
 

ANA CECÍLIA GONÇALVES 

 
 
 
 
 
 
 

ESTRUTURA GENÉTICA EM POPULAÇÕES NATURAIS DE 
Dimorphandra mollis Benth. (FABACEAE) 

 
 
 
 
 

Dissertação apresentada à Universidade Federal de 
Lavras como parte das exigências do Curso de 
Mestrado em Engenharia Florestal, área de 
concentração em Manejo Ambiental, para a obtenção 
do título de “Mestre”. 

 
 
 

Orientadora 
Profa. Dra. Dulcinéia de Carvalho 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

LAVRAS 
MINAS GERAIS - BRASIL 

2006 
 
 
 



 2

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Ficha Catalográfica Preparada pela Divisão de Processos Técnicos da 
Biblioteca Central da UFLA 

 
        
        Gonçalves, Ana Cecília. 

      Estrutura genética em populações naturais de Dimorphandra mollis 
Benth. (Fabaceae) / Ana Cecília Gonçalves. -- Lavras : UFLA, 2006. 

             83 p. : il. 
 
             Dissertação (Mestrado) – Universidade Federal de Lavras, 2006.  
             Orientador: Dulcinéia de Carvalho. 
             Bibliografia.   

          

        1. Isoenzima. 2. População natural. 3. Dimorphandra mollis. 4. 
Conservação genética. 5. Manejo. 6. Fava d’anta. I. Universidade Federal 
de Lavras. II. Título.                                                                                                                                                                              

                                                                                    CDD – 634.973322                                                                        

 



 3

ANA CECÍLIA GONÇALVES 

 

 

 

ESTRUTURA GENÉTICA EM POPULAÇÕES NATURAIS DE 
Dimorphandra mollis Benth. (FABACEAE) 

 

 

 

Dissertação apresentada à Universidade Federal 
de Lavras, como parte das exigências do Curso 
de Mestrado em Engenharia Florestal, área de 
concentração em Manejo Ambiental, para 
obtenção do título de “Mestre”. 

 
 
APROVADA em  07 de março de 2006 
 
 
 
Prof. Dr. José Roberto Soares Scolforo  UFLA 
 
 
 
Prof. Dr. Júlio Neil Cassa Louzada   UFLA 
 
 

 
 

Profa. Dra. Dulcinéia de Carvalho 
UFLA 

(Orientadora) 
 

LAVRAS 
MINAS GERAIS - BRASIL

� �  



 

AGRADECIMENTOS  

 

Agradeço a Grande Deusa e a Deus pela vida e por todas as 

oportunidades. Aos meus pais pela confiança e incentivo. 

Agradeço a todos àqueles que contribuíram na execução deste trabalho 

seja de forma direta ou indireta, mas especialmente a: Profa. Dulcinéia de 

Carvalho que assumiu minha orientação mostrando-se além de  uma incrível 

mulher, uma grande profissional muito preocupada com a ética da pesquisa na 

Universidade, ao Prof. José Roberto através do financiamento que viabilizou a 

realização deste trabalho e pelas contribuições através de seu olhar crítico 

quanto a ocupação do Cerrado e a geração de alternativas para o uso deste bioma 

tão ameaçado em Minas, ao Prof. Júlio Louzada pelas sugestões que 

enriqueceram a discussão. Ao Fábio Vieira, Cristiane Reis e a Márcinha pela 

tamanha contribuição, e todos do Laboratório de Melhoramento Florestal do 

DCF. 

A uma pessoa muito especial que tem tido muita paciência ao longo 

destes anos comigo e que de alguma forma serei grata para sempre, Antonio 

Couto Jr., muito obrigada por tudo!  

Aos meus amigos e amigas do DCF e da minha turma do mestrado, em 

especial Gentil, Daniel, Cláudio, Ferdinando, Simone, Gleyce e Marcela sempre 

aprendi muito com todos e todas,  vocês moram no meu coração 

A todos e todas que freqüentaram a Fino Trato em especial Queta e Tati, 

valeu por todos os momentos que passamos juntas, eu amo vocês.  

