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Genetic and diversity structure in natural
populations of Trema micrantha (L.) B.
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RESUMO: A diversidade e estrutura genética foram estudadas em popula¢des da espécie
pioneira Trema micrantha. As populagdes foram amostradas na Estacdo Ecolégica dos Ca-
etetus (Galia, SP) e na Reserva Florestal Santa Genebra (Campinas, SP), onde se amos-
traram 177 individuos distribuidos em 6 e 5 subpopulagdes, nos respectivos fragmentos. A
partir das frequéncias génicas estimadas do padrao de polimorfismo de aloenzimas para a
espécie, quantificou-se a distribuicdo da diversidade genética nas suas populagdes. Nesta
etapa, somaram-se oito locos polimorficos, num total de 20 alelos. Verificou-se que as pop-
ulagdes mantém baixos niveis de endogamia (]A‘ =-0,204 e 0,066) e alta diversidade (I:]g
=0,373 e 0,392). A divergéncia genética estimada entre populagdes foi menor do que entre
subpopulagdes (@p =-0,007, /e\sp =0,068). Os resultados sugerem forte sele¢ao atuando dentro
de clareiras, favorecendo a manutengao de elevada heterozigosidade na populagéo do frag-
mento mais alterado. Isso mostrou que a distribuicdo espacial em clareiras € importante para
preservar a diversidade genética e que a participagdo dos agentes dispersores de sementes
é fundamental na manutengéao do fluxo génico nesta espécie pioneira.

PALAVRAS-CHAVE: Espécie pioneira arbdrea, Eletroforese de isoenzimas

ABSTRACT: Genetic diversity and structure were studied in populations of a pioneer tree
species Trema micrantha. The study was conducted in populations within the Estagéo Ecoldg-
ica dos Caetetus (Galia, Sao Paulo State, Brazil) and the Reserva Florestal de Santa Gene-
bra (Campinas, Sdo Paulo State, Brazil). In total, 177 plants from six subpopulations in Galia
and five subpopulations in Campinas were sampled. Eight polymorphic loci with 20 alleles
were used to estlmate genetic diversity and structure. The populatlons showed low levels
of inbreeding (f =-0.204 and 0.066) and high diversity index (H =0.373 and O 392). The

enetic divergence among populations was lower than among subpopulations (e =-0.007,
0, = 0.068). These results suggest a strong selection acting within gaps and favorlng the
maintenance of high heterozygosity in the population of the most altered fragment. This
showed that spatial distribution in gaps is important to preserve the genetic diversity and that
seed dispersal agents are important for the maintenance of gene flow in this species.
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INTRODUGAO

Muitas pesquisas sobre a dindmica de flo-
restas tropicais tém sido desenvolvidas de forma
acelerada devido a grande pressao antrépica so-
bre seus ecossistemas. Por apresentar alto nivel
de diversidade biologica, € um grande desafio en-
tender sua estrutura, considerando a organizacao
das comunidades, a dindmica das populagdes,
bem como as especiagdes e as variagoes fisiolo-
gicas que atribuem caracteristicas demograficas

e comportamentais que sustentam toda sua com-
plexidade. Sobretudo, a dindmica da regeneragao
tem merecido particular ateng&o devido a sua im-
portéancia no manejo florestal (Bazzaz, 1991).

Tém-se observado muitas mudangas na com-
posicao de espécies de comunidades florestais,
resultantes da constante fragmentagédo dos con-
tinuos florestais (Murcia, 1995). Percebe-se que,
com a fragmentacéo, ocorre imediata redugéo no
numero de individuos de cada espécie e do tama-
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nho médio de suas populagdes. Como os indivi-
duos podem se tornar restritos a pequenos frag-
mentos, pode ocorrer isolamento espacial entre
as populagdes remanescentes. Tais alteragdes
refletem nos processos de deriva genética, fluxo
génico, selegcdo e no sistema de cruzamentos.
Sendo esses processos determinantes do grau
de diversidade genética na espécie, bem como
sua distribuicdo entre individuos e populagdes,
os principais efeitos genéticos da fragmentacao
florestal sdo a diminuicdo da diversidade gené-
tica nas populagbes e espécies, a mudanga na
estrutura genética populacional e o aumento da
endogamia, que acarretam fortes prejuizos as po-
pulacbes de espécies florestais (Young e Boyle,
2001; Primack e Rodrigues, 2001).

