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“Sem ser por nossa culpa, nem por

força de qualquer planejamento

cósmico ou propósito consciente, nós
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SINOPSE:

Para quantificar o alcance do fluxo de pólen entre árvores de mogno

(Swietenia macrophylla), foi realizada uma análise de parentesco de plântulas

coletadas em uma população manejada no sudeste do Pará, Amazônia oriental.

Foram analisados aspectos da estruturação genética espacial e relacionada à

fenologia de floração de S. macrophylla. O efeito do corte seletivo sobre a

variabilidade genética da população foi quantificado comparando parâmetros

genéticos em indivíduos pertencentes a diferentes classes pré- e pós-corte.
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 RESUMO

O mogno, Swietenia macrophylla (Meliaceae), é a espécie florestal com maior valor

comercial da região Neotropical e tem sido super explorada ao longo de sua área de

distribuição. O presente trabalho investigou os padrões de fluxo de pólen, a

estruturação genética e o efeito do corte seletivo na diversidade de uma população

manejada de mogno no leste da Amazônia. Foram utilizados oito locos microssatélites

hipervariáveis para estimar os parâmetros genéticos analisados, utilizando-se um

seqüenciador automático de DNA. A extensão do fluxo de pólen entre árvores da

população foi avaliada por meio de análise de parentesco das plântulas. A estruturação

genética espacial e temporal foi investigada correlacionando-se o grau de parentesco

de pares de árvores pelas distâncias espaciais e pelas distâncias entre o dia de início

da floração entre elas. O número de alelos por loco (A), a heterozigosidade média (He)

e observada (Ho), o número de genótipos multilocos únicos (Go) e o coeficiente de

endocruzamento (f) foram estimados para uma geração pós-corte (plântulas) e para a

geração pré-corte (adultos) a fim de se quantificar o efeito do corte seletivo sobre a

variabilidade genética populacional. A analise de parentesco encontrou os pais

envolvidos no cruzamento de 19 das 51 plântulas genotipadas. O fluxo de pólen entre

árvores variou entre 0,25 e 2,7 km (média de 1,5 km) na população, uma distância

maior do que a esperada quando considerado o sistema de polinização por pequenos

insetos.  Os dados sugerem que a endogamia deve ser rara na população, devido a

ausência de estruturação genética espacial e a baixa sincronia na fenologia da floração

entre indivíduos aparentados. Houve uma redução significativa do número de alelos,

heterozigozidade observada e genótipos multilocus únicos da geração pré- para a

geração pós-corte seletivo. A perda de diversidade genética na população ocorreu

provavelmente devido à redução no tamanho efetivo da população, o que causa perda

de alelos e limita as possibilidades de cruzamentos, ocasionando um excesso de

homozigose nas plântulas em comparação aos adultos. Os dados aqui apresentados

confirmam a ocorrência de erosão genética devido ao corte seletivo e levanta questões

referentes à conservação genética de populações manejadas de espécies florestais

tropicais.
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ABSTRACT

Mahogany, Swietenia macrophylla, is the most valuable commercial forest species from

the Neotropics and has been over-exploited along its range distribution. The present

study investigated the patterns of pollen flow, genetic structure and the effects of

selective logging on the genetic diversity of one managed mahogany population in

Eastern Amazonia. Eight hipervariable microsatellite loci were used to estimate the

genetic parameters using an automated DNA sequencer. The extension of pollen flow

between trees in the population was estimated by parentage analysis of seedlings.

The spatial and temporal genetic structure of the population was determined

correlating the parentage level with the spatial distances and distances between the

starting day of flowering between pair of trees. The number of alleles per locus (A),

mean expected heterozygosity (He) mean observed heterozygosity (Ho), the number

of unique multilocus genotypes (Go) and the inbreeding coefficient (f) were estimated

for one post logging generation (seedlings) and the pre logging generation (adults)

aiming to quantify the effects of the selective logging on the population genetic

variability. Parentage analysis showed parents involved in the outcrossing of 19 out of

51 genotyped seedlings. The pollen flow between trees varied from 0.25 to 2.7 km

(mean 1.5 km), a distance greater than expected if considering pollination by small

insects. The data suggest rare inbreeding in the population probably due to the lack of

spatial genetic structure and low flowering synchrony between related individuals.

There was a significant reduction in the number of alleles, observed heterozygosity and

unique multilocus genotypes in the post compared to the pre logging generation. The

loss of genetic diversity probably occurred owing to the reduction of effective

population size, which leads to the loss of alleles and limit possibilities to outcrossing,

causing an excess of homozygous in the seedlings compared to the adults. The data

presented here confirm the occurrence of genetic erosion in a logged population of

mahogany and raised questions related to the conservation genetics of managed

populations of tropical forest species.
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INTRODUÇÃO GERAL

O mogno, Swietenia macrophylla, é a espécie florestal com maior valor

comercial da região Neotropical. O metro cúbico de madeira, com qualidade de

exportação em 2001, estava cotado em US$ 1.200 (Grogan 2001), sendo que

a produção brasileira de mogno contribui com aproximadamente 500.000

m3/ano (Grogan et al. 2002). A super-exploração e a destruição do habitat têm

ameaçado seriamente as populações de mogno ao longo de toda sua

distribuição, levando à recente inclusão da espécie no Apêndice II da CITES

(Convention for International Trade in Endangered Species of the Wild Fauna

and Flora), refletindo a preocupação internacional em relação ao futuro da

espécie (CITES 2003).

No Brasil, sua distribuição engloba uma área de aproximadamente 1,5

milhão de km2, ocorrendo ao longo de um arco ao sul da Amazônia (Figura 1)

(Lamb 1966; Barros et al. 1992; Grogan et al. 2002). Uma árvore adulta de

mogno possui 30 a 40 m de altura, podendo atingir até 70 m. Antes mesmo de

formar galhos, pode atingir 25 m (Grogan et al. 2002). Em florestas nativas,

possui uma taxa de incremento diamétrico de 0,49 a 0,79 cm por ano, quando

com diâmetro a altura do peito (DAP) maior que 10 cm. Swietenia macrophylla

regenera-se na maioria dos casos em clareiras (Gullison et al. 1996; Grogan et

al. 2002) e compõe o dossel da floresta primária como emergente. O mogno é

uma espécie monóica, suas flores são polinizadas por diversos insetos

generalistas, como abelhas e mariposas (Styles 1972), e as sementes são

dispersas pelo vento.
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Figura 1. Distribuição de Swietenia macrophylla em território brasileiro, evidenciando
a área de estudo, no sudeste do estado do Pará.

A maioria das populações de mogno já sofreu exploração e há evidências

de dificuldade de regeneração em áreas perturbadas (Gullison et al. 1996).

