-
tradas em fragmentos antigos de Cerrado (4000 anos) localizados em Vilhena, RO e em fragmen-
tos recentes (cerca de 40 anos) no Distrito Federal.
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O extenso prazo de isolamento juntamente com a redugao da area
do fragmento, acarreta a perda significativa de variabilidade genética,
mesmo no caso de uma espécie generalista, de ampla distribuigcao e
com alta densidade populacional como o sapo-cachorro. Desta forma,
é importante enfatizar que, mesmo que nao imediatamente, as popula-
¢coes isoladas correm o risco de perder variabilidade genética. Portanto,
o tamanho das areas preservadas deve ser suficiente para conservar a
variabilidade genética das espécies que, no presente caso, se mostrou
reduzida em fragmentos de 1.000ha ou menos. Sendo assim, é necessario
se prever dentro dos planos de ocupacao, medidas para se evitar o total
isolamento entre os fragmentos pequenos, reduzindo a separacao das
populacdes, pois a maioria das espécies é mais vulneravel que a estu-
dada e, provavelmente, mais sensivel a fragmentacao.

1.2. Aves Migratérias - o caso do magarico-rasteirinho (Calidris pusilla)

Superada apenas pelo Suriname, a costa norte do Brasil entre o
Maranhao e o Amapa, é a segunda area mais importante na América do
Sul para aves limicolas migratérias intercontinentais que se deslocam,
anualmente, em periodos especificos, das suas areas de reprodugao no
Canada e Alasca para as areas de invernada nas Américas Central e do
Sul.

Informagdes de morfometria associadas a sexagem molecular®
sugerem gue os macaricos-rasteirinhos no norte do Brasil constituem
uma populacdo homogénea com origem reprodutiva no leste do Artico
canadense. Estes dados foram de fundamental importdncia para o
delineamento das rotas seguidas por estas populagdes durante o ciclo
migratério anual, porém néo esclareceram muito acerca de sua estrutura
genética.

O conhecimento da estrutura genética e dinamica populacional no
ciclo migratdrio anual dessas aves é de fundamental importancia para a
indicacao de areas prioritarias para a conservacgao e o estabelecimento
de estratégias de manejo, com o objetivo de minimizar os efeitos
negativos da fragmentacao antrépica em areas costeiras, importantes
nao s6 para as aves migratorias, mas para as comunidades biolégicas
em geral. Com esta finalidade, foram desenvolvidas analises genéticas
utilizando-se como ferramenta o seqlienciamento nucleotidico de um
fragmento do intron 7 do gene nuclear b-fibrinogénio, um marcador
nuclear que apresenta variagdo nucleotidica comparavel aquela de
genes mitocondriais como, por exemplo, o citocromo b.

As 61 seqliéncias obtidas resultaram em 44 haplotipos compartilha-
dos entre as populagbes dos sitios de invernada da costa norte brasileira
(Amapa, Para e Maranhao) e os individuos amostrados na Baia de Dela-
ware, New Jersey, U.S.A., durante a migracao de retorno ao hemisfério
norte. A andlise da variagdo nucleotidica revelou elevados indices de
variabilidade genética dentro das populagoes ( ) e auséncia de
diferenciacao genética interpopulacional ( ).



Todos

Amapéa

Para

Ilha de Maiaa, MA
Panaquatira, MA
Baia Delaware

Diversidade nucleotidica Diversidade haplotipica (génica)

n p q* NHap h (DP)

61 0,0046 0,0046 44 0,97 (0,012)
1 0,0041 0,0041 1 1,00 (0,039)
17 0,0045 0,0045 14 0,97 (0,032)
24 0,0045 0,0045 16 0,95 (0,029)
05 0,0074 0,0074 05 1,00 (0,126)
04 0,0046 0,0046 04 1,00 (0,177)

Tamanho da amostra (n), nimero de haplétipos (NHap), Desvio Padréo (DP)

* Modelo de sitios finitos

Amapa

Para

llha de Maiad, MA
Panaquatira, MA

Baia Delaware

Amapa Para Ilha de Maiai Panaquatira
0,013
0,012 0,041
-0,037 -0,025 -0,069
-0,045 0,005 -0,044 -0,05

A presenca de haplétipos iguais nas diferentes regidoes analisadas
evidencia uma homogeneidade das populacées do magarico-rasteirinho
no norte do Brasil e, corroborando os dados de morfometria e sexagem
molecular®, explica a auséncia de diferenciacdo genética entre elas. A
similaridade genética entre as aves da Baia de Delaware e da costa norte
brasileira é consistente em indicar aquela regiao como um ponto de
parada e reposicao energética durante a migracao de retorno das aves
da costa norte brasileira para a area de reprodugao no Artico.

