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RESUMO

Com o objetivo de faz:r inferênc.ias sobr~ a estrutura genética e quantificar a variabilidade genética
entre e ~ent:.0 ~e 2 po~ul~~oes naturais de seringueiras (Hevea brasiliensis (willd.) Muell. -Arg.), através da
car,a~tenzaçao ISO, ~nzlmahca, foram coletadas sementes de seringueiras nativas do Estado do Acre. As
ana~s~s.eletroforehcas foram feitas em gel de amido com extratos frescos de folhas jovens, em 4 locos
enzimáticos (MDH-1, LAP-1 LAP-2 e SKDH). Os parâmetros de variabilidade estimados demonstram
altos ~veis de variaçã~ ~enétic~ para as d.ua~popula~ões de seringueira (HT = 0,33556), sendo superiores
à média de outras especies arboreas tropicais. A maior porção da variabilidade total encontra-se dentro
das populações (99,85%). As estimativas das taxas de fertilização cruzada (t = 64,46% e 64,15%) indicam
~ ~ &1\t~ tl! \à ~~t ?~t\e\\~e!ao ~t\l?O de t>\antas intermediárias, q,uanto ao sistema de
cruzamento.

Palavras Claves: Seringueira, população natural, eletroforese, taxa de cruzamento, endogamia.

INTRODUÇÃO

A grande variabilidade genética natural da
seringueira é uma das principais riquezas de que
dispô em os melhoristas para ampliar a
potencialidade de cultivo desta espécie (Gonçalves
et al., 1983),principalmente nas regiões tradicionais
que, apesar da tradição do cultivo da seringueira,
têm excelentes condições climáticas, favoráveis ao
desenvolvimento de doenças.

No entanto, o aproveitamento racional da
variabilidade genética das populações naturais têm
sido modesto, considerando o seu potencial, e
totalmente direcionado para a obtenção de clones
produtivos e resistentes às doenças (Brasil 1971).

A medida em que novos conhecimentos são
adquiridos sobre a forma de organização,
manutenção e distribuição da variabilidade genética
das espécies tropicais, se fortalece a hipótese que o
cultivo racional de uma espécie em ambiente tropi-
cal tem que, obrigatoriamente, conviver em
equilíbrio com os fatores bióticos do ecossistema,
caso contrário está fadado ao insucesso. Além do
mais, esses conhecimentos das populações naturais
obviamente proporcionarão maior exploração do

potencial de variabilidade genética existente, tanto
para uso direto, pelo melhoramento genético, como
para orientar a coleta, a amostragem e a preservação
de germoplasma de seringueiras nativas.

Através de caracterização isoenzimática,
objetiva-se estimar alguns parâmetros genéticos
populacionais e quantificar o nível de variabilidade
genética existente em duas populações naturais de
seringueiras.

MATERIAL E MÉTODOS

omaterial utilizado se constituiu de plantas,
oriundas de sementes de seringueiras, coletadas em
duas populações naturais, localizadas na área da
EMBRAPA/UEPAE-Rio Branco e Reserva Florestal
do Catuaba, pertenecente a Universidade Federal do
Acre (UFAC), situadas nos Km 14 e 22 da rodovia
BR364, respectivamente, no Estado do Acre.

As análises de eletroforese foram feitas em 26 e
27 famílias de plantas, respectivamente para a
população 1 e 2, com número variável de 14 a 24
plantas j família, no Laboratório de Genetica Biologia
Reprodutiva do DCFjESALQ em Piracicaba (SP).
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Os sistemas enzimáticos utilizados foram o

malato desidrogenase (MDH) - EC 1.1.1.37,
shiquimato desidrogenase (SKDH) - EC 1.1.1.25 e
leucina aminopeptidase (LAP) - EC 3.4.11.1 (Lebrun
& Chevallier 1988) (Tabela 1).

Para cada alelo identificado foi feita uma análise
de variância no modelo hierárquico desbalanceado
(Anderson & Bancroft 1952; Weir 1990). Pelas
estimativas dos componentes de variância foram
calculados o coeficiente médio de endogamia de
todas as plantas nas duas populações (F); a taxa de
fertilização cruzada da espécie (t) e a distância
genética entre populações (ê2) (Weir 1990;Vencovsky
1992).