Após a exploração no sul do Pará, Grogan (2001) encontrou uma regeneração

rara ou mesmo ausente, e argumentou que isso se deve às condições

necessárias para o recrutamento natural de S. macrophylla raramente

ocorrerem após o corte, como a abundância de sementes e eventos de

dispersão a longa distância.
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Das aproximadamente 305 espécies madeireiras atualmente exploradas

na Amazônia brasileira, 13% estão susceptíveis a uma redução populacional

causada pela intensa atividade madeireira (Martini et al. 1998). A diminuição

da densidade populacional de árvores tropicais sob intensa pressão de

exploração, aliada à destruição do habitat, como no caso do mogno, podem

acarretar na redução da variabilidade genética, comprometendo a viabilidade

das populações e levando muitas delas à extinção local (Bawa 1993; Alvarez-

Buylla et al. 1996; Lemes et al. 2003).

Genética da conservação de árvores tropicais:

parâmetros genéticos - implicações ecológicas

Árvores em florestas neotropicais tipicamente ocorrem em densidades

de um ou menos indivíduos por hectare (Wright 2002). Uma vez que a maioria

dessas árvores demanda fecundação cruzada para produção de sementes

(Alvarez-Buylla et al. 1996), espera-se que suas populações cubram áreas de

centenas de km2 (Nason 2002; Chase et al. 1996; Kaufman et al. 1998).

Muitas dessas populações, porém, estão sendo reduzidas pela forte

fragmentação do habitat e pelo corte madeireiro. Os efeitos genéticos e

ecológicos da provável redução no fluxo gênico das espécies têm sido

negligenciados pelos tomadores de decisão.

Cruzamentos restritos, que são gerados por restrições na área de

forrageio do polinizador e pela diminuição na densidade de árvores

reprodutivas, podem reduzir a viabilidade populacional de árvores tropicais,

que já ocorrem naturalmente em baixas densidades (Konuma et al. 2000). A
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variabilidade genética é essencial para que a adaptação evolutiva a mudanças

ambientais possa ocorrer, sendo, portanto, necessária para a manutenção das

espécies em longo prazo. A probabilidade de extinção local aumenta com a

redução do tamanho da população, uma vez que gera fatores genéticos e

evolutivos prejudiciais ao potencial adaptativo populacional. Estes incluem a

perda da variabilidade genética, importante para a evolução adaptativa; a

fixação aleatória de mutações deletérias; e a perda de alelos, por deriva e

erosão genética (Lacy 1986; Alvarez-Buylla et al. 1996). Desse modo,

estimativas do coeficiente de endocruzamento, estrutura e variabilidade

genética são úteis para se avaliar o papel da erosão genética e a perda de

variação potencialmente adaptativa em populações naturais afetadas pela

redução populacional.

Estudos sobre variabilidade e estrutura genética de populações de S.

macrophylla mostraram uma considerável variabilidade genética dentro das

populações e significativa diferenciação genética entre populações, na

Amazônia brasileira e América Central (Lemes et al. 2003; Novick et al. 2003)

com base na análise de marcadores de DNA microssatélites. Em estudo sobre o

sistema reprodutivo de S. macrophylla na população de Marajoara, no sudeste

do Pará, também baseado em análise de microssatélites, Lemes (2000)

observou uma taxa de fecundação cruzada de 95%, demonstrando a

predominância de sistema reprodutivo alógamo. Em estudo sobre fluxo de

pólen numa população fragmentada de Swietenia humilis na América Central,

utilizando marcadores microssatélites, White et al. (2002) detectaram um
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extensivo movimento de pólen entre os fragmentos, indicando uma alta

resiliência da espécie à perturbação.

Poucos trabalhos até o presente tiveram por objetivo quantificar o efeito

genético do corte seletivo (porém ver Projeto DENDROGENE 2005; Oddou-

Moratorio et al. 2004; Dayanandan et al. 1999; Murawski et al. 1994;

Savolainen & Kärkkäinen 1992), em árvores tropicais, e menos ainda

estimaram concomitantemente o fluxo gênico.

O manejo sustentável de recursos madeireiros em florestas tropicais

depende do entendimento dos efeitos da prática extrativista na biologia

reprodutiva e na manutenção da diversidade genética após o corte (Murawski

et al. 1994). Os riscos de extinção local em conseqüência do manejo podem

aumentar em espécies de árvores que não só são raras mas que também

possuem alto valor comercial, sofrendo, portanto, uma pressão antrópica

predatória intensa.
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OBJETIVOS

Este trabalho tem como objetivos principais:

(1) Quantificar o alcance do fluxo de pólen entre árvores de S.

macrophylla, por meio de análise de parentesco de plântulas;

(2) Determinar se há uma estruturação genética espacial ou relacionada

à fenologia de floração de S. macrophylla;

(3) Avaliar o efeito do corte seletivo sobre a variabilidade genética de

uma população manejada de S. macrophylla, no sul do Pará, quantificando e

comparando parâmetros genéticos em indivíduos pertencentes a diferentes

classes etárias, pré- e pós-corte.

Com isso, espera-se contribuir com informações adicionais a respeito da

genética e sistema de acasalamento dessa importante espécie de árvore

tropical, fortalecendo a base de conhecimento para a tomada de decisões

sobre o manejo florestal genética e ecologicamente sustentável.
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ÁREA DE ESTUDO

O trabalho de campo foi conduzido na área do Projeto de Manejo

Marajoara (Figura 2), situado no município de Redenção no sudeste do Pará. O

Projeto localiza-se na região brasileira onde se encontram as maiores

densidades de mogno (Grogan et al. 2002) e onde se encontra também a

maior pressão exploratória à esta espécie, no país. O Pará é o maior (64%)

fornecedor de mogno para exportação no Brasil (Veríssimo et al. 1995). Além

disso, existem indicativos de que as populações de mogno presentes nessa

região respresentem as populações fundadoras das demais populações da

espécie na América do sul (Lemes et al. dados não publicados).

O projeto de manejo Marajoara possui uma área total de

aproximadamente 4.100 ha. A extração seletiva de mogno na área ocorreu

entre 1992-1994 (Grogan 2001). A densidade de mogno na área central de

estudo (três parcelas de 3 km2 cada) foi reduzida de aproximadamente

0,39/ha (uma árvore por cada 2,7 ha) para 0,11/ha (uma árvore por cada 9,4

ha) (Lemes 2000; Grogan 2001).

Grogan (2001) estabeleceu coordenadas cartesianas (x,y) para todos os

indivíduos acima de 10 cm de DAP, mapeando-os nas três parcelas centrais do

projeto, possibilitando a análise espacial conduzida no presente estudo.
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Figura 2. Área de estudo. Projeto de manejo Marajoara, localizado no sudeste do
estado do Pará.
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MÉTODOS MOLECULARES

Marcadores Moleculares Microssatélites

Microssatélites são seqüências de DNA constituídas de um a seis

nucleotídeos de comprimento repetidas em tandem, as quais encontram-se

ampla e aleatoriamente distribuídas em regiões não-codificadoras dos

genomas dos eucariotos (Tautz & Renz 1984; Litt & Luty 1989). Cada

seqüência repetitiva constitui um loco genético altamente variável, multialélico

e de grande conteúdo informativo (Powell et al. 1996; Morgante & Olivieri

1993; Condit & Hubbell 1991).