Em se tratando de espécies migratorias, os efeitos da fragmentacao
de habitat sao muito mais intensos quando esta ocorre em mais de um
dos habitats que compdéem uma rota de migracao e sao mais facilmente
identificados nas areas reprodutivas de populagdes homogéneas geneti-
camente. O mascaramento de efeitos em alguns habitats deve-se, pro-
vavelmente, a mistura de populagoes de regides reprodutivas distintas
e com diversos graus de diferenciacao genética. Este nao é o caso dos
macaricos-rasteirinhos na costa norte brasileira, assim, os elevados indi-
ces de variabilidade genética associados a reduzida diferenciagao gené-
tica entre as populacoes, nao sugerem fortes efeitos de fragmentacao na
costa norte brasileira.

Embora a variacdo genética das populagdes do macarico-rasterinho
no norte do Brasil possa ainda nao estar apresentando os efeitos gené-
ticos decorrentes de disturbios e da fragmentacao de habitat, dados de
censos aéreos na Baia de Delaware®, mostram que o nimero de aves
limicolas, incluindo o macarico-rasteirinho, que pousam naquele sitio
de parada para reposi¢ao de energia, vem declinando de forma con-
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sideravel nos ultimos cinco anos. Isto se deve, provavelmente, a agao
humana nas areas de invernada no Hemisfério Sul, onde as aves estao
mais susceptiveis aos disturbios e fragmentagao, pois nelas passam a
maior parte do tempo - cerca de 10 meses por ano.

Estas observacoes sugerem que as areas costeiras visitadas pelas
aves migratoérias no norte do Brasil devem ser preservadas antes que os
efeitos no tamanho efetivo populacional possam influenciar os proces-
sos genéticos, bem como os efeitos de deriva genética e de endocruza-
mento possam, no longo prazo, restringir a viabilidade das populacoes
do macarico-rasteirinho que invernam naquelas areas. Além disso, as
areas costeiras estudadas, sao habitats importantes para outras espécies
migratdrias intercontinentais, e também para algumas espécies brasilei-
ras, que fazem pequenas migracoes entre o litoral e o interior. Desta
forma, a protecao dessas areas favorecera nao somente as populagoes
do macarico-rasteirinho, como também outras populacoes de aves que,
talvez, ja estejam com sua viabilidade comprometida devido aos distur-
bios resultantes das atividades humanas.

1.3. Mamiferos - o caso do mico-ledo-dourado (Leontopithecus rosalia)

O mico-ledo-dourado (Leontopithecus rosalia), espécie em perigo
de extincao, € um primata endémico da Mata Atlantica. Historicamente,
a espécie ocorria em todo litoral do Estado do Rio de Janeiro, em alti-
tudes inferiores a 300m?. Atualmente, sua distribuicao esta restrita a
sete municipios da regido dos lagos e baixadas costeiras: Silva Jardim,
Casimiro de Abreu, Rio das Ostras, Cabo Frio, Armacao dos Buzios,
Saquarema e Rio Bonito, este ultimo contido na regiao metropolitana
do Rio de Janeiro. As areas protegidas onde a espécie ocorre sao as
Reservas Biologicas de Pogo das Antas (PdA), Silva Jardim, RJ, Reserva
Biolégica Uniao, Casimiro de Abreu e Rio das Ostras, RJ, ambas sob
a administracdo do IBAMA; Reserva Ecoldgica Estadual de Jacarepia;
Parque Municipal do Mico-Leao-Dourado* e, em mais de uma dezena de
RPPNs - Reservas Particulares do Patrimo6nio Natural.