 

 

 

 

 



 5

SUMÁRIO 

 
RESUMO................................................................................................................... i 
ABSTRACT............................................................................................................... ii 
INTRODUÇÃO.......................................................................................................1 
2 REFERENCIAL TEÓRICO
2.1 Fragmentação de florestas tropicais e perda de biodiversidade...................... 4 
2.2 Efeitos da fragmentação e do manejo na estrutura genética de populações 
naturais de espécies arbóreas........................................................................5 
2. 3 Cerrado – A savana brasileira ........................................................................ 8 
2.4 Descrição, ocorrência e potencialidades da D. mollis .................................. 11 
2.6 Técnicas para estudo da diversidade genética .............................................. 17 
3.4.1 Variação genética intrapopulacional.......................................................... 30 
3.4.2 Índices de diversidade genética ................................................................. 30 
3.4.3 Estrutura genética das populações ............................................................. 32 
3.4.4 Aderência das freqüências genotípicas ao Equilíbrio de Hardy-  Weinberg 
(EHW) 34 
3.5 Estimativa do fluxo gênico populacional...................................................... 35 
3.6 Estimativa do tamanho efetivo populacional................................................ 36 
3.7 Distribuição espacial dos genótipos.............................................................. 37 
4.1 Sistemas enzimáticos .................................................................................... 39 
4.2 Freqüências alélicas ...................................................................................... 40 
4.3 Índices de diversidade genética .................................................................... 44 
4.4 Equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW)......................................................... 47 
4.5 Estrutura genética ......................................................................................... 49 
4.6 Fluxo gênico aparente................................................................................... 53 
4.7 Distribuição espacial dos genótipos.............................................................. 56 
4.8 Tamanho efetivo ........................................................................................... 61 
4.9 Subsídios ao manejo e à conservação genética de populações naturais de D. 
mollis................. ................................................................................................. 64

5 CONSIDERAÇÕES FINAIS....................................................................68  
6 REFERÊNCIAS BIBLIOGRÁFICAS..........................................................70 

 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 
RESUMO 

 
GONÇALVES, Ana Cecília. ESTRUTURA GENÉTICA EM 
POPULAÇÕES NATURAIS DE Dimorphandra mollis Benth. 
(FABACEAE) 2006. 83 p. (Dissertação – Mestrado em Engenharia Florestal) - 
Universidade Federal de Lavras, Lavras, MG.1 
 
Este trabalho procura mostrar a importância de uma espécie nativa do Cerrado 
Dimorphandra mollis Benth. conhecida popularmente como fava d’anta e que 
apresenta grande potencial econômico principalmente pela retirada de um 
princípio ativo, conhecido como rutina, de seus frutos. Devido à sua importância 
comercial, a espécie tem sido alvo de intensa exploração. Para minimizar os 
efeitos da exploração têm surgido diversas propostas para uma coleta mais 
ordenada, mas existem poucas informações com relação à biologia e genética da 
espécie. Para que programas de conservação sejam delineados, é necessário que 
se conheça os níveis de variação genética existentes em suas populações 
naturais. Assim, realizou-se o estudo da estrutura genética e da distribuição 
espacial por meio de marcadores moleculares (isoenzimas) em populações 
naturais de D. mollis. A partir dos dados de 180 indivíduos, distribuídos em três 
populações naturais localizadas no norte de Minas Gerais, Brasil, foi feita a 
caracterização genética da espécie. Os resultados obtidos por marcadores 

isoenzimáticos indicam alta variabilidade genética para a espécie ( eĤ = 0,464 e 

oĤ = 0,4715). A análise da estrutura genética indicou que a maior parte da 

variabilidade genética da espécie encontra-se dentro de suas populações ( pθ̂ = 

0,025). Verificou-se a ausência de endogamia dentro das populações ( f̂ = -

0,018) e para o conjunto das populações ( F̂ = 0,007). O fluxo gênico estimado 
para o conjunto das populações foi alto, com mN̂  igual a 4,0. O tamanho efetivo 
para o conjunto das populações foi igual a 43, que é o número mínimo de 
matrizes indicado para a coleta de sementes. A análise da estrutura genética 
espacial mostrou estruturação dos genótipos nas populações Campina Verde e 
Vargem Grande. A população Pau de Fruta não apresentou estruturação espacial 
dos genótipos. A estimativa da correlação de Mantel entre as matrizes de 
distâncias genética e geográfica foi positiva e significativa (r = 0,81), sugerindo 
que as populações Pau de Fruta e Campina Verde podem estar se diferenciando 
por um processo estocástico, com fluxo gênico dependente da distância. 
 