 Os locos microssatélites, além disso, possuem expressão co-dominante,

o que significa que ambos os alelos de um indivíduo heterozigoto são

visualizados, isso aliado ao multialelismo, caracteriza esta classe de

marcadores moleculares como a de mais alto conteúdo de informação de

polimorfismo (Ferreira & Grattapaglia 1996). Por suas características, os

microssatélites apresentam um alto poder de discriminação individual, o que os

torna uma poderosa ferramenta em estudos sobre análise de parentesco, fluxo

gênico, estrutura genética populacional e inferências sobre eventos

demográficos recentes, incluindo impactos antropogênicos sobre as populações

(Rafalski et al. 1996; Chase et al. 1996; Pearse & Crandall 2004), contribuindo

de forma significativa para estudos de ecologia populacional e conservação

biológica.
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Coleta do material e extração do DNA

Para as análises genéticas foram coletadas folhas de indivíduos de S.

macrophylla com DAP igual ou superior a 10 cm, as quais foram

acondicionadas em sílica gel e estocadas à -20º C para posterior extração do

DNA.

O DNA genômico total foi extraído das folhas seguindo o protocolo CTAB

de extração de material vegetal (Doyle & Doyle 1987) modificado por Ferreira

& Grattapaglia (1996). A quantificação do DNA extraído foi feita por

comparação com um DNA padrão de massa molecular conhecida (DNA lambda)

em géis de agarose 1% corados com brometo de etídio.

Amplificação dos locos microssatélites e genotipagem

As análises genéticas foram realizadas com base na amplificação via PCR

(Reação em Cadeia da Polimerase) de oito locos microssatélites isolados e

caracterizados para S. macrophylla por Lemes et al. (2002). As reações de

amplificação foram realizadas num volume total de 25 µl para reações multiplex

(mais de um loco analisado numa mesma PCR) ou 10 µl para reações com um

único loco contendo 1,25 – 2,0 µM de cada primer, 1 unidade de Taq DNA

polimerase, 200 µM de cada nucleotídeo (dNTP), tampão de PCR 1X (10 mM Tris-

HCl pH 8,3, 50 mM KCl, 1,5 mM MgCl2), BSA (2,5 mg/ml), 5,0 ng de DNA e água

ultra pura.

As reações de PCR foram realizadas em termociclador MJ Research nas

seguintes condições: (1) desnaturação inicial a 94ºC por 5 min, seguida de 30
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ciclos de: (2) desnaturação a 94ºC por 1 min; (3) anelamento à 56ºC para os

oito pares de primers por 1 min, (4) extensão a 72ºC por 1 min, e uma etapa

de extensão final a 72ºC por 45 min.

Após a amplificação, os produtos da PCR foram diluídos e adicionados ao

padrão interno para estimativa do tamanho dos alelos (ABI GeneScan 500

TAMRA) e tampão de coloração Blue-Dextran. Os produtos amplificados foram

então analisados sob eletroforese em gel desnaturante de poliacrilamida 5%

em um seqüenciador automático de DNA ABI 377 XL (Figura 3). Foram

utilizados os programas GeneScan e Genotyper (ABI), respectivamente para

coleta e análise dos dados genotípicos.

Figura 3. Sistemas Multiplex mostrando 3 (A) e 2 (B) locos microssatélites
analisados simultaneamente em géis de poliacrilamida num sequenciador
ABI 377, para 26 amostras de S. macrophylla.
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CAPÍTULO 1

FLUXO GÊNICO E ESTRUTURA GENÉTICA EM UMA POPULAÇÃO

MANEJADA DE MOGNO (Swietenia macrophylla KING –

MELIACEAE) NA AMAZÔNIA ORIENTAL

INTRODUÇÃO

Em plantas com sementes, a relação entre estrutura genética e fluxo

gênico é complexa pelo fato dos genes poderem se movimentar durante dois

estágios, na semente e no pólen (McCauley 1997). Isso porque o pólen e a

semente são dispersos de maneiras muito distintas, e em geral por vetores

também diferentes, de modo que o deslocamento dos propágulos pode gerar

padrões muito variados de dispersão dos genes no espaço e no tempo.

Medidas de fluxo gênico em plantas têm sido em geral consideradas sob duas

abordagens: estimativas indiretas, que consideram o fluxo gênico geral

(semente mais pólen) e são calculadas a partir de parâmetros genéticos sobre

a estrutura genética de populações, como, por exemplo, índices de

diferenciação genética FST e GST ou frequência de alelos raros (Slatkin 1985); e

as estimativas diretas que determinam o fluxo gênico exclusivamente via pólen

ou via semente (Ellstrand 1992a; Ennos 1994).

O fluxo gênico pode variar dentro de uma mesma espécie em relação ao

genótipo da planta, ao vetor de dispersão do propágulo, ao tamanho da

população, à densidade de adultos florindo e à estação climática (Ellstrand

1992a). Além disso, espera-se que a distância de dispersão do pólen seja
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influenciada também pelo sistema sexual e pela síndrome de polinização

(Nason 2002). Particularmente problemática é a observação dos movimentos

dispersivos de longa distância, tanto de pólen quanto de semente, que são

eventos raros representados pela cauda das curvas de distância de dispersão

(Austerlitz et al. 2004; Ellstrand 1992b).

Um dos importantes fatores influenciando o fluxo gênico é o sistema de

cruzamento. Este expressa a maneira como os genes são transmitidos de uma

geração para a outra, a partir da relação existente entre o número de

sementes formadas por auto-fecundação e o número de sementes geradas por

fecundação cruzada (Ritland 1983; Hamrick & Murawski 1991). Tal relação

está sujeita a fatores genéticos e ecológicos, como o sistema sexual (monoicia,

dioicia, etc.), os mecanismos de auto-incompatibilidade, a fenologia, a

disponibilidade de polinizadores e seus modos de forrageio, entre outros

(Hamrick & Murawski 1991; Nason 2002).

O estudo do fluxo gênico a partir da estimativa da distância de

cruzamento e números de parceiros é fundamental para o entendimento do

processo reprodutivo em plantas com fecundação predominantemente cruzada

(Konuma et al. 2000; Bawa 1993; Ellstrand 1992a). Os trabalhos pioneiros que

utilizaram marcadores genéticos para estimar fluxo de pólen em plantas

tropicais utilizaram marcadores de isoenzimas (Hamrick & Murawski 1991;

Boshier et al. 1995; Stacy et al. 1990; Nason et al. 1998). Mais recentemente,

o advento de técnicas moleculares baseadas na reação em cadeia da DNA-

polimerase (PCR) possibilitou o desenvolvimento e a caracterização de
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marcadores de DNA microssatélites para várias espécies de plantas e sua

aplicação em estudos genéticos populacionais (Tabela 1).