Por outro lado, estimativas de fluxo génico in-
terpopulacional, por métodos indiretos, tém indi-
cado elevadas incidéncias de troca génica entre
populagdes distantes, mesmo considerando cen-
tenas de quildmetros (Hamrick e Loveless, 1989).
Similarmente, as estimativas diretas da distancia
de dispersdo de pdlen e sementes, em florestas
primarias, mostram que o fluxo génico é realmente
eficiente, destacando-se espécies que interagem
com agentes dispersores com grandes areas de
forrageamento (Loveless, 1992; Boshier et al.,
1995). Dessa forma, as possiveis consequiéncias
da fragmentacdo da floresta variam em relagao
as caracteristicas de historia de vida, abundancia,
longevidade e sistema de cruzamento das espé-
cies arboreas. Além disso, os efeitos podem ser di-
ferentes e mais complicados, devido as interagdes
com as demais espécies que, também, podem es-
tar sofrendo os efeitos dessa fragmentagao.

O processo de sucessdo ecologica envolve
um conceito amplo que pode servir como critério
para classificar as espécies em grupos basicos
como pioneiras, secundarias e climax (Budo-
wski, 1965). Sob o ponto de vista de paisagens
fragmentadas, as espécies pioneiras tém-se tor-
nado cada vez mais frequentes nas florestas e,
também, fora delas. Nas florestas, sua presenca
esta associada a taxa de substituicdo de arvores,
subentendendo abertura de clareiras de diferen-
tes dimensdes, por varios motivos (Whitmore,
1991). Fora das florestas, além das espécies pio-
neiras estarem presentes em pequenas manchas
de vegetagdo na paisagem, a maioria apresenta
caracteristicas desejaveis para compor diversos
tipos de programas de restauragéo da cobertura
vegetal, estando cada vez mais presentes fora
das suas condigbes naturais.

Espécies pioneiras apresentam caracteristicas
préprias de extingdo local e recolonizagdo, o que
pode contribuir, efetivamente, para o aumento do
fluxo génico, reduzindo a diferenciagdo genética
entre populagdes (Slatkin, 1985, 1987). A existén-
cia de banco de sementes e a longa distancia de
dispersao de podlen e sementes apresentam im-
portantes consequéncias genéticas e ecoldgicas
para as espécies. Exemplos claros sao os bancos
de sementes que podem agir como tampéao géni-
co devido a capacidade de repor a variagao ge-
nética, perdida pela populagéo de plantas apds a
extingao local, e a longa distancia de dispersao de
sementes e pdlen que podem reduzir a distancia
genética entre populagdes geograficamente dis-
tantes (Alvarez-Buylla e Garay, 1994). Sob esse
aspecto, torna-se importante o conhecimento da
estrutura genética de populagdes de espécies
pioneiras. Este conhecimento constitui subsidios
para o melhor planejamento do seu manejo, de
programas de coletas de sementes para restau-
ragdo de areas degradadas, bem como da forma-
¢ao de corredores de fluxo génico.

Uma das formas mais utilizadas para avaliar
a diversidade genética em populagdes naturais é
baseada no estudo do polimorfismo por meio de
eletroforese de isoenzimas em locos que codifi-
cam proteinas especificas. Com essa técnica é,
também, possivel esclarecer a distribuicdo dessa
variabilidade nas populagdes em estudo (Alfenas
etal., 1998).

Diante do exposto, este trabalho foi desen-
volvido com o objetivo de avaliar e esclarecer o
padrao de distribuicdo da diversidade genética
em populagdes de Trema micrantha com base no
polimorfismo revelado através da eletroforese de
isoenzimas.

MATERIAL E METODOS

Foram amostradas populagdes de Trema mi-
crantha (L.) B., representativa da Mata Atlantica.
Esta espécie ocorre em variados tipos de ambien-
tes, exceto nos mais Umidos. E uma das primeiras
espécies a se estabelecer em areas abandona-
das, continuando a existir em todos os estagios
da sucessdo secundaria, exceto na floresta ma-
dura (Lorenzi, 1992). Ela ocorre, naturalmente,
entre as latitudes 300N (Estados Unidos) e 300S
(Brasil) e é classificada como hermafrodita cripti-
ca, por apresentar individuos variando de mondi-
cos a didicos e suas flores serem unissexuadas
ou bissexuadas andrégenas (Torres, 1996). Seus
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graos de polen sao dispersos pelo vento, sendo
suas flores, também, visitadas por pequenos in-
setos (Bawa et al., 1985), enquanto a dispersao
das sementes é por zoocoria, principalmente por
aves (Carvalho, 1994).