                                                 
1  Comitê Orientador: Dulcinéia de Carvalho - UFLA (Orientadora) 
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ABSTRACT 

 
GONÇALVES, Ana Cecília. Genetic variability of Dimorphandra 
mollis Benth (Fabaceae) in nature population. 2006. 83 p. (Paper – 
Forest Engineering Master's) – Universidade Federal de Lavras, UFLA - 
MG2. 

 
 

D. mollis, is an native species of Cerrado, know as fava d'anta and has an 
important economic value due its active principle as Rutin. This species has 
been terget of intense exploration due mainly to its commercial importance.  
Many proposes to minimize the exploration effects have been proposed, but little 
is a know about this species. To delineate conservation programs, it is necessary 
to know the genetic variation levels in the natural population. Then, the study of 
the genetic variation and the genotypes special distribuition was carried through 
using molecular markers. The genetic characterization of  the species was done 
from the data of 180 individuals, distributed in three natural populations located 
in the north of Minas Gerais, Brasil. The results indicates high genetic 

variability for especie ( eĤ   = 0,464 e oĤ  = 0,4715). The analysis of the 
genetic structure indicated that most of the genetic variability of the species is 

within of its natural populations ( pθ̂  = 0,025). It was verified absense of 

endogamia within the populations ( f̂  = -0,018) and for the set of the 

populations ( F̂  = 0,007). The gene flow was high, with mN̂  = 4,0. The effect 
size for the set of the populations was 43 that it is the minimum number of 
matrices used to the collection of seeds. The analysis of the genetic structure 
showed that there is space structuration in one population. The other two 
populations, Campina Verde and Pau de Fruta didn't show genotypes  
structuration. The estimate of the correlation of Mantel between the matrices of 
genetic and geographic distances  was positive and significant (r = 0,81), 
suggesting that the Pau de Fruta e Campina Verde populations can be  
differentiating by a  a random process, with deppending on the distance. 
 

                                                 
2 Supervising Commitee:Dulcinéia de Carvalho – UFLA (Main Supervisor) 

ii 
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1. INTRODUÇÃO 
 
 

O Cerrado, ou Savana Brasileira constitui uma grande fonte de recursos 

biológicos de fauna e flora, ocupando aproximadamente 22% do território 

nacional, dos quais 90% estão situados nos estados de Mato Grosso, Minas 

Gerais, Goiás e Bahia (Fonseca, 2000). Em Minas Gerais 53% da cobertura 

vegetal é representada por este bioma. É um bioma com grande disponibilidade 

de recursos e componentes naturais renováveis, que podem gerar ocupação 

permanente para um número determinado de pessoas e, demanda estudo de seus 

elementos arbóreos e arbustivos, que detêm substâncias aromáticas, tintoriais, 

oleaginosas e medicinais, entre outras de grande interesse econômico.  

A exploração dos recursos naturais, nesse bioma, normalmente é 

caracterizada pelo uso inadequado e insustentável da flora e fauna nativa, 

associada à falta de políticas públicas eficientes e operacionais para a 

conservação da natureza, o que vem aumentando o risco de extinção de um 

grande número de populações naturais de espécies arbóreas. Tal fato 

compromete evolutivamente as espécies, em função da diminuição da 

variabilidade genética de populações naturais e pela interrupção do fluxo gênico, 

ou seja, pela diminuição do intercâmbio de alelos entre populações. 

Conseqüentemente, poderá haver redução da capacidade dessas populações 

naturais em se adaptarem às mudanças adversas. 

O processo fragmentação ocorre em vários biomas brasileiros e, segundo 

estudos do comportamento das espécies, do fluxo gênico, da migração e de 

extinção, inúmeros indivíduos e populações de espécies já foram perdidos. Em 

virtude desta realidade, existe uma necessidade urgente de que estudos genéticos 

em populações naturais sejam realizados, para que sejam estabelecidas 

estratégias apropriadas de conservação da diversidade genética, de uso e de 
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manejo adequado. Porém, torna-se necessária a conjugação de esforços in situ e 

ex situ para que essa rica flora se conserve. 