Tabela 1. Algumas estimativas da extensão do fluxo de pólen a partir de análise de exclusão
de paternidade com marcadores moleculares microssatélites em árvores tropicais.

Espécie Polinizador Local Dispersão Referência

 de Pólen (m)

   [Média (Máxima)]  

Pithecellobium elegans mariposas Costa Rica 142 (350) Chase et al 1996

Swietenia humillis pequenos insetos Honduras 300 (4500) White et al 2002

Dinizia excelsa abelhas Brasil/Amazônia 417 (3200) Dick 2001

Neobalanocarpus heimii abelhas Malásia  194 (664) Konuma et al 2000

A distribuição espacial da variabilidade genética dentro de uma

população de plantas é resultado de vários processos demográficos e

genéticos, tais como dispersão de sementes e pólen, densidade de adultos e

histórico da colonização. Ao movimentar a informação genética contida nos

gametas (pólen) e nos embriões (sementes), o fluxo gênico promove a

homogeneização da diversidade genética, a propagação de mutações e a

criação de genótipos diferentes, resultados de novas combinações alélicas

(Nason 2002; Kaufman et al. 1998). Assim, espera-se que espécies que

possuem uma estratégia de dispersão a longa distância de seus gametas e

propágulos, apresentem estrutura genética com menor diferenciação entre

populações locais. O padrão espacial da variabilidade genética também é

determinado pelo estágio de vida, especialmente em espécies com ciclos de

vida longos, como é o caso das árvores (Oddou-Moratorio et al. 2004).

Para espécies com baixas taxas de auto-fecundação, como o mogno

(Lemes 2000), o número de parceiros reprodutivos potenciais depende do grau

de sincronia de floração entre os indivíduos da população e da habilidade da

comunidade de polinizadores de localizar árvores floridas e realizar fluxo de



15

pólen entre elas. Assim, outra forma de estruturação genética que não a

espacial, e que ainda não foi avaliada em sistemas florestais tropicais, é a

estruturação genética temporal. Esta se daria caso indivíduos adultos

geneticamente relacionados possuam mais dias de floração coincidentes entre

si que entre indivíduos não aparentados. O parentesco associado ao estímulo

ambiental comum para o início da floração na população, poderia gerar

padrões fenológicos mais contíguos entre indivíduos geneticamente

relacionados. Isso pode levar a um aumento na taxa de cruzamentos entre

indivíduos aparentados (endocruzamento), podendo resultar em erosão

genética nas gerações sucessivas.

Assim, este trabalho tem como objetivo quantificar e caracterizar o fluxo

de pólen e a estruturação genética, espacial e temporal, em uma população

manejada de mogno na Amazônia brasileira.
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MÉTODOS

Para quantificar a amplitude do fluxo de pólen na população, 51

plântulas e 220 indivíduos com DAP acima de 10 cm foram coletados e

analisados para oito locos microssatélites desenvolvidos para o mogno por

Lemes et al. (2002) (ver seção Métodos Moleculares). A totalidade de árvores

considerada como potenciais pais representa aproximadamente 75% dos

adultos presentes na área em 2003.

A análise de parentesco das plântulas foi efetuada com base nas

freqüências alélicas de oito locos microssatélites por meio do programa

CERVUS 2.0 (Marshall et al. 1998) considerando-se todos os indivíduos adultos

como potenciais parentes. Dessa forma, estimou-se o poder de exclusão de

parentesco de cada loco e dos oito locos combinados, bem como os valores

críticos da estatística ∆ (delta), de forma que os resultados das análises de

paternidade pudessem ser avaliadas estatisticamente.

Por meio de simulações feitas com as freqüências alélicas da população,

o programa gera um escore da probabilidade de parentesco do pai verdadeiro

(LOD1) e a compara em relação à probabilidade de parentesco de cada um dos

outros candidatos (LOD2, LOD3. ...., LODn). Para cada progênie gerada por

simulação, um valor de ∆ é calculado; sendo ∆ a diferença entre o valor LOD

do pai verdadeiro para o segundo mais provável candidato. Um valor crítico de

∆, suficientemente grande para distinguir pais verdadeiros e falsos, é

encontrado com um nível de confiança de 95% e aplicado aos dados reais. Os

dois primeiros classificados são então considerados os pais, sem distinção de

quem seria a árvore-mãe ou a árvore-pai.
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A diferenciação genética dentro de uma população é determinada por

uma correlação negativa entre o grau de parentesco e a distância espacial e

por uma correlação positiva entre grau de parentesco e distância temporal.

Desta forma, indivíduos geneticamente relacionados que estejam

espacialmente próximos ou com sobreposição no período de floração, geram

estruturação genética, seja ela espacial ou temporal, ou ambas.

Os padrões espaciais da variabilidade genética foram caracterizados pela

relação entre o grau de parentesco e a distância espacial entre indivíduos,

considerando (i) pares entre todos os indivíduos com DAP acima de 10 cm e

(ii) pares de indivíduos dentro de duas coortes, (1) 55 Adultos: indivíduos com

DAP maior que 45 cm e (2) 51 Plântulas, estabelecidas em 2003 ou 2002. Já

os padrões temporais da variabilidade genética foram obviamente testados

apenas para a classe madura reprodutivamente. Os dados espaciais de todos

os indivíduos da população com DAP superior a 10 cm e fenológicos para 21

indivíduos adultos aqui analisados foram gentilmente cedidos por James

Grogan, PhD (IMAZON, Belém) e estão descritos em sua tese de Doutorado

(Grogan 2001).

O grau de parentesco foi estimado computando-se o índice R (Queller &

Goodnight 1989):

onde: x indexa os indivíduos; k indexa os loci e l indexa a posição alélica (l = 1 ou 2,

para indivíduos diplóides).
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Px = A freqüência para o indivíduo x corrente do alelo presente no locus k e posição

alélica l. Esse valor deve ser 0,5 ou 1,0.

Py = A freqüência desse mesmo alelo para o indivíduo ao qual se está medindo o grau

de parentesco em relação ao indivíduo x.

P* = A freqüência desse alelo na população como um todo.

As matrizes par-a-par de indivíduos, com o valor dos graus de

parentesco R de Queller e Goodnight (1989) e as distâncias espaciais

euclidianas e temporais (distância das datas de início da floração de 21

indivíduos da população de Marajoara para os anos entre 1997 e 2001) foram

geradas pelo programa SPAGEDI (Hardy & Vekemans 2002). Para realizar a

correlação entre as matrizes (teste de Mantel), utilizei o programa NTSYS 2.02

(1998).
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RESULTADOS

O poder de exclusão de parentesco dos oito locos combinados foi de

0,995755 para o primeiro parente e de 0,999811 para o segundo. Com base

na análise de parentesco, o fluxo de pólen foi reconstruído a partir de 19

cruzamentos identificados (Figura 4).