As populagbes foram amostradas na Esta-
¢ao Ecoldgica dos Caetetus (EEC) e na Reser-
va Florestal de Santa Genebra (RMSG). A EEC
esta situada entre a latitude 22° 22’ a 22° 27’ Sul
e longitude 49° 40’ e 49° 43’ Oeste, entre os muni-
cipios de Galia e Alvilandia, SP. Ela compreende
uma area de 2.179 ha de floresta tropical latifo-
liada semidecidua, com caracteristicas primarias
e espécies tipicas desse tipo de floresta, do cen-
tro-oeste do Estado. Nela, encontram-se arvores
com alturas de até 25 a 30 m e DAP de 1 m. A
flora local é considerada praticamente intacta, re-
presentando um dos maiores e mais conservados
remanescentes deste tipo de floresta em todo o
Estado de S&o Paulo (Perecin, 2000).

A RMSG abrange 251,8 ha de floresta tropical
estacional semidecidua (IBGE, 1993), localizados
nas coordenadas 22° 49’ 45” S e 47° 06’ 33” W,
no municipio de Campinas, SP. Nessa area, leve-
mente ondulada, com altitudes variando de 580
a 610 m, verifica-se um mosaico de vegetagéo
onde varias fases sucessionais sao encontradas.
Ocorrem tanto areas com floresta preservada,
formando um dossel continuo de 15 a 18 m de
altura, com espécies emergentes de até 25 m,
quanto areas muito perturbadas, ocupadas por
espécies de estagio sucessional inicial. Além des-
tas, encontram-se areas com solos permanente-
mente encharcados, ocupados por uma Floresta
Paludosa. Neste pequeno fragmento, além dos
processos naturais que estimulam a regenera-
¢ao, ocorreram perturbagbdes antropicas como
queimadas, extragéo seletiva de madeira e corte
raso de alguns trechos para extragdo da lenha
(Leitao-Filho, 1995).

Amostraram-se 178 individuos de T. micran-
tha, sendo que 96 representaram a populagao
da RMSG e 82 da EEC. As amostragens foram
realizadas considerando individuos presentes em
diferentes clareiras como subpopulagbes den-
tro de cada populagéo. A populagdo da EEC foi
amostrada em cinco subpopulagdes, sendo qua-
tro ao longo de uma estreita estrada que corta,
longitudinalmente, todo o fragmento e uma quinta
subpopulagdo em um pequeno fragmento distan-
te 1,7 km da borda do fragmento.

Na RMSG, a populagdo foi amostrada com
seis subpopulagdes, constituindo dois tipos de

clareiras. Quatro destas se caracterizaram como
grandes areas abertas, provavelmente pela ex-
tracdo de madeira e pela ocorréncia de queima-
das no passado recente. As demais subpopula-
¢des ocorriam em condigdo menos alterada, em
pequenas clareiras formadas pela abertura de
trilhas para visitagdo. As quatro primeiras subpo-
pulagdes continham arvores mais distantes entre
si, além de mais velhas do que nas ultimas cla-
reiras.

Para o estabelecimento de protocolos para
as analises isoenzimaticas, coletaram-se folhas
jovens de plantas adultas para analise genética
em laboratério. As folhas foram acondicionadas
em caixa de polietileno contendo gelo. O tecido
foliar coletado foi macerado, utilizando-se o “tam-
pao 17, citado em Alfenas et al. (1991). As amos-
tras foram mantidas em “freezer”, a temperatura
de -800C, na forma de “wicks”, até o momento
de serem submetidas a eletroforese. Esta foi re-
alizada em géis de 400 ml contendo penetrose
(34,29g) e amido de batata (18,299). Inicialmente,
testaram-se quatro sistemas tampao gel/eletrodo
com 32 sistemas enzimaticos (Ribas e Kageya-
ma, 2001).

Foram reveladas as enzimas malato desidro-
genase (MDH, EC-1.1.1.37), glucose desidroge-
nase (GDH, EC-1.1.1.47), xiquimato desidrogease
(SKDH, EC-1.1.1.25), NADH-desidrogenase (NA-
DHDH, EC-1.6.99.3), diaforase (DIA, EC-1.8.1.4),
menadiona redutase (MR, EC-1.6.99.2), isocitrato
desidrogenase (IDH, EC-1.1.1.42) e glutamato
oxaloacetato transaminase (GOT, EC-2.6.1.1). A
eletroforese foi realizada sob o sistema tampao
gelleletrodo numero 25 (Alfenas et al.,, 1991).
Nesta etapa, selecionaram-se oito locos polimér-
ficos, totalizando 20 alelos.

A partir das freqiiéncias alélicas e genotipicas,
foram obtidos os seguintes indices de diversidade
genética intrapopulacional: numero de alelos por
locos (A), heterozigosidade esperada sob as con-
dicdes de Equilibrio de Hardy-Weinberg (E.H.W.)
ou diversidade génica (He), heterozigosidade ob-
servada (Ho) e o coeficiente de endogamia intra-
populacional (f).