Dentro deste contexto, a espécie Dimorphandra mollis Benth., 

conhecida vulgarmente como favela, faveira ou fava d’anta, apresenta-se 

potencialmente adequada para esses estudos. Esta espécie é muito explorada no 

Cerrado pela sua capacidade de sintetizar, em suas favas, princípios ativos como 

a Rutina, que são amplamente procurados pela indústria farmacêutica e 

cosmética, tanto no mercado nacional como internacional.  

Contudo, a falta de manejo da D. mollis pode levar a uma perda 

considerável no número de indivíduos em função da má condução e não adoção 

de critérios para a colheita das favas, ocasionando mutilação das plantas. A 

coleta de frutos sem um plano de conservação genética e de manejo adequado, 

pode resultar no estreitamento da variabilidade devido às restrições na 

disseminação de sementes e, conseqüentemente, com reflexos nos níveis de 

propagação e regeneração natural da espécie.  

Assim, considerando que o conhecimento da estrutura e da diversidade 

genética de uma espécie, bem como a compreensão de outros fatores 

relacionados, é um ponto chave para a adoção de estratégias de manejo mais 

adequadas para a sua conservação genética, objetivamos com este trabalho gerar 

informações que possam ser utilizadas para a manutenção e conservação de D. 

mollis. De maneira específica, este trabalho teve como finalidade: 

i. descrever os níveis de variabilidade genética intrapopulacional 

em três populações naturais de D. mollis, utilizando-se técnicas 

de isoenzimas como marcador molecular; 

ii. estudar a distribuição da variabilidade entre e dentro das 

populações naturais, de modo a fornecer informações para 
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programas de conservação e posterior melhoramento genético da 

espécie; 

iii. estimar o fluxo gênico e o tamanho efetivo das populações; 

iv. verificar a existência de estruturação genética espacial nessas 

populações; 

v. gerar subsídios para o manejo da espécie. 
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1. REFERENCIAL TEÓRICO 
 

2.1 Fragmentação de florestas tropicais e perda de biodiversidade 

 
 A expansão da população humana e suas atividades têm resultado na 

degradação, fragmentação e destruição dos hábitats a tal ponto, que se torna a 

maior causa da perda de biodiversidade do planeta. A fragmentação do hábitat 

resulta na quebra da continuidade da distribuição da vegetação original, 

reduzindo a quantidade de nichos disponíveis à flora e fauna, e acrescenta 

bordas a uma paisagem originalmente contínua (Fonseca, 2000).  

 A avaliação das conseqüências da redução e isolamento de populações é 

fundamental para predizer o destino de espécies em fragmentos florestais e para 

o planejamento efetivo de programas de manejo em pequenas áreas de floresta. 

Essa avaliação é uma tarefa complexa, porque o efeito da fragmentação pode se 

estender indiretamente por meio de uma rede de interações interespecíficas e a 

mais crítica dessas interações talvez seja aquela que afeta diretamente o sucesso 

reprodutivo (Bacles et al., 2004; Dick et al., 2003; Dutech et al., 2005; Ward et 

al., 2005). O processo de polinização, por exemplo, pode ser interrompido pela 

fragmentação florestal, mediante efeitos diretos e indiretos nas plantas e 

polinizadores, resultando em prejuízos para as espécies vegetais, tais como 

redução e isolamento de populações de plantas e perda da variabilidade (Murcia, 

1996). 

 Tanto fatores naturais como antrópicos têm influenciado e 

modificado padrões de vegetação, tendo como conseqüência a 

fragmentação, levando a diminuição da diversidade biológica,  e  

estabelecendo distúrbios entre as  interações dos fatores físicos 



 5 

(topografia, pluviometria, geologia), biológicos e sociais,  (Cunningham 

2001). 

 

2.2 Efeitos da fragmentação e do manejo na estrutura genética de 

populações naturais de espécies arbóreas 

 

Uma espécie é formada por populações espalhadas por sua área de 

distribuição geográfica. Essas populações naturais são fontes de germoplasma 

para programas de melhoramento genético e também são as unidades sobre as 

quais incide o manejo para a produção ou conservação dos recursos naturais 

(Robinson, 1998).  