Figura 4. Distribuição da distância entre os pais identificados na análise de
parentesco de plântulas de uma população manejada de Swietenia macrophylla na
Amazônia oriental.

O cruzamento identificado com a menor distância entre os pais foi de

69,1 m e o maior foi de 2.736,1 m. A distância média do fluxo de pólen foi de

1.610,0 m com desvio padrão de 963,7.

Uma vez que a análise dos genótipos é baseada no tamanho dos alelos

microssatélites e devido a ocorrência de artefatos técnicos, como a adição de

adenina nas reações em cadeia da polimerase, erros de arredondamento dos

alelos pelo programa Genotyper e picos de fluorescência deslocados, alguns
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genótipos podem não ser reais. O programa CERVUS leva em consideração a

possibilidade de erros na genotipagem, a partir de uma proporção esperada de

engano. Das 51 plântulas cujos cruzamentos foram identificados, 40% destes

não tiveram nenhuma incongruência entre os genótipos das plântulas e dos

pais, e os 60% restantes não tiveram mais que duas incongruências, porém

foram excluídos da análise da extensão do fluxo de pólen.

As correlações entre grau de parentesco (R) e distâncias espaciais foram

feitas levando-se em consideração duas coortes: adultos e plântulas (Figura

5). Ambas mostraram uma tênue estruturação genética espacial, indicando

que indivíduos espacialmente próximos não são necessariamente mais

geneticamente relacionados. Já para as correlações entre a data de início da

floração e o grau de parentesco (Figura 6), não houve nenhuma correlação

significativa positiva para nenhum dos anos entre 1997 e 2001.

Figura 5. Distribuição da variabilidade genética de indivíduos de Swietenia
macrophylla em uma população na Amazônia oriental pelo espaço. Correlação entre
grau de parentesco e distância espacial em adultos e plântulas (Teste de Mantel, com
1000 permutações - Adultos: r=-0,40385 p=0,0010; Plântulas: r=-0,37258
p=0,0010).
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Figura 6. Distribuição da variabilidade genética de indivíduos de S. macrophylla em
uma população na Amazônia oriental pelo tempo. Correlação entre grau de parentesco
e distância entre dias de início da floração entre 1997 e 2001 (Teste de Mantel, com
1000 permutações - 1997: r=0,02739 p=0,3866; 1998: r=0,08566 p=0,1898; 1999:
r=0,07993 p=0,1848 ; 2000: r=0,10249 p=0,1259; 2001: r=-0,10982 p=0,1688).
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DISCUSSÃO

Árvores em ecossistemas tropicais são polinizadas por uma grande

diversidade de polinizadores e geralmente não são dependentes de um

pequeno grupo de organismos mutualísticos, apesar de apenas alguns destes

polinizadores serem numericamente dominantes (Ghazoul & McLeish 2001).

Árvores emergentes potencialmente produzem muitas flores e também

devem atrair os polinizadores a distâncias longas. O corte seletivo, que se

concentra em árvores maiores, potencialmente reduz a produção de flores da

população e também o fluxo de pólen, afetando o sucesso reprodutivo e a

conseqüente regeneração da população (Grogan 2001; Nason & Hamrick

1997). Como efeito da diminuição da densidade populacional ocasionada pelo

corte seletivo na população de mogno de Marajoara, os polinizadores tiveram

que percorrer distâncias maiores até encontrar outro indivíduo florindo.

Ghazoul & McLeish (2001) demonstram que há uma forte relação negativa

entre a produção de frutos e o grau de isolamento de indivíduos de Shorea

siamensis. Já Aldrich & Hamrick (1998) e Dick (2001) mostraram que

populações remanescentes de Symphonia globurifera e Dinizia excelsa,

respectivamente, receberam importantes quantidades de pólen de árvores

isoladas em pastos adjacentes, demonstrando o efeito da diminuição da

densidade de adultos na polinização. Cruzamentos a longa distância em

Swietenia macrophylla na população manejada de Marajoara podem ser

observados na Figura 4.
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Este trabalho se diferencia dos demais trabalhos que analisam a

extensão do fluxo de pólen num aspecto importante. As análises de parentesco

foram realizadas a partir de dados genotípicos de plântulas, ou seja, indivíduos

estabelecidos e não a partir de dados genotípicos de sementes (indivíduos em

estágio pré-dispersão), isso deve ter influências no padrão da dispersão do

pólen, onde em geral, eventos de longa distância são categoricamente mais

raros (Austerlitz et al. 2004). Ou seja, os indivíduos analisados no presente

trabalho representam cruzamentos bem-sucedidos, que geraram indivíduos

que se estabeleceram.

Grogan (2001) mostrou que para a população de Marajoara, períodos

individuais de floração são duas a cinco vezes menores que o período de

floração da população como um todo. Conseqüentemente, indivíduos florindo

no início do período de floração ficam parciais ou totalmente isolados

reprodutivamente daqueles florindo no final do período, diminuindo o número

de potenciais parceiros para um dado indivíduo. Porém, os resultados das

Figuras 5 e 6 sugerem a existência de dispersão de sementes de longa

distância e fluxo de pólen predominantemente entre indivíduos não

aparentados, a partir da baixa estruturação genética intra-populacional em

Marajoara. Além disso, múltiplos eventos de colonização, a partir de linhagens

distintas, também poderiam estar gerando o padrão de baixa estruturação

espacial observado. Essa pouca estruturação genética intra-populacional

evidencia e privilegia a manutenção da diversidade genética, reduzindo a

possibilidade de endocruzamentos.
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Lemes (2000) detectou uma endogamia biparental na população de

Marajoara. Esta endogamia pode ter sido gerada por um efeito aditivo das

tênues estruturações genéticas espaciais e temporais. Ou ainda por algum

efeito topográfico na estruturação genética, que poderia estar isolando

populações entre micro-bacias, uma vez que os indivíduos de mogno ocorrem

com freqüência associado aos pequenos cursos d’água (Grogan 2001).
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CAPÍTULO 2

DIVERSIDADE GENÉTICA EM UMA POPULAÇÃO MANEJADA DE

MOGNO (Swietenia macrophylla KING – MELIACEAE) NA

AMAZÔNIA ORIENTAL

INTRODUÇÃO

A madeira de Swietenia macrophylla é valorizada no mercado madeireiro

internacional pela sua cor atrativa, durabilidade, estabilidade dimensional e

facilidade de manuseio em carpintaria (Lamb 1966). É o recurso florestal

madeireiro de maior valor comercial dos Neotrópicos, e vem sendo largamente

explorado e comercializado no Brasil desde os anos 60 (Veríssimo et al. 1995).