Todas as populacoes estao isoladas em pequenos fragmentos de
Mata Atlantica de Baixada Costeira, sendo a populacao de Poco das
Antas original daquela area; a da REBIO Uniao oriunda do repovoamen-
to com uma populacao de micos translocados e, aquelas localizadas nas
RPPNs e em outros fragmentos privados, provenientes da reintroducao
de micos nascidos em cativeiro. Estudos realizados em 1994 demonstra-
ram que, a excecao da populacao de Pogo das Antas e areas contiguas,
nenhuma das outras possuia tamanho efetivo para prevenir eventual
extingdo'’, mas as trés populacées — Poco das Antas, Unido e areas
particulares, mostraram 100% de probabilidade de extingao em poucos
anos, usando simulacdes pelo programa Vortex'°.

A avaliacao da variabilidade genética das populacoes de Pocgo
das Antas e outros trés fragmentos pequenos resultou em: (1) uma
correlacao positiva entre a variabilidade genética intrapopulacional
e o tamanho dos fragmentos de Mata Atlantica; (2) uma acentuada

* AReserva Ecolégica Estadual de Jacarepia, Saquarema, RJ, criada pela FEEMA —Fundacao Estadual de Engenharia e Meio Ambiente
em 1994, ndo foi implantada e as areas privadas nao foram desapropriadas. Localiza-se dentro da APA Estadual de Massambaba. Na
mesma situacdo encontra-se o Parque Municipal do Mico-Ledo-Dourado, Cabo Frio, RJ, criado em 1997 e até hoje ndo implantado.
Além dessas areas protegidas, em julho de 2002, foi decretada pelo Governo Federal a APA da Bacia do Rio Sdo Jodo/Mico-Ledo-Dou-
rado, abrangendo terras de seis municipios da Regido dos Lagos (N. da E.).



estrutura genética das populacoes analisadas (PdA e cinco grupos iso-
lados que foram translocados para REBIO Uniao), com uma diferencia-
¢ao média de 31% e, (3) uma correlagao positiva entre a variabilidade
genética interpopulacional e a distancia entre os fragmentos, seguindo
o modelo de fluxo génico de isolamento por distancia. Esses resultados
indicam que a diversidade genética do mico-ledo-dourado tem sido
perdida especialmente nas populacées menores, isto €, quanto menor
a populacao, menor também a diversidade genética encontrada. Com
o segundo resultado pode-se acrescentar que a diversidade genética
encontrada nao estd homogeneamente distribuida entre as populagoes,
indicando a restricao do fluxo génico entre estas. A troca de informa-
cao genética entre individuos de diferentes populagdes é muito menos
freqliente do que entre individuos de uma mesma populagao. Além
disso, a estrutura genética encontrada tem correlagcdo com a distancia
entre as populagcoes, onde quanto mais distante as populagoes, maior a
divergéncia genética entre elas.

Os dois primeiros resultados podem ser interpretados como uma
consequéncia direta dos disturbios na variabilidade genética das popu-
lagbes locais atuais, causados pela fragmentacdao da Mata Atlantica.
Entretanto, o terceiro resultado pode ser explicado por, pelo menos,
dois cenarios diferentes: (1) uma populagao original panmitica (popu-
lacdo com a diversidade genética homogeneamente distribuida) que
sofreu disturbios em algum ponto pela fragmentagao da Mata Atlantica,
ou (2) uma populacao estruturada geneticamente antes da fragmentacao
da Mata Atlantica. Estes dois cenarios nao podem ser discriminados com
os dados analisados até o momento. Para prosseguir com as anélises, é
necessario que se use técnicas de DNA antigo (ancient DNA) que permi-
tam comparar a variabilidade genética dos micos-ledes-dourados antes
(amostras de museus) e depois (amostras atuais) da fragmentacao da
Mata Atlantica.

Informacgoes esclarecendo se as populagcoes de micos-ledes-dou-
rados se comportavam de forma panmitica, ou nao, quando as flores-
tas eram continuas, e quanto da variabilidade genética foi perdida ao
longo do processo de fragmentacao da Mata Atlantica, serao de grande
importancia para a conservacao dessa espécie. Estratégias de conser-
vacgao eficientes para espécies bandeira como o mico-ledo-dourado,
podem contribuir para a conservacao dos biomas que habitam, nesse
caso, a Mata Atlantica. Os dados genéticos analisados para o mico-leao-
dourado até o momento'’, sugerem que o modelo de metapopulacao
é o indicado para o manejo genético da espécie. Entretanto, conside-
rando-se que as populagcoes analisadas sofreram distuirbios decorrentes
da fragmentacgao, podendo nao representar a condicao original para a
espécie, seria precipitado adotar esse modelo como uma estratégia de
conservacao. Portanto, é preciso esclarecer se a estrutura genética das
populacOes atuais é uma caracteristica que ja existia antes da fragmenta-
¢ao, ou se é resultado da fragmentacao recente da Mata Atlantica.