No entanto, os ecossistemas, nos quais as populações naturais estão 

inseridas, vêm sofrendo diversas alterações, principalmente devido às atividades 

humanas. Tais mudanças resultam em ecossistemas fragmentados, formando 

mosaicos de vegetação remanescentes, mergulhados numa matriz antropizada. 

Nesse processo, grandes populações são reduzidas e subdivididas, o que pode 

acarretar alterações em processos ecológicos e genéticos, como na riqueza e 

composição de espécies (Murcia, 1995), no comportamento de polinizadores e 

dispersores, no sistema de reprodução e no fluxo gênico.  

Com relação à diversidade biológica, observa-se a extinção de 

populações de espécies devido à redução na diversidade e tamanho populacional 

da flora e fauna, aumento dos níveis de endogamia nas populações, 

modificações nas interações bióticas (polinização, dispersão de sementes, 

predação, herbivoria e competição) e abióticas (temperatura do ar, intensidade 

luminosa e composição do solo). 

As respostas das espécies vegetais ao processo de fragmentação são 

altamente variáveis, dependendo das características das mesmas e das alterações 

ambientais ocorridas (Lowe et al., 2005). Em algumas espécies de plantas, por 
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exemplo, foi observado que a fragmentação não levou ao aumento da 

divergência entre as populações, nem à redução na variação genética e 

heterozigosidade dentro de populações e nem nos níveis de fluxo gênico entre os 

fragmentos (Dick et al., 2003; González-Astorga & Núñes-Farfán, 2001; Sun, 

1996; White et al., 2002; Young et al., 1993). Foré et al. (1992) discutem que a 

diversidade genética e estrutura podem ser alteradas se a fragmentação florestal 

modificar os padrões de dispersão de pólen e sementes. 

 Dois pontos principais devem ser considerados quando se avalia a 

capacidade de uma espécie nativa sobreviver em determinada reserva. Em 

primeiro lugar, cada espécie tem um tamanho de população mínimo viável que é 

necessário para cruzamentos, produção de descendências geneticamente 

variáveis (para espécies de reprodução cruzada), sobrevivência a flutuações 

aleatórias no tamanho e, produzir novas populações colonizadoras a longo prazo. 

Populações isoladas, abaixo do tamanho mínimo, provavelmente não persistirão 

(Boecklen e Simberleff, 1986). Em segundo lugar, populações pequenas e 

isoladas tendem a possuir níveis mais baixos de heterozigose observada que 

populações grandes e extensas (Soulé, 1983; Ellstrand e Elam, 1993). 

Populações que sofreram estrangulamentos genéticos têm maiores 

probabilidades de sofrer redução na heterozigose, o que pode diminuir sua 

capacidade de adaptar-se às mudanças de condições ambientais (Barrett e Kohn, 

1991). Conseqüentemente, as estimativas do tamanho mínimo da área, 

necessária para a persistência em longo prazo das espécies, devem incluir 

suficiente espaço físico para minimizar a probabilidade de ocorrerem 

estrangulamentos genéticos. Esta área mínima dependerá da densidade 

populacional da espécie-alvo, de forma que o tamanho mínimo necessário da 

reserva para a persistência da espécie provavelmente diferirá entre taxa. 

Muitas espécies podem ter populações muito pequenas para serem 

viáveis em longo prazo e numerosas espécies, ainda presentes nos fragmentos, 
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podem estar fadadas à extinção (Magsalay, Dutrson e Timmis, 1995). Indivíduos 

de árvores vivem por séculos, e o que se observa atualmente pode simplesmente 

ser um efeito de retardamento antes da extinção. Entretanto, a sobrevivência 

destas, depende grandemente da erosão da diversidade genética que ocorre 

quando o tamanho populacional decai, o que evidencia que este deve ser o 

principal foco de atenção para a conservação (Heywood et al., 1994). De fato, 

estima-se que nas florestas tropicais a taxa de extinção de populações é três a 

oito vezes maior que a de extinção de espécies global (Hughes, Daily e Ehrlich, 

1997). Diante de tal realidade, tornam-se imprescindíveis os estudos de estrutura 

genética de espécies em populações de ambientes fragmentados, para que sejam 

estabelecidas populações-base para conservação genética in situ. 