A estrutura genética, avaliada em trés niveis
hierarquicos, considerando individuos dentro de
subpopulagbes dispostas nas populagdes da
RMSG e da EEC, foi caracterizada pela analise
da variancia das freqiiéncias génicas (Weir, 1996).
Os parametros estimados foram: indice de fixagao
médio dentro das populagdes (f); indice de fixa-
cao total da espécie (F); coeficiente de coances-
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tralidade entre individuos dentro de populagdes
ou divergéncia genética entre populagdes (6,) e
coeficiente de coancestralidade entre individuos
dentro de subpopulagdes ou divergéncia genética
entre subpopulagdes (6,,). A significancia estatis-
tica dos parametros foi estimada pelo intervalo de
confianga com 95% de probabilidade, obtido por
reamostragem bootstrap, utilizando-se 1.000 re-
peticdes sobre locos. Os referidos parametros e
os bootstraps foram estimados com o auxilio do
programa GDA de Lewis e Zaykin (2000).

O fluxo génico aparente (ﬁlm) entre subopula-
¢Oes dentro de populagdes foi estimado de for-
ma indireta, segundo método proposto por Crow
e Aoki em 1984, o qual corrige os desvios que
ocorrem em estimativas com pequeno numero de
populagdes: N = (1/4(1)[1/F5T -1],em queNm cor-
responde ao numero de migrantes por gerag&o,
Fsr a divergéncia genética entre populagbes e
a a corregao para o numero de populagdes (n),
sendo: o = [n/(n-1)]* . Substituiu-se por para es-
timar o fluxo génico entre subpopulagdes dentro
de populagdes.

Para testar a hipétese de que a distribuicao
das frequéncias dos alelos é idéntica nas sub-
populagbes estudadas, recorreu-se ao programa
TFPGA (Miller, 1997), o qual possibilitou utilizar
a metodologia descrita por Raymond e Rousset
(1995), empregando reamostragem numérica do
tipo Cadeias de Markov. Este procedimento testa
a homogeneidade do padrdo de distribuicao das
frequéncias alélicas entre as subpopulagdes, ana-
lisando locos individuais e considera que as fre-
quéncias em cada loco s&o independentes entre
si. Para o procedimento, utilizaram-se 10 baterias
de testes, com 1.000 permutagdes por bateria e
1.000 passos de desmemorizagdo. Compararam-
se todas as subpopulagdes aospares.

RESULTADOS

As frequiéncias alélicas nos oito locos polimér-
ficos analisados apresentaram variagbes entre
as onze subpopulagdes estudadas (Tabela 1).
No loco Mdh-1, o alelo a foi exclusivo para duas
subpopulagbes de RMSG e o alelo b foi o mais
freqlente entre as populagdes estudadas, estan-
do fixado na subpopulagéo 2 deste fragmento. O
alelo a do loco Gdh-2 mostrou-se fixado em cin-
co subpopulagdes, enquanto este apresentou a
mesma freqiiéncia que o alelo b na subpopulagao
11. O alelo ¢ do Skdh esteve presente nas cinco

subpopulagdes da EEC, enquanto o mesmo foi
exclusivo da subpopulagéo 6, na RMSG.

O teste de diferenciagdo, com 95% de pro-
babilidade foi significativo (Tabela 2). Dos 55
confrontos, 40% foi significativo, chamando-se
atengédo para as subpopulagdes 1-1, 1-2, 1-3
e 1-6. Por outro lado, a maioria dos confrontos
indicou probabilidade de semelhanga entre sub-
populagdes. As combinag¢des de subpopulagdes
representando o mesmo fragmento indicaram re-
sultados contrastantes entre os fragmentos estu-
dados. Para as subpopulagdes da EEC, verificou-
se semelhancga entre as mesmas, mesmo para a
subpopulagao 2-5, que se encontra mais distante
do fragmento. Por outro lado, 40% dos contrastes
para as subpopula¢des da RMSG foram significa-
tivas. A subpopulagéo 1-1, mostrou-se distinta em
relagdo a demais consideradas neste fragmento.

De forma geral, os resultados indicaram a exis-
téncia de variagdes ndo ao acaso na distribuicdo
das freqliéncias génicas, comparativamente entre
as subpopulagdes da espécie estudada. As varia-
¢Oes verificadas entre as subpopulagbes da RMSG
nao se repetiram entre as subpopulagbes da EEC.