Além disto, mesmo as populagdes muito pequenas, antes conside-
radas inviaveis, sdo importantissimas para o manejo genético dessa
espécie e merecem a mesma atencao que as populagdées maiores. A
presenca de alelos privados nessas pequenas populagdes faz com que
o beneficio de preserva-las seja maior que o seu custo, considerando-se
que essas populagdes incrementam a diversidade genética ja tao depaupe-
rada dessa espécie.
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Essa pesquisa vem mostrar dois aspectos importantes da protegao
de fragmentos da Mata Atlantica: (1) o tamanho do fragmento nem
sempre é um bom indicativo de sua importancia para a conservacgao;
fragmentos muitos pequenos, antes considerados inviaveis, podem ser
de extrema importancia para a conservacao de uma espécie, como no
caso do mico-ledo-dourado; (2) assegurar a protecao de areas por meio
de unidades de conservacao, sejam Reservas Bioldgicas, RPPNs, Refu-
gios de Fauna e outras, é de extrema importancia para a conservacgao
de uma espécie. No caso do mico-ledo-dourado, o manejo genético das
pequenas populacdes, que requer o isolamento destas em relagao a
populacao da Reserva Bioldgica de Pogco das Antas, tem sido possivel
devido a criacdo de uma outra reserva - a Reserva Bioldgica Unidao, em
1998, e também, pela colaboragao de iniumeros proprietarios rurais que
participam dos esforcos de reintroducao, permitindo a soltura de micos-
ledes provenientes de zooldgicos em suas florestas, muitas delas trans-
formadas em RPPNs.

1.4. Mamiferos - o caso do gamba (Didelphis aurita)

O gamba (Didelphis aurita), uma das espécies de mamiferos mais
frequientes na Mata Atlantica, é generalista em relacao ao habitat e a ali-
mentacdo’’ podendo ser encontrada mesmo em quintais de metropoles
como o Rio de Janeiro. Sua grande capacidade de deslocamento®
aliada as caracteristicas acima, faz com que seja esperado uma baixa
suscetibilidade desta espécie aos efeitos da fragmentacao, quando com-
parada a outras. Varios aspectos ecologicos e genéticos desta espécie
ja foram estudados, entretanto, a integracao do comportamento e da
estrutura genética populacional ainda é pouco entendida. A dinamica
populacional do gamba foi avaliada em relacao ao grau de variabilidade
genética dentro e entre populagcdes numa escala regional, identificando
o tipo de estrutura populacional da espécie e a relagcao entre distancia
genética e distancia geografica.

A comparacao entre oito populacoes da Serra dos Orgaos e arre-
dores, no Estado do Rio de Janeiro, foi realizada utilizando-se cinco mar-
cadores microssatélites. As populacoes estudadas foram consideradas
geneticamente distintas no conjunto, entretanto, apresentando um nivel
baixo de diferenciacao, pois nenhuma populacao estava totalmente iso-
lada da outra na escala geografica amostrada. A migracao foi um fator
de extrema importancia no grau de variacao genética encontrado, haven-
do correlacao entre distancia genética e geografica. A espécie seguiu
um modelo de estrutura populacional de paisagem continua, formada
por manchas de ambiente heterogéneo, onde os centros populacionais
nao sao permanentes, mas persiste regionalmente formando uma meta-
populacdo com populagoes constituidas por demes ou subpopulacoes.

Os microssatélites foram bastante sensiveis para detectar diferen-
ciacao entre as populacoes estudadas, mas estudos abrangendo toda
a area de distribuicao da espécie devem ser realizados visando melhor
compreensao de como estes marcadores se comportam. O direciona-
mento futuro de problemas referentes a manutencao da variabilidade
genética para a conservagao de populacoes naturais depende de anali-
ses envolvendo abordagens genética e demografica em conjungcao, uma
vez que os fatores demograficos, ambientais e genéticos contribuem
para a viabilidade de populagdes ou espécies, e a manutencao de niveis



1.5. Espécies arboreas

adequados de diversidade genética dentro e entre populagoes, € um dos
aspectos mais importantes a ser considerado em programas de conser-
vacgao. Este tipo de analise pode servir de base para se testar processos
relacionados a extingao, além de ser uma sugestao metodologica para
se avaliar os efeitos dos disturbios antropicos sobre as populagées. Com
isso, é possivel testar resultados e modelos ecoldgicos utilizando-se
marcadores moleculares como ferramenta em estudos de ecologia de
populacoes e, a partir disto, discutir os modelos ecoldgicos.