 Após o processo de fragmentação, populações remanescentes 

apresentam um número de indivíduos menor e se esse for abaixo do número 

mínimo adequado ( eN̂  mínimo) pode ocorrer, em curto prazo, deriva genética, o 

que significa ter as freqüências de seus alelos afastadas daquelas da população 

original, podendo ocorrer a perda de alelos. Em longo prazo, pode haver um 

aumento da endogamia, decorrente da maior probabilidade de autofecundação e 

cruzamentos entre indivíduos aparentados (Kageyama et al., 1998; Keller & 

Waller, 2002).  

Além do processo de fragmentação, o manejo florestal também pode ser 

responsável pelas alterações nas populações naturais. Segundo Ratnam & Boyle 

(2000), as atividades humanas modificam o tamanho e a estrutura da população, 

tanto da espécie manejada como das outras espécies associadas a ela, alterando 

sua estrutura genética e seus níveis de diversidade. Jennings et al. (2001) 

consideram que o manejo pode resultar diretamente na perda de diversidade 

genética, podendo levar à perda de alelos (especialmente alelos raros) e 

promovendo um efeito conhecido como gargalo genético, que é o afunilamento 

da base genética da população. Resultados publicados por Sebbenn et al. (2000) 
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mostram que o manejo florestal levou a uma perda de alelos raros, redução na 

diversidade gênica e aumento na taxa de autofecundação em Tabebuia 

cassinoides. 

Uma população sob manejo está sujeita a alterações no seu tamanho e 

nos padrões de distribuição espacial dos seus indivíduos (Bawa & Krugman, 

1990) acarretando mudanças na densidade e comportamento dos polinizadores, 

alterando os níveis de cruzamento (Murawski et al., 1994; Jennings et al., 2001), 

com o aumento da autofecundação e conseqüentemente da endogamia (Bawa & 

Krugman, 1990). Nesse caso, a população natural pode estar sujeita à depressão 

genética por endogamia (Keller & Waller, 2002), caracterizada pela redução na 

produtividade, fertilidade, viabilidade das sementes, adaptação e vigor (Mettler 

& Gregg, 1973; Falconer & Mackay, 1996). 

Além desses efeitos, o corte seletivo pode promover uma seleção 

disgênica (Jennings et al., 2001; Lemes et al., 2003), resultante da contínua 

exploração de indivíduos superiores, fazendo com que uma grande parte da 

população remanescente seja constituída por indivíduos de qualidade inferior. 

 

2. 3 Cerrado – A savana brasileira 

 

 As savanas são encontradas nos quatro continentes com faixas tropicais. 

No Brasil, chamadas de Cerrado, as savanas chegaram a ocupar uma área 

heterogênea descontínua de aproximadamente 2 milhões de km2 de extensão em 

mais de dez estados, o que representa cerca de 23% da área do território 

brasileiro. O Cerrado é reconhecido como a savana mais rica do mundo em 

biodiversidade com a presença de diversos ecossistemas (Yong et al., 1993; 

Fonseca, 2000). 
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Até a década de 1950, os Cerrados mantiveram-se praticamente 

inalterados. A partir da década de 1960, com a interiorização da capital e a 

abertura de uma nova rede rodoviária, largos ecossistemas deram lugar à 

pecuária e à agricultura extensiva, como a soja, arroz e ao trigo. Tais mudanças 

se apoiaram, sobretudo, na implantação de novas infra-estruturas viárias e 

energéticas, bem como na descoberta de novas vocações desses solos regionais, 

permitindo novas atividades agrárias rentáveis, em detrimento de uma 

biodiversidade até então pouco alterada. Durante as décadas de 1970 e 1980 

houve um rápido deslocamento da fronteira agrícola, com base em 

desmatamentos, queimadas, uso de fertilizantes químicos e agrotóxicos, que 

resultou em 67% de áreas do Cerrado “altamente modificadas”. Restam apenas 

cerca de 20% de área em estado conservado (Gomes, 1998). 