As estimativas de heterozigosidade foram altas
(Tabela 3). Nas populagbes da RMSG, a heterozi-
gosidade observada (H, = 0,446) foi maior do que
se esperava sob as proporgdes de E.H.W. (A, =
0,373); mas foram menores na EEC (0,366 e 0,392,
respectivamente), indicando excesso de homozigo-
tos. Com base no numero médio de alelos por lo-
cos, estimou-se que esta espécie apresenta 75%
da heterozigosidade méaxima possivel nas popula-
¢Oes estudadas (0,411 para 0 maximo de 0,548).

As estimativas do indice de fixagao intrapopu-
lacional foram positivas e proximas de zero para
as populagdes da EEC (0,066), enquanto as refe-
rentes as localizadas na RMSG foram negativas (-
0,204). As estimativas negativas indicam que esta
havendo favorecimento aos heterozigotos dentro
das subpopulagdes analisadas, podendo indicar
um processo de selegdo atuando severamente,
especialmente, na populagdo da RMSG. Houve
grande variagao no indice de fixagdo para os pe-
quenos grupos de individuos analisados como
subpopulagdes. Dados referentes as nove das
onze subpopulagdes analisadas indicaram des-
vios nas proporgdes de genoétipos observados em
relagdo aos esperados sob condigdes de E.H.W.,
considerando os valores positivos ou negativos,
maiores que 5%.
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Tabela 1

Frequéncias alélicas nos respectivos locos isoenzimaticos analisados nas onze subpopulagdes de plan-
tas adultas de Trema micrantha.

(Allelic frequencies in the isoenzymatic locus in the elevan subpopulations of tree of Trema micrantha)

Subpopulagoes
Locos 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
Mdh-1
(N) 16 10 13 15 1 30 7 15 8 14 37
a 0,000 0,000 0,038 0,000 0,000 0,033 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
0,906 1,000 0,962 0,933 0,955 0,950 1,000 0,933 0,938 0,964 0,959
c 0,094 0,000 0,000 0,067 0,045 0,017 0,000 0,067 0,063 0,036 0,041
Gdh-2
(N) 13 6 13 14 7 27 7 14 7 9 19
a 0,962 1,000 0,923 0,893 0,929 0,963 1,000 1,000 1,000 1,000 0,500
b 0,038 0,000 0,077 0,07 0,071 0,037 0,000 0,000 0,000 0,000 0,500
Skdh
(N) 14 5 13 13 4 26 7 15 8 14 28
a 0,143 0,500 0,500 0,462 0,500 0,365 0,143 0,333 0,438 0,321 0,518
0,857 0,500 0,500 0,538 0,500 0,615 0,643 0,500 0,500 0,607 0,429
c 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,019 0,214 0,767 0,063 0,071 0,054
Nadhdh
(N) 16 9 13 15 1 30 7 15 8 13 1
a 0,000 0,722 0,692 0,533 0,545 0,183 0,071 0,267 0,188 0,346 0,000
b 1,000 0,278 0,308 0467 0,455 0,817 0,929 0,733 0,813 0,654 1,000
Dia-2
(N) 16 9 12 15 1 29 7 14 8 12 22
a 0,344 0,611 0,458 0,367 0,318 0,276 0,357 0,357 0,313 0,375 0,386
0,375 0,278 0,500 0,333 0,227 0,638 0,429 0,429 0,313 0,458 0,432
0,281 0,111 0,042 0,300 0,455 0,086 0,214 0,214 0,375 0,167 0,182
Mr
(N) 8 9 12 14 1 28 4 9 7 11 1
a 0,188 0,611 0,583 0,429 0,409 0,304 0,250 0,389 0,214 0,273 0,000
b 0,750 0,278 0,417 0,357 0,318 0,679 0,750 0,500 0,571 0,500 1,000
0,063 0,111 0,000 0,214 0,273 0,018 0,000 0,111 0,214 0,227 0,000
Idh
(N) 16 8 12 15 1 29 7 15 8(N) 14 38
a 0,094 0,438 0,083 0,200 0,182 10,310 0,286 0,233 0,250 0,286 0,250
b 0,906 0,563 0,917 0,800 0,818 0,690 0,714 0,767 0,750 0,714 0,750
Got
(N) 16 8 12 15 1 28 7 15 8 14 1
a 0,656 0,750 0,667 0,567 0,591 0,875 0,500 0,500 0,813 0,821 1,000
b 0,344 0,250 0,333 0,433 0409 0,125 0,500 0,500 0,188 0,179 0,000

Subpopulagoes de | a 6 : Reserva Florestal de Santa Genebra
Subpopulagoes de 7 a | | : Estacao Ecoldgica dos Caetetus
N : NUmero de individuos analisados por subpopulagao, nos respectivos locos
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Tabela 2