Na análise dos dados com perda da estrutura
de famílias por população, foi utilizado o programa
de computador BIOSYS-1 (Swofford 1989) que
fornece estimativas dos F's estatístico de Wright
(1978), e da a distância de Nei (1972) entre
populações. A diversidade genética entre

populações foi estimada também pelos parâmetros
de Nei (1973).

As taxas de fertilização cruzada e os coeficientes
de endogamia dentro das populações também fo-
ram estimadas, através das frequências esperadas
(He) e observadas (Ho) de heterozigotos, conforme
Li (1955) e Weir (1990).

RESULTADOS E DISCUSSÃO

No sistema leucina aminopeptidase (LAP) fo-
ram identificados dois locos (LAP-1 e LAP-2). No
LAP-1 foram identificados cinco alelos que, por
convenção, denominou-se de alelo 1 para o mais
comum, alelos 2 e 3 para aqueles que apresentaram
RM's (migração relativa) superiores a 1,
respectivamente, e alelos 4 e 5 para aqueles que
apresentaram RM's inferiores a 1 (Tabela 1). No loco
LAP-2, de migração mais lenta, foram identificados
quatro alelos, com o alelo 2 apresentando RM supe-
rior a 1 e os demais, valores inferiores. No sistema

TABELA 1. Sistema enzimáticos, abreviações, tampões, aloenzimas e mobilidade relativa (RM).

ENZIMA RMABREVIAÇÕES T A M PÕE S'" ALOENZIMA
ELETRODO GEL COLORAÇÃO

MDH-1 A B c 100
90
80

100
115
98
76
56

100
107
116
93
87

100
113
91
76

Malato desi-
drogenase
EC 1.1.1.37 .
Shiquimato
desidrogenase

SKDH A

EC 1.1.1.25

Leucina ami-
nopeptidase
EC 3.4.11.1

LAP-1 A

LAP-2 A

1
2
3
1
2
3
4
5
1
2
3
4
5
1
2
3
4

B c

B D

B D

.•.- A: Tris citrato pH 6,6; B: Histidine 0,05M pH 6,0; C: Tris HC1 pH 8,5 e D: Tris Maleato pH 5,4 (Lebrun
& Chevallier 1988).
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shiquimato desidrogenase (SKDH)foi identificado
somente um loco com cinco alelos. O alelo 2
apresentou RM superior a 1.

O sistema mala to desidrogenase (MDH)
apresentou um padrão de bandas de difícil
interpretação de todos os seus locos. Neste sistema,
foi identificado e analisado o loco mais rápido,
apresentado três alelos. O alelo 3, mais lento, se
sobrepôs ao alelo mais rápido de um outro possível
loco.

A estrutura monomérica das enzimas SKDH e
LAP está em concordância com os resultados
apresentados por Irca (1986),Chevallier et ai. (1984)
e Chevallier (1988) e em discordância quanto ao
número de alelos por loco. O número de alelos por
loco, para ambos sistemas, foi superior àqueles
analisados anteriormente, apresentado, portanto,
maior variabilidade genética nessas populações.

A taxa média de cruzamento para a seringueira
em populações naturais foi de 64,46%e o coeficiente
médio de endogamia foi de 21,81% (Tabela 2),
estimados pela metodologia de Weir (1990). Esses
mesmos coeficientes, estimados pela metodologia
de Li (1955), foram de 64,15% e 21,84%,
respectivamente.

Para os melhoristas de seringueira, a taxa de
cruzamento natural da espécie sempre foi uma
incógnita, apesar da sua grande importância na
definição de estratégias de melhoramento e no
entendimento da estrutura genética das populações.

O'Malley et ai. (1988),utilizando a metodologia
de multilocos, estimaram uma taxa de cruzamento
de t = 0,85 ± 0,03 para a castanha-do-Brasil
(Bertholletia excelsa), destacando que a alogamia é
predominante nesta espécie, porém não descartou
a possibilidade de ocorrer baixos níveis de
endogamia.