 O cerrado ocupa a maior parte do Brasil Central (sul do Mato Grosso, 

Goiás, Tocantins, Mato Grosso do Sul, oeste da Bahia, oeste de Minas Gerais e 

o Distrito Federal). Nesta vasta e heterogênea região encontra-se uma grande 

variedade de sistemas ecológicos, inclusive manchas de floresta, variados tipos 

de solos, clima, relevo e altitude, prevalecendo em quase toda sua extensão uma 

combinação peculiar de condições edáficas e climáticas, que deu origem a 

vegetação que a caracteriza (Gomes, 1998). 

 Coutinho (1992) descreve que a flora nativa dos cerrados está adaptada 

a esses solos, pois suas plantas não apresentam, tanto quanto se perceba, sinais 

de deficiências nutricionais. Algumas análises do teor mineral de seus órgãos 

não indicaram valores muito abaixo do normal nas plantas em geral. As espécies 

de cerrado certamente dispõem de mecanismos eficientes que lhe permitam 

sobrepujar as dificuldades nutricionais do solo e absorver o que é essencial à sua 

sobrevivência. Algumas espécies nativas do cerrado são capazes de acumular 

alumínio nas folhas em quantidades até 700 vezes a mais que a maioria das 

plantas. 
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 Mittermeier (1995), estima sobre a vegetação natural remanescente 

indica que o Cerrado sofreu um grande impacto. Cerca de 78,7% de sua área 

estão sob alguma forma de uso pelo homem, o que significa que apenas 21,3%, 

ou 432.814 km2,  dos 2.031.990 km2 ainda se conservam intactos.  

Do Cerrado, extrai-se diferentes tipos de produtos animais e vegetais, 

sendo que mais de 200 espécies de plantas potencialmente úteis ainda não foram 

devidamente exploradas e cerca de 50 são pouco exploradas, e apenas algumas 

dezenas destas são exploradas comercialmente (Gomes e Amâncio, 1995).  

 A ação do fogo como agente natural ou antrópico é bastante comum no 

cerrado, fazendo com o que o ambiente seja constantemente transformado, pois 

atua diretamente sobre diversos aspectos ecológicos deste ecossistema. Apesar 

de bastante citado por diversos autores, o estudo do fogo no cerrado necessita 

ainda de um maior embasamento científico para comprovar sua atuação 

(Coutinho, 1992). 

 Estes fatores em conjunto mostram que o cerrado é um bioma 

enormemente heterogêneo, apresentando um gradiente variado de hábitats 

naturais que abrigam inúmeras comunidades de flora e fauna em diversidade de 

espécies e abundância de indivíduos, os quais vivem em estreita associação 

pluriespecífica no espaço. Esta complexa associação chamada de comunidade 

ecológica é dinâmica em função do tempo. Assim, a história evolutiva do 

cerrado influencia a presente distribuição da fauna e seus hábitats (Alho, 1993). 

 Embora já comprovada a sua importância em termos de biodiversidade, 

a proteção legal deste ecossistema resume-se ao disposto no Código Florestal e 

às áreas designadas como UC’s que equivalem a 1% da extensão territorial do 

país (Feldmann, 1997). 
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2.4 Descrição, ocorrência e potencialidades da D. mollis 

 
 O gênero Dimorphandra, pertence à família Fabaceae, consiste de 

aproximadamente 11 espécies distribuídas desde a região norte da América do 

Sul atingindo a região sudeste do Brasil Central (Silva, 1986). Entre estas 

espécies, a Dimorphandra mollis Benth. possui ampla distribuição, característica 

esta apresentada por poucas espécies deste gênero. 

A espécie D. mollis, ocorre nos estados de Mato Grosso, Goiás, Distrito 

Federal, Minas Gerais e São Paulo. Tipicamente de hábito xerofítico, ocorre no 

Cerrado e suas variações (campo cerrado e cerradão) e nas matas de encosta, 

próximo a elevações, são encontradas em solos argilosos ou arenosos e em 

altitudes que variam entre 500 e 1700m. Esta espécie é conhecida por vários 

nomes vulgares como faveira, favela, fava-d’anta. 