É conhecida a pressão exercida sobre as populações remanescentes de

S. macrophylla, além dos altos prejuízos causados às florestas e às

comunidades humanas locais, especialmente os indígenas (Veríssimo et al.

1995; Grogan et al. 2002). Todavia, ainda eram especulativos os efeitos da

exploração na estrutura e diversidade genética em populações de mogno na

Amazônia brasileira.

O corte seletivo necessariamente reduz a densidade populacional local

de indivíduos reprodutivos. Como a diversidade genética está associada à

densidade (Nason 2002), então espécies com baixas densidades populacionais,

resultantes da ação antrópica, devem estar sofrendo uma redução na

diversidade genética, devido a perda de alelos da população (Murawski et al.

1994; Bawa 1993). Além disso, os níveis de endocruzamento também podem
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ser dependentes da densidade populacional (Murawski et al. 1994) e devem

ser também afetados pelo corte seletivo.

Além do mais, o corte seletivo está associado à fragmentação florestal e

não só à redução na densidade de indivíduos reprodutivos da população. Para

um manejo florestal sustentável é urgente e necessário o conhecimento dos

efeitos quantitativos da redução do tamanho efetivo da população e da

diversidade genética que é mantida residente na população pós-corte e sobre

os processos regenerativos. Ainda, o efeito do desmatamento na estrutura

genética das populações depende da interação entre a escala do

desmatamento e a estrutura genética pré-existente (Aldrich et al. 1998).

As principais medidas de diversidade genética são: o número de alelos

observados por loco (A) e a heterozigosidade esperada (HE) que representa o

número esperado de genótipos heterozigotos num dado loco, previsto segundo

o equilíbrio de Hardy-Weinberg (Hartl & Clark 1997). A heterozigosidade

observada (HO) é a proporção média de genótipos observados num dado loco,

ou seja, a freqüência de heterozigotos observados, dividido pelo total de

indivíduos amostrados. Outra importante medida de diversidade genética aqui

considerada é o número de genótipos distintos (GO), que representa o número

de genótipos únicos observados numa determinada população ou sub-

população (por exemplo, entre coortes), com base numa análise multilocos.

Aldrich et al. (1998) utilizaram essa medida de diversidade para analisar

diversidade genética em diferentes estágios de vida (plântulas, jovens e

adultos) em populações da espécie arbórea Symphonia globulifera (Clusiaceae)

na Costa Rica.
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O endocruzamento ocorre quando há auto-fecundação ou quando

indivíduos aparentados se cruzam. A principal conseqüência genética do

endocruzamento numa população é o aumento da freqüência de genótipos

homozigotos, aumentando, com isso, a expressão de mutações deletérias

(Hartl & Clark 1997). Assim, os efeitos do endocruzamento são quantificáveis

em termos da conseqüente redução na heterozigosidade observada (Hartl &

Clark 1997). Comparando a proporção de heterozigotos na população (HO) com

a proporção esperada caso a população estivesse cruzando ao acaso (equilíbrio

de Hardy-Weinberg) (HE), obtêm-se o coeficiente de endocruzamento (ƒ):

ƒ = (HE – HO) / HE

O coeficiente de endocruzamento mede a redução fracional na

heterozigosidade. É uma medida que varia de zero, quando não há

endocruzamento na população, a um, quando só há cruzamentos entre

parentes ou auto-fecundação.

A erosão genética é a redução na aptidão dos indivíduos gerados por

endocruzamento, em comparação àqueles gerados por fecundação cruzada

(Allaby 1998). É causada principalmente pela expressão em homozigose de

alelos recessivos deletérios e letais, bem como pela perda de variação

potencialmente adaptativa em caracteres quantitativos por deriva genética

(Alvarez-Buylla et al. 1996; Meffe & Carroll 1997).

A auto-fecundação é evitada em S. macrophylla porque a antese das

flores masculinas e femininas não é sincrônica em um mesmo indivíduo (Styles

1972). Porém, grupos aparentados de árvores podem estar cruzando devido à

floração simultânea da maioria dos indivíduos em uma população (Lemes et al.
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2003; Grogan 2001). A idade na qual a floração inicia e o grau de

agregamento e/ou a sincronia de floração dos indivíduos da população,

determinam o número de possíveis pares para o cruzamento num dado tempo

(Grogan 2001). Em estudo sobre o sistema de cruzamento de S. macrophylla,

Lemes (2000) demonstrou que o mogno parece adaptado a reproduzir-se

preferencialmente por fecundação cruzada, entretanto observou-se a

ocorrência de endogamia em alguns indivíduos da população estudada. Além

disso, as flores de mogno são polinizadas por diversos insetos generalistas,

principalmente abelhas e mariposas (Styles 1972), os quais são conhecidos por

percorrerem distâncias limitadas (Bawa 1993). Assim, se uma dada população

for geneticamente estruturada, curtas distâncias de polinização podem

restringir oportunidades de intercâmbio gênico entre indivíduos distantes

(Lemes et al. 2003), favorecendo a endogamia na população.

O tempo desde a redução na densidade de indivíduos reprodutivos numa

determinada área pode ser menor que o tempo de vida dos indivíduos da

espécie. Neste caso, dados sobre a geração adulta revelarão apenas uma

estrutura genética pré-existente ao invés de taxas atuais de diferenciação

genética. Para uma análise apropriada, torna-se necessária uma abordagem

demográfica envolvendo adultos e regenerantes (plântulas, por exemplo)

(Aldrich et al. 1998). No presente estudo, quantifiquei o efeito da redução na

densidade populacional de S. macrophylla, causada pelo corte seletivo, na

diversidade genética da população estudada. Espera-se que os dados possam

subsidiar práticas de manejo florestal de populações nativas de S.

macrophylla, considerando-se a necessidade de garantir a ocorrência de fluxo
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gênico entre árvores remanescentes da exploração seletiva, evitando assim a

erosão genética nas populações.
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MÉTODOS

A fim de avaliar quantitativamente o efeito da exploração seletiva na

variabilidade genética de S. macrophylla, após o corte de 70% dos indivíduos

adultos na população Marajoara, foi estimada e comparada a diversidade

genética entre diferentes coortes de mogno, considerando-se o

estabelecimento de uma coorte antes do corte seletivo (adultos) e outra após

(plântulas).

Para realização das análises genéticas foram coletadas amostras de tecido

vegetal (folhas), considerando-se duas classes distintas: 1) 55 Adultos:

indivíduos com DAP maior que 45 cm e 2) 51 Plântulas, estabelecidas em 2003

ou 2002. Todos os indivíduos adultos foram previamente mapeados por

Grogan (2001), o que permitiu a localização dos indivíduos em campo e a

determinação das distâncias entre os mesmos. Para localização e coleta de

amostras das plântulas foram percorridos 16 transectos lineares paralelos de 3

km de comprimento, distantes 200 m um do outro na área de estudo. O

padrão espacial da coleta das plântulas na área de estudo foi similar a dos

adultos.