A definicao de indicadores eficientes para o estabelecimento
de areas protegidas com o objetivo de conservagao genética, ainda
constitui um problema. Neste sentido, tém sido indicadas espécies
arboreas consideradas raras, isto €, espécies nas quais seus individuos
ocorrem naturalmente em baixa densidade. Ao se definir estratégias
de conservacao para espécies arbdreas raras, acredita-se estar
propiciando também a conservacao de espécies arboreas abundantes
e comuns. Quatro projetos foram implementados com objetivo de
estabelecer estratégias para conservagao e(ou) restauracdo mediante
estudos interdisciplinares: Estratégias para conservacao e manejo da
biodiversidade em fragmentos de florestas semideciduas (Projeto Mata
Seca); Estudos de conservacgao e recuperacao dos fragmentos florestais
da APA Camanducaia (Projeto Camanducaia); Efeito do processo de
fragmentacao florestal na sustentabilidade de alguns ecossistemas
periféricos aos eixos rodoviarios no sudeste acreano (Projeto Sudeste
Acreano) e, Conservagao, manejo e restauragao de fragmentos de Mata
Atlantica do Estado do Rio de Janeiro: mamiferos como taxon focal
para a formulacao de estratégias (projeto Pogo da Antas). Com uso de
marcadores foram estudadas as estruturas genéticas, isoenzimaticos
e de DNA, das populagcoes naturais em fragmentos florestais das
seguintes espécies: cedro da Amazonia (Cedrela aff. odorata), cedro
(Cedrela fissilis), copaiba (Copaifera langsdorffii), cambui (Myrciaria
floribunda), guanandi (Shymphonia globulifera) e o ipé amarelo
(Tabebuia serratifolia). Os principais objetivos foram quantificar os
niveis de diversidade genética dentro e entre populagdes naturais
destas espécies, obter informacoes sobre o sistema reprodutivo,
estimar as taxas de cruzamento nas diferentes populacoes e calcular o
numero efetivo para cada populagao.

1.5.1. O caso da copaiba (Copaifera langsdorffii)

Populacgoes naturais de copaiba, espécie arbérea comumente encon-
trada no Brasil, foram estudadas por meio marcadores isoenzimaticos.
Foram avaliadas trés populagdes naturais localizadas no municipio de
Lavras, duas (Cerrado - C e Mata Semidecidual - SD) no campus da Uni-
versidade Federal de Lavras e, a terceira (Mata Ciliar - MC) em uma éarea
de preservacao permanente entre os municipios de Lavras e [tumirim, no
sul de Minas Gerais. Um elevado grau de polimorfismo foi observado em
todas as populacoes estudadas, resultando provavelmente na tendéncia
ao excesso de heterozigotos nas progénies da MC, porém, para os adul-
tos observou-se evidéncia de endogamia ( ). Embora estes resul-
tados nao sejam comuns para espécies arbdreas, é provavel que nas
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C e SD, enquanto que aquela observada entre a populagao MC e as
demais, foi relativamente mais alta, demonstrando uma correlacao entre
a distancia geogréafica e a divergéncia genética.

A observacao de uma elevada taxa média de cruzamento indicou
que essa espécie é de reproducao mista predominantemente alégama.
Para o conjunto das populagcoes observou-se uma baixa estimativa de
fluxo génico, sugerindo que ha pouca troca de material genético, ao con-
trario do observado entre as populacoes C e SD, o que sugere um fluxo
génico suficiente para prevenir a diferenciagao genética entre elas.

1.5.2. O caso do cedro (Cedrela fissilis)

Populagoes naturais de cedro, espécie arbdrea rara de ampla distribuicao,
foram estudadas por meio de marcadores isoenzimaticos e microssatélites.
Foram avaliadas populagoes em duas regioes distintas no sul de Minas Gerais
(trés populagoes) e no vale do Parana, em Goias (cinco populagoes).

