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INTRODUÇÃO

A fragmentação do habitat e o avanço das fronteiras agrícolas têm alterado a dinâmica populacional de muitas
espécies do cerrado. As conseqüências imediatas do desmatamento são redução da diversidade genética das
espécies por deriva genética, a restrição do fluxo gênico e conseqüentemente o aumento da endogamia, que pode
levar às espécies à extinção. Nas últimas décadas houve um crescente interesse em avaliar as conseqüências
genéticas da fragmentação de habitats em espécies vegetais. Essa preocupação tem provocado debates sobre a
redução da diversidade genética, diminuição da adaptabilidade de populações e estratégias de conservação, as quais
demandam informações sobre as espécies que compõe os ecossistemas. Copaifera langsdorffii é uma espécie
arbórea de ocorrência comum no Cerrado. Suas sementes são muito apreciadas pelas aves e sua dispersão natural é
barocórica ocorrendo ainda por primatas, pela água e por formigas. Possui importância econômica devido ao óleo-
resina de cor vermelha que produz, que é utilizado como combustível caseiro, para a produção de diversos produtos
na indústria de cosméticos, como inseticida, aditivos para vernizes e tintas.

OBJETIVOS

Este estudo teve por objetivo estimar a diversidade genética e fluxo gênico aparente de C. langsdorffii em
propriedades particulares rurais (PPRs) e Unidades de Conservação (UCs) no Estado de São Paulo, utilizando-se de
marcadores moleculares microssatélites.

MATERIAL E MÉTODOS

A pesquisa foi realizada em quatro áreas de Cerrado do Estado de São Paulo, sendo duas em Assis, uma em Brotas
e uma em Itirapina. Foram amostrados 100 indivíduos de C. langsdorffii acima de 5 cm de DAP em cada área
estudada. As amostras foram secas imediatamente após coleta, em recipientes herméticos contendo sílica gel. A
extração do DNA genômico total das amostras foi realizada seguindo o protocolo CTAB (Ferreira e Grattapaglia,
1998). Foram utilizados oitos pares de iniciadores SSR específicos para C. langsdorffii desenvolvidos por Ciampi
et al. (2000). Os fragmentos de DNA foram amplificados e segregados em gel desnaturante de poliacrilamida a 5%,
em eletroforese de uma hora e trinta minutos em tampão TBE 1X em cuba vertical. Os fragmentos foram
observados na forma de bandas, após coloração com nitrato de prata (Creste et al., 2001). A análise de dados de
estrutura e diversidade genética foi feita com os softwares SGS (Degen et al., 2001), SPAGEDI (Hardy e
Vekemans, 2002). O software FSTAT (Goudet, 2008) foi utilizado par estimar divergências genéticas das
populações. O fluxo gênico aparente entre populações foi estimado de acordo com o modelo proposto por Crow e
Aoki (1984). A área mínima viável para conservação genética in situ foi estimada em função do tamanho efetivo de
referência proposto por Lynch (1996).
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RESULTADOS E DISCUSSÃO

As quatro populações de C. langsdorffii analisadas apresentaram alta densidade de indivíduos por hectare e uma
distribuição agregada. O número de alelos efetivos foi praticamente a metade dos alelos nas quatro populações
analisadas. Isso indica que, apesar dos locos serem altamente polimórficos, há muitos alelos em baixa freqüência.
As estimativas médias de heterozigosidade genética esperada foram superiores às estimativas de médias de
heterozigosidade observada. Estas, foram menores para as unidades de conservação do que para as propriedades
particulares rurais. Verificou-se a não aderências as proporções esperadas pelo equilíbrio de Hardy-Weinberg na
maioria dos locos das populações analisadas. As unidades de conservação apresentaram, em média, índices de
fixação mais altos e significativos do que as propriedades particulares rurais. Alelos exclusivos foram observados
nas quatro populações de C. langsdorffii, sendo que a grande maioria deles é rara. As áreas particulares rurais
apresentaram maior número de alelos exclusivos (29) em relação às unidades de conservação (13). A análise da
estrutura genética espacial das quatro populações de C. langsdorffii demonstrou valores baixos, porém
significativos de coancestria, indicando a formação de estrutura familiar por volta de 15 m de distância na Estação
Ecológica de Assis e em Brotas. Nas classes de distância acima de 15 m houve uma disposição aleatória dos
genótipos, ou seja, uma zona de panmixia. Na população particular rural de Assis foi detectada uma estrutura
genética espacial até 20 m de distância e uma zona de panmixia nas classes de distância superiores. Já para
Itirapina, a estrutura genética espacial foi pequena, porém significativa, a uma distância de até aproximadamente 45
m, onde as árvores tendem a ser mais aparentadas entre si, e que árvores mais distantes são geneticamente não
relacionadas. Em geral, as populações estudadas indicaram uma baixa representatividade genética, com tamanho
efetivo menor que 20 em todas as áreas de estudo. Baseando-se no tamanho efetivo de referência, a área mínima
viável para conservação genética in situ das populações estudadas varia de 2,73 a 161,3 hectares, dependendo da
área de estudo. A estimativa do fluxo gênico aparente mostrou que essas populações apresentaram um fluxo baixo,
porém suficiente para contrapor os efeitos de deriva genética. A análise da distribuição da diversidade genética
entre as populações, indicou uma baixa, porém significativa, diferenciação entre populações, evidenciando que
aproximadamente, 93 % da diversidade genética se encontra dentro das populações.

CONCLUSÃO

As populações de C. langsdorffii localizadas nas propriedades particulares rurais apresentaram alta diversidade
genética e uma quantidade de alelos exclusivos maior do que as Unidades de Conservação. A divergência genética
entre as populações estudadas foi alta, indicando que cada população é considerada uma Unidade Independente
para o Manejo (UIM) e, ao mesmo tempo, uma Unidade Evolutiva Significativa (USE). Os resultados apontam a
importância das áreas particulares de cerrado, próximas das Unidades de Conservação, para a conservação da
espécie no Estado de São Paulo.
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