Com base nos genótipos obtidos pela análise de oito locos microssatélites

foram então estimados: o número de alelos (A), as heterozigosidades médias

esperada (He) e observada (Ho), o número de genótipos multilocos distintos

(GO) e o coeficiente de endocruzamento (ƒ) para as coortes estudadas. As

estimativas genéticas (He, Ho e f) foram realizadas utilizando-se o programa

GDA 1.1 (Lewis & Zaykin 2001). O número de genótipos multilocos distintos foi

calculado segundo Aldrich et al. (1998). Para determinar o nível de
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significância quanto a diferenças observadas entre gerações, nas medidas de

diversidade genética, foi utilizado o teste Wilcoxon (Sokal & Rohlf 1995) no

pacote estatístico Systat 9.0 (Wilkinson 1998).
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RESULTADOS

O número de alelos variou de apenas 3 no loco sm47 das plântulas até 16

nos locos sm01 e sm31 dos adultos. Já a heterozigosidade esperada variou de

0,407 (loco sm47 das plântulas) até 0,910 (loco sm31 dos adultos). Em geral,

para todos os índices de diversidade genética, as plântulas possuíram valores

significativamente menores que os adultos (Tabela 2). As diferenças

significativas entre as coortes dos adultos e das plântulas foram uma redução

de aproximadamente 20 % no número de alelos (Z=2,555; p=0,011), de 10 %

na heterozigosidade observada (Z=2,240; p=0,025), e de 40 % no número de

genótipos multilocos distintos (Z=2,205; p=0,027). Essa situação indica que,

em geral houve grande perda de diversidade genética com o corte seletivo.

O corte seletivo foi também responsável pela eliminação de alguns alelos

na população, aumentando como conseqüência a proporção de homozigotos

(Ho). O índice de endocruzamento (ƒ) dobrou (Z=-2,380; p=0,017) na coorte

das plântulas em comparação com os adultos, em função dessa redução na

heterozigosidade (Tabela 2).
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Tabela 2. Diversidade genética (A=número de alelos; He=heterozigosidade esperada;
Ho=heterozigosidade observada; Go=genótipo único) e índice de endocruzamento (f)
em coortes de uma população manejada de Swietenia macrophylla na Amazônia
oriental.

* = Diferenças significativas no teste de Wilcoxon (A:Z=2,555;p=0,011; Ho:Z=2,240;p=0,025;
f: Z=-2,380;p=0,017).

** = Observar que os valores em negrito para Go são os somatórios dos valores por loco (como
em Aldrich et al. 1998).

 Loco A He Ho Go** f
Plântulas sm01 12 0,840 0,813 8 0,033

sm22 12 0,782 0,583 3 0,256
sm31 13 0,893 0,739 14 0,174
sm32 12 0,888 0,783 8 0,120
sm40 8 0,761 0,680 1 0,107
sm46 5 0,685 0,477 1 0,306
sm47 3 0,407 0,412 0 -0,012
sm51 7 0,669 0,683 1 -0,021

9* 0,741 0,646* 36 0,129*

Adultos sm01 16 0,875 0,891 15 -0,018
sm22 13 0,793 0,691 10 0,130
sm31 16 0,910 0,833 16 0,085
sm32 13 0,846 0,815 7 0,038
sm40 10 0,752 0,636 4 0,155
sm46 7 0,778 0,611 5 0,216
sm47 5 0,514 0,556 3 -0,081
sm51 9 0,685 0,745 1 -0,089

  11,125* 0,769 0,722* 61 0,062*
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DISCUSSÃO

Populações que sofreram uma redução recente no seu tamanho efetivo

populacional exibem uma redução relacionada com o número de alelos e com a

heterozigosidade em locos polimórficos (Cornuet & Luikart 1996).  Uma vez

que quase todos os adultos de uma população são explorados, os efeitos

genéticos diretos da retirada de mogno em áreas da Amazônia brasileira

devem ser expressivos (Veríssimo et al. 1995). Os resultados apresentados na

Tabela 2 mostram uma redução significativa na diversidade genética na coorte

estabelecida pós-corte em relação à estabelecida antes do corte.

A coorte de adultos é remanescente de uma população maior e contígua

que, um dia, já ocupou àquela região. Já as plântulas são resultado de

cruzamentos entre esses indivíduos remanescentes e que hoje se encontram

numa paisagem fragmentada e numa floresta alterada, uma vez que houve

redução no tamanho efetivo da população com a diminuição da densidade de

indivíduos reprodutivos.

Gillies et al. (1999) estudaram a diversidade genética em populações de

S. macrophylla na América central, utilizando marcadores RAPD (Random

Amplified Polymorphic DNA) e também demonstraram que o histórico de

exploração estava correlacionado com uma significativa redução de diversidade

nas populações analisadas.

O aumento na taxa de endocruzamento, devido à redução no tamanho

efetivo da população por corte seletivo, também já foi demonstrado por

Murawski et al. (1994) em Shorea megistophylla (Dipterocarpaceae endêmica
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do Sri Lanka) através do aumento na proporção de sementes geradas por

endocruzamento.

Caso um estágio de vida possua excesso de homozigose gerada por

endocruzamentos, então poderia haver uma sobrevivência diferencial,

resultante de erosão genética, onde indivíduos heterozigotos teriam maior

chance de sobrevivência e passariam para as fases de vida consecutivas. Esta

seria uma explicação alternativa para os resultados aqui encontrados, ou seja,

que esteja ocorrendo uma seleção diferencial favorecendo indivíduos

heterozigotos durante as várias fases do ciclo de vida da espécie. Isso já foi

demonstrado em estudos com espécies que possuem dormência e que formam

banco de sementes, em geral pioneiras (McCue & Holtsford 1998; Alvarez-

Buylla et al. 1996b; Cabin 1996; Alvarez-Buylla & Garay 1994; Tonsor et al.

1993), o que não é o caso do mogno. Porém, essa alternativa não explica a

perda de alelos ocorrida na coorte das plântulas, que deve ter sido gerada pela

retirada de indivíduos adultos do pool gênico populacional. Além disso, foi

observada uma significativa redução no número de combinações gênicas a

partir da estimativa do número de genótipo multilocos distintos (Go) para cada

coorte.

Independente da seleção diferencial favorecer indivíduos heterozigotos, o

corte seletivo geraria uma retirada consecutiva de indivíduos em fases de vida

com mais heterozigotos, tendendo mesmo assim a diminuir cumulativamente

as combinações gênicas na população.

Dessa forma, devem-se tomar medidas conservadoras quanto ao manejo

florestal desta espécie, uma vez que os resultados aqui apresentados
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mostraram uma perda de diversidade genética com a redução na densidade de

indivíduos adultos na população.
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CONCLUSÕES E IMPLICAÇÕES PARA O MANEJO E A

CONSERVAÇÃO DA ESPÉCIE

O presente trabalho abordou a biologia reprodutiva sob a perspectiva de

seus efeitos na dispersão da variabilidade genética no espaço no tempo e o

efeito do corte seletivo na diversidade genética de uma importância espécie

arbórea da Amazônia.