Na regiao de Minas Gerais, o polimorfismo foi relativamente baixo
nos adultos e elevado nas progénies ( ). De maneira geral, foi
observada uma elevada diversidade genética dentro das populagoes
além de sua manutenc¢ao ao longo das geragoes. No entanto, avaliando-
se as populacoes individualmente, observou-se que aquela do fragmento
de menor area (5ha) apresentou caracteristicas peculiares, evidenciando
uma baixa diversidade genética dos individuos adultos, porém, diversi-
dade genética semelhante as demais para as progénies. Como no caso
da copaiba, a alta taxa de cruzamento média indica que a espécie é de
reprodugao mista predominantemente alégama.

De modo geral foi observada uma correlacao entre distéancia gené-
tica e geografica para os diferentes fragmentos. Contudo, o fragmento
mais isolado apresentou similaridade genética com um fragmento da
mata ciliar da mesma bacia, ao contrario dos demais, onde um baixo
indice de distancia genética entre eles foi observado ( ). O taman-
ho efetivo estimado para as populagdes a partir dos adultos, foi ligeira-
mente superior ao tamanho real, mostrando um possivel comprometi-
mento da manutencao genética da espécie nos fragmentos.

Nas populacoes amostradas na regiao do vale do Parana foram
observados elevados indices de polimorfismo e coeficientes de endo-
gamia ( ). A diferenciacao genética entre as populacoes, embora
baixa, foi significativa. Estes resultados diferem dos encontrados em
Minas Gerais, onde nao foi observada endogamia.

1.5.3. O caso do cedro da Amazonia (Cedrela aff. odorata)

Duas populagcoes de cedro da Amazdnia, espécie arbdérea comum,
foram estudadas por meio de marcadores microssatélites, sendo um
fragmento de area de floresta primaria (Reserva Florestal do Catuaba) e
outro de pastagem, no Estado do Acre.

O ndmero de alelos foi maior no fragmento florestal do que na pasta-
gem, sendo observados alguns alelos exclusivos ao fragmento ( ).
A diferenca genética entre as populagoes foi baixa, porém significativa.
As estimativas de endogamia também foram baixas, mas significativas
indicando a ocorréncia de cruzamentos entre individuos aparentados ou
autofecundacao ( ).

1.5.4. O caso do ipé amarelo (Tabebuia serratifolia)
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Duas populacbes de ipé amarelo, espécie arbdrea rara na Amazonia
Ocidental, foram estudadas por meio de marcadores isoenzimaticos,
sendo um fragmento de floresta primaria (Reserva Florestal do Catuaba)
e outro de pastagem, no Acre.

O numero médio de alelos foi igual nas populagées, no entanto, foi
observada maior diversidade genética na pastagem ( ). As estima-
tivas de diversidade mostraram que houve diferenciacao genética entre
as populacgoes ( ). Também se observou endogamia nas popula-
¢oes, sendo que na pastagem ocorreu maior proporcao de cruzamentos
endogamicos.

1.5.5. O caso do cambui (Myrciaria floribunda)

Quatro populagoes naturais de cambui, espécie arb6rea comumente
encontrada em florestas altimontanas, foram estudadas por meio de mar-
cadores isoenzimaticos. Duas populagdes encontram-se num fragmento
grande e as outras duas, em pequenos. As populacoes dos fragmentos
pequenos apresentaram um menor nimero de alelos e de heterozigotos,
demonstrando uma menor diversidade genética. Apesar do polimorfis-
mo ter sido igual para as quatro populacoes, observou-se a perda de um
alelo nos fragmentos de menor area ( ). As quatro populacoes
apresentaram semelhanca genética ( ), provavelmente devido ao
curto espaco de tempo decorrido desde a fragmentacao da area.

1.5.6. O caso do guanandi (Shymphonia globulifera)

Para o caso do guanandi, espécie arbérea comum que ocorre em
ambientes periodicamente inundados da Mata Atlantica de baixada,
quatro populacoes naturais, sendo trés localizadas na REBIO Poco das
Antas e uma na REBIO Uniao, Estado do Rio de Janeiro, foram avaliadas
por meio de marcadores microssatélites.