Matriz de probabilidades, testando a hipdtese de nulidade para distribuicdo semelhante das freqtiéncias
alélicas nos 8 locos avaliados, de cada par comparativo de 11 subpopulagdes de Trema micrantha.
(Matrix of probabillity for nullity hypothesis of similar distritution of the allelic frequencies in 8 locis
avaliable, combinated for each pair of 11 subpopulations of Trema micrantha)

11 1-2 1-3 1-4 1-5 1-6 241 2-2 2-3 2-4 2-5
11| -

1-2|0,0000 -------

1-3|0,0001 0,6062 -------

1-4]0,0015 0,3980 0,2770 -------

1-5| 0,0020 0,5445 0,0913 1,0000 ----—---

1-6 | 0,0001 0,0002 0,0003 0,0000 0,0000 -------

2-1]0,3558 0,0019 0,0003 0,0214 0,0670 0,0701 -------

2-210,0328 0,0164 0,0017 0,2623 0,2480 0,0052 0,9919 -------

2-3|0,1062 0,0759 0,0040 0,4533 0,6876 0,3059 0,6981 0,8339 --—--—---

2-410,0014 0,3474 0,0159 0,2659 0,4010 0,3158 0,3333 0,6409 0,9977 ----—---
2-5]0,0032 0,3053 0,0074 0,3375 0,9394 0,0011 0,1302 0,5352 0,9994 0,6449 -------

I-1 Populagdo RMSG, subpopulacio | 2-1 Populacio EEC, subpopulagio |
1-2 Populagdo RMSG, subpopulacao 2 2-2 Populacdo EEC, subpopulagao 2
1-3 Populagdo RMSG, subpopulacao 3 2-3 Populacdo EEC, subpopulagao 3
-4 Populacdao RMSG, subpopulacio 4 2-4 Populacio EEC, subpopulacao 4

|
1-5 Populagdo RMSG, subpopulacao 5 2-5 Populacio EEC, subpopulagao 5

1-6 Populagio RMSG, subpopulacao 6

Tabela 3

Estimativas de parémetros de diversidade genética intrapopulacional, para Trema micrantha, nos dife-
rentes locais de estudo, obtidas por marcadores isoenzimaticos.

(Estiation of parameters of intrapopulation genetic diversity for Trema micrantha in the differents stu-
ded place by isozymatic marker).

Espécies  Pop. Subpop. n A H, H, 7
Trema micrantha
R.M.S.G 1 16 212 0,278 0,290 0,041
2 12 2,00 0,498 0,380 -0,339
3 13 212 0,503 0,360 -0,423
4 15 2,25 0,531 0,444 -0,205
5 12 2,25 0,484 0,438 -0,104
6 30 2,50 0,779 0,325 -0,164
Média 2,20 0,446 0,373 -0,204
EEC 1 7 2,12 0,437 0,378 -0,176
2 15 2,25 0,384 0,406 0,055
3 8 2,25 0,366 0,388 0,059
4 14 2,25 0,315 0,389 0,197
5 38 2,20 0,345 0,337 -0,024
Média 2,2 0,366 0,392 0,066
Média geral 14,5 2,211 0,411 0,376 -0,097
RMSG - Reserva Florestal de Santa Genebra EEC - Estacao Ecoldgica dos Caetetus
n - Numero de individuos amostrados na subpopulagéo, A - Nimero de alelos por locos
H, - Heterozigosidade média observada H. - Heterozigosidade média esperada

f - Coeficiente de endogamia,
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Tabela 4

Estimativas de paréametros genéticos de 11 subpopulagdes em duas populagdes naturais Trema micran-
tha (N=178), empregando-se 8 locos isoenzimaticos, num total de 20 alelos.

(Estiation of genetic parameters of 11 subpopulations into two naturals populations of Trema micrantha
(N=178), using 8 isoenzymatic loci, adding 20 alleles).

Loco 7 F O O
Mdh-1 0,186 0,173 -0,016 0,000
Gdh-2 0,175 0,192 0,021 0,051
Skdh -0,360 -0,296 0,047 0,002
Nadhdh 0,063 0,272 0,222 -0,030
Dia -0,041 -0,002 0,037 -0,004
Mr -0,181 -0,102 0,068 0,000
Idh -0,031 -0,021 0,010 -0,006
Got -0,002 0,053 0,054 -0,019
Média -0,090 -0,016 0,068 -0,007
I.C. (95%) -0,201 a 0,026 -0,139 a 0,124 0,030 a 0,123 -0,016 a 0,002

A,
/- Coeficiente médio de endogamia dentro das subpopulacdes

A
0, - Divergéncia genética entre populagdes

A
F - Coeficiente de endogamia total nas populagdes

A
0y, - Divergéncia genética entre subpopulacdes

Estimou-se o intervalo de confianca a 95% de probabilidade pelo método de reamostragem bootstrap, utilizando-se 1.000 re-

peticdes sobre locos.