 Lemes et al. 2003 mostraram que populações de mogno na bacia

amazônica estão estruturadas geneticamente e que cada população comporta

uma alta diversidade genética. De modo que a conservação de múltiplas

populações do bioma é necessária para a manutenção da espécie nesta escala,

uma vez que elas estão isoladas pela longa distância entre os agregados

populacionais.

No caso da população de Marajoara no sudeste do Pará, como podemos

observar na Figura 5, a variabilidade genética está distribuída aleatoriamente

pelos indivíduos, independente das distâncias entre eles. Assim, a

probabilidade de um polinizador efetuar a deposição do pólen em uma flor de

um outro indivíduo com baixa relação de parentesco é alta. Estes polinizadores

possuem a capacidade de se deslocar num raio de 1,5 km (Figura 4), que é

uma distância média elevada quando comparada com a encontrada para

outras espécies (ver Tabela 1). Os resultados da Figura 5 também sugerem

que os eventos de dispersão de sementes que realizaram a colonização da

população estudada foram eventos de longa distância, caso contrário

indivíduos aparentados estariam próximos entre si.
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A relação entre parentesco e sincronia na floração varia ao longo do

tempo, mas para um período de pelo menos cinco anos consecutivos, mostrou-

se ausente para o mogno na população em foco. Em linhas gerais, isso denota

que endocruzamentos podem ser ainda mais difíceis de ocorrerem, graças a

assincronia fenológica entre indivíduos aparentados.

As estimativas de dispersão de pólen podem ser sensíveis a

perturbações de curto prazo na polinização, que é uma fase crítica do ciclo de

vida vegetal. No entanto, estas estimativas não consideram a influência da

dispersão de sementes no fluxo gênico e podem não representar padrões de

endocruzamento em longo prazo (Aldrich & Hamrick 1998).

Outro importante fator na decisão de estratégias de conservação e

manejo da espécie é o número de indivíduos remanescentes em populações

exploradas. A espécie mostrou uma perda acentuada de combinações alélicas e

na proporção de heterozigotos com a retirada de 70% dos indivíduos adultos

da população.

Uma vez que há ausência de estruturação genética espacial e que os

cruzamentos devam estar ocorrendo preferencialmente entre indivíduos não

aparentados, a perda de alelos na população por redução no tamanho efetivo

da população é provavelmente o fator responsável pelo excesso de homozigose

em plântulas de Swietenia macrophylla.

Grogan (2001) mostrou que a regeneração na população de Marajoara

é, na prática, inexistente. Isto deve estar ocorrendo, não só pelos efeitos da

extração madeireira no ecossistema florestal e por mudanças no

comportamento e diversidade da comunidade de polinizadores, o que afeta
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diretamente a produção de frutos (como demonstrado por Ghazoul & McLeish

(2001) para Shorea siamensis), mas também devido à perda de alelos na

população gerada pelo corte seletivo.

Concluindo, aspectos da biologia reprodutiva e do ciclo de vida das

espécies devem ser incluídos nos planos de manejo de árvores da Amazônia.
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Anexo I. Freqüências dos alelos encontrados em adultos e plântulas em uma população manejada
de mogno (Swietenia macrophylla, King – Meliaceae) na Amazônia oriental.

55 Adultos

8 loci presentes com 16 alelos no locus mais polimórfico

Freqüências alélicas:

sm01 Freq: sm22 Freq: sm31 Freq: sm32 Freq: sm40 Freq: sm46 Freq: sm47 Freq: sm51 Freq:

263 0,02727 139 0,24545 94 0,02778 162 0,28704 135 0,4 212 0,0463 120 0,65741 158 0,44545

277 0,16364 151 0,32727 116 0,13889 170 0,07407 137 0,10909 218 0,00926 126 0,22222 156 0,04545

273 0,01818 147 0,01818 100 0,02778 166 0,21296 121 0,03636 204 0,10185 100 0,01852 160 0,33636

261 0,24545 149 0,19091 118 0,06481 168 0,05556 141 0,05455 210 0,15741 124 0,09259 162 0,06364

287 0,05455 131 0,07273 110 0,17593 172 0,10185 133 0,27273 202 0,34259 122 0,00926 164 0,04545

267 0,00909 137 0,05455 114 0,08333 160 0,02778 143 0,00909 208 0,08333 166 0,00909

275 0,06364 143 0,00909 108 0,08333 174 0,09259 145 0,04545 206 0,25926 150 0,03636

291 0,04545 129 0,01818 120 0,06481 178 0,0463 139 0,04545 154 0,00909

285 0,13636 153 0,00909 112 0,07407 176 0,0463 131 0,01818 176 0,00909

283 0,11818 155 0,00909 106 0,03704 164 0,00926 147 0,00909

279 0,02727 133 0,02727 122 0,12037 182 0,02778

271 0,03636 121 0,00909 128 0,03704 158 0,00926

293 0,00909 135 0,00909 132 0,01852 156 0,00926

265 0,00909 126 0,00926

289 0,02727 124 0,02778

281 0,00909 104 0,00926



Anexo I. Continuação.

51 Plântulas

8 loci presentes com 13 alelos no locus mais polimórfico

Freqüências alélicas:

sm01 Freq: sm22 Freq: sm31 Freq: sm32 Freq: sm40 Freq: sm46 Freq: sm47 Freq: sm51 Freq:

261 0,29167 151 0,35417 116 0,19565 164 0,05435 135 0,38 202 0,45455 120 0,73529 158 0,45122

275 0,0625 149 0,15625 124 0,03261 166 0,15217 137 0,12 206 0,29545 126 0,23529 160 0,35366

285 0,22917 155 0,02083 118 0,09783 170 0,11957 133 0,26 210 0,14773 124 0,02941 150 0,06098

279 0,07292 139 0,26042 106 0,06522 178 0,04348 121 0,13 204 0,07955 162 0,04878

283 0,09375 153 0,03125 112 0,05435 162 0,21739 131 0,02 200 0,02273 164 0,06098

277 0,08333 131 0,07292 120 0,08696 172 0,11957 145 0,04 176 0,0122

281 0,04167 137 0,01042 110 0,1087 160 0,04348 139 0,04 156 0,0122

271 0,04167 141 0,03125 126 0,06522 176 0,05435 141 0,01

273 0,01042 147 0,02083 108 0,18478 182 0,06522

287 0,04167 123 0,01042 122 0,03261 174 0,08696

289 0,01042 127 0,01042 128 0,02174 168 0,02174

291 0,02083 121 0,02083 114 0,03261 158 0,02174

94 0,02174