Uma diversidade genética semelhante foi observada em todas popula-
coes estudadas, porém o numero médio de alelos na populacao da REBIO

Uniao foi inferior ao encontrado nas demais populagoes ( ). Nao
houve diferenga genética entre as trés populagcoes da REBIO Pogo das
Antas ( ), porém estas foram distintas da populacdo da REBIO

Unido. A analise do fluxo génico entre pares de populagcoes demonstrou
gue nao existem problemas na troca de material genético entre as popu-
lagbes mais préximas, mas entre estas e a REBIO Uniao observou-se um
fluxo génico muito baixo, provavelmente devido a distancia geografica
entre elas (30km), o que pode explicar a diferenciacao entre esses dois
fragmentos.

No caso das espécies arbdreas, os resultados permitem algumas
inferéncias sobre as conseqliéncias genéticas da fragmentacao florestal
em populacdes naturais de espécies arbdreas, tais como: mudanga no
comportamento reprodutivo; perda de diversidade genética em funcao
do tamanho e isolamento dos fragmentos e; isolamento genético devido
a diminuigao do fluxo génico.

Ao longo de varias geracoes, as conseqliéncias da fragmentacao
podem ocasionar a perda de informacgoes genéticas importantes para a
readaptagao em casos de disturbios ambientais, o que pode resultar até
na extincao local de espécies. Medidas que promovam tanto a recupera-



¢ao como a conectividade de fragmentos florestais, podem diminuir as
perdas genéticas. No estudo do cedro, observou-se perda de diversidade
genética devido, provavelmente, ao reduzido tamanho do fragmento e
baixo niumero de individuos. No entanto, avaliando-se as progénies
dessas plantas, constatou-se a presenca de potencial genético para sua
recuperacgao e, para que isso ocorra, sdo necessarias intervengoes que
propiciem a sua regeneragao como, por exemplo, impedir a entrada de
gado nos fragmentos.

Os resultados apontam para uma maior eficiéncia na conservacgao
genética de populagoes de espécies arboreas quando grandes areas sao
delimitadas e protegidas. Onde isso nao for possivel, deve ser priorizada
a conservacgao de varios fragmentos que propiciem certa conectividade.
Para o cedro, no caso de Minas Gerais, a 4drea minima estimada para
conservacao in situ foi de 260ha.

2. Consideracaoes finais

Independente do grupo taxondémico, de maneira geral, os casos
aqui estudados ilustram alguns efeitos da fragmentacao de habitats na
genética populacional: 1) a perda da variabilidade genética e, conse-
glientemente, do poder adaptativo (fitness) da populacéo; 2) a alteragcao
no modo de reprodugcao da espécie, podendo ocasionar mudancas
genéticas nos novos individuos gerados e, 3) aumento das diferencas
genéticas entre as populacées remanescentes. Entre estes efeitos, o
mais preocupante é a perda de variabilidade genética que possibilita
a adaptacao as variacoes ambientais e condicoes de stress, pois neste
caso a extincao € mais eminente.

Considerando os eventos ecolégicos e demograficos, varias sao
as caracteristicas das areas remanescentes que podem influenciar a
intensidade do impacto da fragmentacao, por exemplo: tempo de isola-
mento (ou idade do fragmento), tipo de matriz (grau de isolamento) e
tamanho do fragmento (area). Uma matriz pouco permeéavel aumenta o
isolamento entre os fragmentos, contribuindo para a divergéncia entre
populacoes. Paralelamente, a area do fragmento influencia principal-
mente o tamanho populacional, ou mesmo a densidade de individuos.
Em populagcoes pequenas e isoladas, a possibilidade aleatéria de um
individuo encontrar um parceiro ndo-aparentado é reduzida, e isto causa
um aumento da homozigose na populagao.

Todos estes efeitos sao cumulativos e mais acentuados com o pas-
sar do tempo. Os efeitos da endogamia s sao perceptiveis apds o reflexo
dos atributos genéticos nos aspectos morfoldégico, comportamental ou
ecologico da espécie, e isto somente ocorre quando a diversidade gené-
tica ja se encontra comprometida por um lento processo de fixacao de
alelos, proporcional ao ciclo de vida e o tempo de geracao da espécie.
Ainda, a pequena diferenciacao genética entre populacoes de diferentes
fragmentos, pode nao significar elevados indices de fluxo génico, mas
sim, que a fragmentacao tenha ocorrido num periodo de tempo relati-
vamente curto para que a diferenciacdo ja possa ser detectada®. Isso
aponta para a necessidade de estudos de longo prazo, pois os efeitos da
fragmentacao na diversidade genética de qualquer espécie nao podem
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3. Recomendacoes

ser detectados imediatamente, como evidenciados nos casos dos anfi-
bios e das aves migratoérias.