A estimativa do indice de fixagdo médio para
subpopulagdes foi pequena e negativa (-0,090).
Considerando o intervalo de confianga, sugere-se
que as subpopulagdes se apresentam sob panmi-
xia. No entanto, variagbes deste parametro nos
diferentes locos indicam o oposto. As estimativas
para cinco dos oito locos analisados indicaram
desvios de panmixia (estimativas positivas ou ne-
gativas maiores do que 5%) (Tabela 4).

O indice de fixagao total médio nas popula-
¢bes foi negativo (-0,016), indicando pouca en-
dogamia. No entanto, houve grande variagédo nas
estimativas entre os locos analisados. A estima-
tiva média do indice de fixagao, que sugere uma
Unica populagdo panmitica, apresenta quatro
locos indicando excesso de homozigotos e dois
com deficiéncia destes gendtipos. A estimativa
média de divergéncia genética entre populagdes,
que foi minima (-0,007) n&o apresentou grandes
variagdes entre os locos. Isto indica que a maior
parte da diversidade genética encontra-se distri-
buida dentro das populagbes. Esse € um padrao
de distribuicdo normalmente observado na maio-
ria das espécies arbdreas, como é esperado em
espécies aldgamas ou de sistema misto de cruza-
mento, com predominio de alogamia.

A estimativa da divergéncia genética entre
subpopulagdes dentro de populagdes, também,
foi baixa (0,068). No entanto, esta estimativa
foi maior que a encontrada entre populagdes e

diferente de zero, sugerindo que a distribui¢cdo
espacial agregada em clareiras, ou grupos de in-
dividuos, é importante para a manutengéo da di-
versidade genética na espécie estudada. A baixa
estimativa de diversidade genética entre subpo-
pulagdes, dentro de populagdes, por outro lado,
nao se deve a um limitado fluxo génico entre as
mesmas. A espécie apresenta taxa de fluxo géni-
co aparente satisfatéria para manter a diversida-
de genética baixa entre subpopulagdes dentro de
populagdes (Nm de 2,294).

DISCUSSAO

T. micrantha é comum nas faixas de vegeta-
¢do ao longo dos cursos d’agua, em capoeirdes,
pastos mal conservados e, até mesmo, nos terre-
nos baldios nos centros urbanos. Esta espécie,
devido a sua grande plasticidade, adapta-se aos
diferentes tipos de ambientes, sendo muito utiliza-
da em projetos de revegetacao e agrossilvicultura
(Carvalho, 1994; Kageyama et al., 2001). Diante
da eficiente capacidade de colonizagéo, torna-se
justificavel o padrao de diversidade genética ve-
rificado para esta espécie. A diversidade estima-
da foi alta quando comparada a média das oito
espécies do estagio inicial de sucessao levanta-
das por Hamrick et al. (1992), bem como para as
espécies dos estagios intermediario e avangado
(H. =0,137; 0,171 e 0,182, respectivamente). Da
mesma forma, a estimativa foi superior as médias
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para espécies arbdreas de vida curta (0,111),
para as populagdes de espécies arboreas de vida
longa e que dependem do vento para a poliniza-
¢ao (0,154) ou que dependem de animais para
dispersar suas sementes (0,149).

A taxa de heterozigosidade observada na po-
pulagdo da RMSG superior a esperada sob as
condigbes de E.H.W. Isto sugere que a espécie
estd bem adaptada aos ambientes alterados. A
elevada heterozigosidade e o coeficiente de en-
dogamia intrapopulacional negativo observados,
indicam a habilidade da espécie em manter alta
diversidade genética em condigdo de natureza
antropizada. Sua ocorréncia, sobretudo, depen-
de de agentes dispersores de sementes e do
fluxo génico dentro e entre populagdes, sob as
mais diferentes condigbes. Esta espécie sistema
de polinizagdo dependente de ventos mas conta
com animais para dispersar suas sementes por
médias e longas distancias, especialmente aves e
primatas que s&o atraidos pelos frutos maduros.

Os resultados encontrados nesse estudo indi-
caram eficiente fluxo génico entre populagdes e
dentro das mesmas, sendo o suficiente para man-
ter alta diversidade genética na espécie e estreita
relagdo genética, mesmo entre populagdes mais
distantes. As estimativas indicaram desvios em
relagdo a panmixia e que a estruturagao espacial
de forma agregada é favoravel para a manuten-
¢céo da diversidade genética nesta espécie.