Como se pode constatar, a taxa média de
endogamia para a seringueira, em populações
naturais, esteve sempre acima de 20%. Com este
resultado não se pode afirmar que a endogamia
tenha sido originada de autofecundação das plantas,
ou seja, como a taxa de fertilização cruzada é cerca
de 64%,a taxa de autofecundação seria de 36%,tendo
em vista que a endogamia pode também ser
originada do cruzamento entre plantas aparentadas.

Simmonds (1989)relata que os estudos sobre
polinização cruzada, em plantios de seringueira,
aparentemente não têm sido muito bem entendidos,
pelo fato da ocorrência de plantas anãs, causada,
possivelmente, pela autofecundação de plantas em
jardins de sementes de boa procedência .. Este autor
também destaca que a taxa de autofecundação varia
em tomo de 16%-28%.Relata, ainda, que a taxa de
autofecundação estimada para o done PB 5/51, no
Prang Besar (empresa privada de plantio de
seringueira na Malásia), foi de 22%.

Os parâmetros de variabilidade estimados
demonstraram altosníveis de variação genética para
as duas populações em conjunto (HT = 0,3356)
(Tabela3),e que a maior proporção de variabilidade
encontra-se dentro da população (99,85%).

A maior proporção observada para a
variabilidade, contida dentro das populações de
seringueira, é indicativo que a coleta de seringueira
para a conservação de recursos genéticos pode ser
direcionada para uma ou poucas populações, em
uma determinada região de coleta, e um maior
número de indivíduos por população. Com este
procedimento, coleta-se maior representatividade
genética da espécie a um custo menor.

Chevallier (1988)já havia destacado que o alto
índice de variação da seringueira, em seu local de
origem, estaria de acordo com o caráter perene da
espécie, o presumível modo de cruzamento como
forma de reproduçao e a maneira de dispersão das
sementes por animais ou pelo rio, como fatores que
atuam para a manutenção dos altos níveis de
variação na população.

Assim é que, nos seringais nativos do Estado de
Rondônia, Gonçalves (1981)observou que o porte
das seringueiras de terra firme (áreas não sujeitas a
inundações) é bem superior ao das seringueiras
situadas em área de várzeas (áreas sujeitas a
inundações periódicas). Destacou ainda o autor que
existegrande variação nas populações naturais para
as características de circunferência do caule, período
de queda de semente, características da casca,
tamanho de semente, formato da copa e densidade
de árvores por hectare.

Por outro lado, Paiva (1981), observando os
seringais nativos do Estado de Mato Grosso,
destacou a existência de menor variabilidade entre
plantas nos seringais de terra firme, em comparação
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TABELA2. Estimativas do coeficiente de endogamia (f e F) e da taxa de fertilização cruzada (t) para 17
alelos em 4 locos de 2 populaçãos naturais de seringueira 1.

LOCOS LI(1955)* WEIR (1990)

f t f t

LAP-1 0,1644 0,7176 0,1664 0,7147
(0,0288) (0,0424)

LAP-2 0,2179 0,6422 0,2099 0,6530
(0,0412) (0,0577)

SKDH 0,2481 0,6024 0,2488 0,6008
(0,0257) (0,0173)

MDH-1 0,1956 0,6728 0,2535 0,6502
(0,0755) (0,1058)

MÉDIA 0,2184 0,6415 0,2181 0,6446

lAdaptado de Paiva et ai. (1992a e 1992b).
2Valores entre parenteses correspondem aos desvios padrões.

TABELA3. Diversidade genética total (HT), dentro da população (Hs), entre populações (DST) e proporção
da diversidade entre em relação a total (GST) para 4 locos em 2 populações naturais de seringueiras.

LOCOS N* HT HS GST DST

LAP-1 1020 0,3109 0,3096 0,0042 0,0013
LAP-2 962 0,2211 0,2206 0,0023 0,0005
SKDH 853 0,6253 0,6239 0,0022 0,0014
MDH-l 976 0,0726 0,0712 0,0193 0,0014

MÉDIA 3811 0,3356 0,3351 0,0003 0,0001

"Número total de plantas analisadas nas 2 populações.

com seringais de várzeas, para as características de
forma, tamanho e coloração de sementes. Levantou
também a hipótese de que os seringais em áreas de
várseas devem apresentar maior variabilidade
genética, devido ao mecanismo de dispersão de
sementes pelo rio, que favorece uma dispersão (fluxo
gênico) mais ampla e maior concentração de tipos
diferentes por área ocupada.