O sistema social das espécies também pode incrementar os efeitos
da fragmentagcao. Numa espécie que possui uma razao sexual muito
desproporcional, configurada na poliandria ou na poligenia, o niumero
efetivo populacional é inferior ao mensuravel pelo nimero de indivi-
duos, pois o conjunto genético a ser passado para as préximas geragoes
fica concentrado nos poucos individuos reprodutivos. Além disso, a
sobreposicao de geragcoes aumenta a ocorréncia de endocruzamento.
Ja a habilidade de dispersao influencia a facilidade de transpor algumas
matrizes. Em geral, as espécies menos dispersoras sao aquelas mais
especializadas em determinados habitats, que dependem de condigoes
mais restritas e que possuem uma relagcdo muito estreita com o nicho
que ocupam. Antagonicamente, as espécies generalistas nao encontram
problemas para ocupar ambientes modificados ou diferentes como os
das matrizes, e migram por elas com maior facilidade.

Em suma, os efeitos da fragmentagao de habitat nos padroes de
diversidade genética das populacoes, ainda sao de dificil predicao, pois
um complexo de fatores contribui diretamente e, ainda, interagem indire-
tamente para influenciar os processos microevolutivos numa populagao
local que, em ultima anadlise, define a estrutura genética de metapopu-
lagoes. Estes fatores relacionam-se amplamente tanto a demografia
da espécie (densidade, sensibilidade de parametros demograficos as
variacoes ambientais e habilidade de dispersao) quanto a estrutura da
paisagem na qual a espécie reside (quantidade de habitat presente, sua
configuragcao e estabilidade temporal). Isto reforca a necessidade de
se avaliar caso a caso as consequéncias genéticas da fragmentagao,
reduzindo assim os prejuizos genéticos irreversiveis.

a. Incluiravariabilidade genéticacomo um componente importante
em questoes relacionadas a conservacao da biodiversidade.

b. Considerar a manutencao de variabilidade genética como um
dos objetivos em planos de manejo, na delimitacao de Unidades de
Conservacao e em estudos de impacto ambiental.

c. Potencializar o uso das ferramentas moleculares em questoes
ambientais, consolidando um banco de dados nacional com informacoes
sobre a variabilidade genética de espécies raras e(ou) de grande
distribuicao e(ou) exploradas economicamente.

d. Desenvolver e incentivar unidades de pesquisa basica em
genética de populagdes voltadas para a conservacao da biodiversidade
das espécies nacionais.

e. Reforcar politicas para conservacao in situ e ex situ de espécies
nativas exploradas economicamente.

f. Aplicar modelos genéticos aliados ao conhecimento das
caracteristicas ecoldgicas de espécies ameacgadas visando a garantia da
persisténcia, em longo prazo, de suas populagcbes em escala regional.
Estes parametros determinardo aspectos da paisagem (conectividade,
qualidade de fragmentos etc.) e populagbes a serem considerados



dentro de um programa de conservacao.

g. Estimular estudos genéticos de longo prazo visando avaliar os
efeitos cumulativos da perda de variabilidade genética e da estrutura
genética original de populacoes. O desconhecimento da estrutura
genética populacional antes da fragmentacdao do habitat pode ser
um sério problema nos esforcos de conservacdao ou mitigacao das
mudancas ap6s os disturbios, exemplificado neste capitulo, pelo caso
do mico-ledao-dourado.

h. Proteger habitats contra a continuidade da fragmentacao.
Como evidenciado nos casos dos anfibios e aves, a erosao genética
nao ocorre imediatamente apds o processo de fragmentacao, portanto,
a preservacao de fragmentos de habitat é critica para a manutencao
da variabilidade genética e, conseqlientemente, para a viabilidade das
populacoes onde os efeitos de deriva genética e endocruzamento ainda
nao foram pronunciados.

i. Manter ou gerar conectividade por meio da implantacao de
corredores de vegetacao nativa entre os fragmentos. A persisténcia
de populacdes no cendrio da fragmentacao de habitat é criticamente
dependente da manutenc¢ao da conectividade da paisagem, que por sua
vez impede o isolamento de populagdes locais.
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