A estimativa da divergéncia genética maior
entre subpopulagbes do que entre populagbes
sugere que a disperséo de pélen pelo vento ocor-
re de forma restrita aos pequenos grupos dentro
de clareiras. Mesmo existindo esta tendéncia de
estruturagdo genética espacial nas respectivas
subpopulagdes, a divergéncia entre clareiras pro-
ximas sugere um processo de selecao microam-
biental com favorecimento de multiplos gendtipos
atuando dentro de cada clareira.

Acredita-se que T. micrantha pode se manter,
sem prejuizos genéticos em curto prazo, sob con-
dicdes de paisagem antropizada. Na RMSG, que
apresenta vegetacdo alterada, existe diferenca
significativa entre as estimativas de heterozigosi-
dade observada e esperada, (H, de 0,446 e A, de
0,373), indicando excesso de heterozigotos. Da
mesma forma, a diferenca entre as estimativas de
heterozigosidade observada, comparativamente
entre os dois fragmentos (H, de 0,446 e 0,366),
também revelou maior freqiiéncia de heterozi-
gotos nas populagbes amostradas no fragmento
mais alterado. Porém, nao se observou a mesma
magnitude nas diferengas verificadas entre as es-

timativas de heterozigosidade esperada sob con-
dicdes de E.H.W. (He de 0,373 e 0,392). Assim,
pode-se dizer que um processo de selegcdo em
favor dos heterozigotos esta atuando nas popula-
¢des estudadas, especialmente na populagao lo-
calizada na RMSG. As maiores proporcdes de he-
terozigotos mantidas nas subpopulagdes podem
ser devido a condigéo de alta competigdo dentro
das clareiras. Resultados sob o mesmo foco de
discussdo foram encontrados por Epperson e
Alvarez-Buylla (1997). Esses autores estudaram
populagdes de Cecropia obtusifolia, compara-
tivamente, entre diferentes estagios de vida, e
evidenciaram selegdo microambiental pelo favo-
recimento de multiplos genétipos dentro de uma
dada clareira, além de, também, terem verificado
menores estimativas para divergéncia genética
entre populagdes mais distantes entre si.

T. micrantha é mais facilmente encontrada em
florestas secundarias e ao longo de paisagens
fragmentadas do que dentro das florestas prima-
rias. Essa possibilidade de adaptagédo as condi-
coes de fragmentacao estd, provavelmente, asso-
ciada a eficiéncia do fluxo génico e, diretamente
dependente da existéncia de agentes dispersores.
A estimativa de fluxo génico dentro das popula-
¢bes da espécie estudada foi menor do que entre
populagdes. Provavelmente, isso esta associado
as caracteristicas da agéo de disperséo dos graos
de pdlen pelo vento. O fluxo génico via pdlen nao
é muito eficiente, ficando mais restrito as clarei-
ras. No entanto, estudos de espécies anemdfilas
demonstraram que gréos de pdlen podem per-
correr grandes distancias. Por exemplo, em uma
espécie de Pinus, constatou-se uma distancia de
dispersdo de até 500 m, garantindo grande fre-
qliiéncia de migragao entre populagdes (Hamrick,
1989). Quanto a disperséo de sementes, Alvarez-
Buylla e Martinez-Ramos (1990) verificaram que a
maioria das sementes de C. obtusifolia, dispersas
por passaros e morcegos caiam a poucos metros
da planta m&e mas, também, foram encontradas
sementes distantes 500 m da mesma.

Como ja verificado em alguns estudos, até
mesmo as arvores remanescentes nos pastos
podem exercer consideravel influéncia no nivel
de fluxo génico entre populagdes fragmentadas
(Chase et al., 1996; Aldrich e Hamrick, 1998).
Diante da maior freqiéncia de individuos nas
formagdes florestais secundarias, da posi¢do de
eficientes colonizadoras em areas abandonadas,
bordas de fragmentos e outras condigbes comuns
em paisagens antropizadas, a alta diversidade ge-
nética verificada em T. micrantha pode ser manti-
da facilmente nas populag¢des sob fragmentagéo.
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CONCLUSOES

Trema micrantha apresenta alta diversidade
genética em suas populagdes. O fluxo génico en-
tre as subpopulagdes, dispostas dentro de popu-
lagdes, e a disposi¢ao de individuos em clareiras
sao favoraveis para a manutengéo da alta diversi-
dade genética nesta espécie.

A espécie estudada pode se manter, sem pre-
juizos genéticos em curto prazo, sob condigbes
de paisagens antropizada. Tal habilidade esta,
provavelmente, associada a uma alta competicédo
dentro das clareiras, resultando em um processo
de selegcdo em favor da manutengédo de maiores
proporgdes de heterozigotos.
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