As estimativas do índice de identidade gênica
normalizado de Nei (1972),para as duas populações
estudadas de seringueira, apresentou o valor de
0,997 e para a distância genética o valor de 0,003,
indicando que as duas populações estão
geneticamente muito próximas.

A diversidade genética entre as. duas
populações, estimada pelos índices Dst (Nei 1973),
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FST(Wright 1978)e ê2 (Weir 1990)para a média dos
quatro locos nas duas populações, foi também muito
baixa (Tabela 4).

Como se pode observar, as estimativas que
avaliam as diferenças genéticas entre populações,
utilizando metodologias diferentes, apresentaram
valores baixos e similares, levando à conclusão de
que as duas populações estudadas de seringueiras
nativas são geneticamente semelhantes. Isto, de
certo modo, já era esperado, considerando a
distância entre os dois seringais e por situarem-se
em área de terra-firme que, comparado aos seringais
de várzeas, fenotipicamente são mais semelhantes.
Estes resultados mostram também que houve um
fluxo gênico entre os dois grupos de plantas, uma
vez que, apesar da aparente descontinuidade entre
os dois grupos, o processo de diferenciação mostra-
se ainda incipiente.

Os ecossistemas tropicais, sem dúvida,
apresentam maior diversidade de espécies e maior
complexidade nas interrelações entre organismos. A
diversidade é resultante da somatória de
vários fatores interagindo no ecossistema. Como
consequência, os indivíduos de uma espécie, de certa
forma, ficam isolados entre outros indivíduos de
outras espécies. Isso tem implicações na dinãmica
da floresta, em termos de interação planta x animal,
os quais são interdependentes e bem coadaptados,
dando uma integracão e estabilidade ao ecossistema
(Pianka 1983).

Baseado nesses argumentos, pode-se inferir que
cada espécie da floresta tropical desenvolveu

estratégias próprias de adaptação, objetivando
conviver harmonicamente e em equilíbrio dinâmico
com a heterogeneidade do ecossistema. O que se
pode inferir, ainda, é que as estratégicas utilizadas
por uma espécie podem não servir de referência para
outras espécies.

Desse modo, é aceitável admitir que a taxa de
cruzamento natural, estimada para a seringueira,
apesar de baixa para os padrões de uma espécie tida
como alógama, assim como o grau endogamia da
espécie, sejam estratégias biológicas desenvolvida
pela espécie, para poder manter o equilíbrio no
ecossistema tropical. É sabido que a seringueira
cultivada em ambiente tropical, é dizimada pelo
patógeno (Microcyclus ulei) e, no entanto, convive
com esse fungo harmonicamente em equilíbrio, nas
populações naturais, o que reforça a tese levantada.

CONCLUSÕES

O grau de variabilidade estimado nas duas
populações demostram altos níveis de variação
genética e a maior parte encontra-se dentro da
população;

Os parâmetros que medem a distância genética
entre as duas populações indicam que são
semelhantes e a coleta de germoplasma de
seringueira deve ser dirigida a uma população,
com um maior número de indivíduos;

As baixas estimativas das taxas de fertilização
cruzada da seringueira em populações naturais,
indicam uma tendência desta espécie pertenecer

TABELA4. Estimativas de distância genética para 17alelos em 410cide 2populações naturais de seringueira. 1

LOCOS NEI (1973) WRIGHT (1978) WEIR (1990)

DST FST ê2

LAP-1 0,0013 0,0040 0,0000
LAP-2 0,0005 0,0030 -0,0001
SKDH 0,0014 0,0020 -0,0008
MDH-1 0,0014 0,0180 0,0531
MÉDIA 0,0001 0,0067 0,0025

1Adaptado de Paiva (1992).
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ao grupo de plantas intermediárias, quanto ao
sistema de cruzamento.
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