Trata-se de uma espécie hermafrodita cujas flores são polinizadas por 

pequenos insetos. A dispersão dos propágulos é feita por mamíferos não 

voadores sendo chamada de mastocoria (Oliveira et al. 1998, 2001). Bizerril et 

al. (2005) analisaram mostras de fezes de anta (Tapirus terrestris) no Cerrado do 

Brasil Central e mostram que esta é um importante consumidor de frutos e 

potencial dispersor de sementes. Contudo, esse consumo foi reduzido em função 

da baixa densidade destes frugívoros, os autores também discutem a 

possibilidade de os dispersores originais pertencerem a megafauna extinta de 

mamíferos da América do Sul. 

Segundo Lorenzi (2002) a planta é decídua, heliófita, característica do 

cerrado e campo cerrado.  Sua madeira é empregada para tabuado, confecção de 

compensados, forros, painéis, brinquedos e para lenha e carvão. A casca é rica 

em tanino e outrora muito utilizada para curtir couro. Suas vagens (favas) são 

tóxicas para o gado bovino. A árvore apresenta qualidades ornamentais que a 
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recomendam para o paisagismo. Pela ampla adaptação a terrenos secos e pobres 

é adequada para o plantio em áreas degradadas. 

A D. mollis possui diversos usos entre eles, destacam-se os usos 

madeireiros, forrageiros, paisagístico, curtume, recuperação de áreas degradadas 

e o uso que possui o maior valor econômico é o medicinal, através da 

bioprospecção de rutina.  

 A principal importância da espécie está em seu fruto, pois o pericarpo e 

a polpa do mesmo contêm glicosídeos flavônicos, especialmente a rutina 

(quercetina - 3 - rutinosídio), além de hesperidina e eriodictina, incluídos no 

grupo dos bioflavonóides. Os principais produtos extraídos do fruto são a rutina, 

a ramnose e aquercetina. A rutina foi descoberta em 1936, pelo bioquímico 

húngaro Albert Szent – Györgyi, se apresenta sob a forma de um pó sem sabor e 

de cor amarelo - esverdeado, composto por cristais microscópicos em forma de 

agulhas. A mesma se desponta como uma das substâncias mais promissoras na 

produção de medicamentos que atuam no combate ao envelhecimento e às 

doenças degenerativas. Adeodato (1998) cita que a rutina atua especialmente 

contra males causados pela senilidade, apontando com isso a tendência de 

aumento do consumo do produto em conseqüência do contínuo aumento da 

população idosa. 

Os frutos contêm entre 6 e 10% de rutina, sendo utilizados pela indústria 

em estádio de pré-maturação para extração de composto, um bioflavonóide que 

ocorre naturalmente no reino vegetal e estão comumente contidas na dieta 

humana (Martins, 2004). Estes flavonóides como a rutina têm atividade 

vitamínica P: normalizam a resistência e a permeabilidade dos vasos capilares, 

em combinação com vitamina C. Além disso, a rutina diminui a permeabilidade 

dos glóbulos vermelhos e protege a vitamina C contra oxidação, podendo 

também ser empregada como anti-hemorrágica, atuam inibindo o crescimento de 
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tumores em vários cancros celulares, possui poderosa ação antioxidante, além de 

ser utilizada em cosméticos, uma vez que protege a pele contra os radicais livres. 

 No entanto, segundo Almeida (2004), como a espécie ainda não é 

cultivada, toda esta matéria prima é extraída do Cerrado de forma desordenada, 

não havendo o cuidado com a reprodução da espécie, com isso a mesma poderá 

ser dizimada. Segundo Gomes (1998), há falta de informações estatísticas, nem 

o Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística (IBGE) dispõe de informações 

sobre a espécie, prejudicando uma análise mais aprofundada sobre o 

extrativismo da D. mollis. 

A rutina é explorada por grandes empresas nacionais e estrangeiras,  

como a Botica Comércio, Importação e Exportação, Botica Veado D´Ouro Ltda; 

FITOL S.A. Indústria e Comércio, Merck Indústrias Químicas S.A.; Merck 

Maranhão Produtos Vegetais S.A., PVP Sociedade Anônima, Sanrisil S.A.em 

São Paulo mediante o pagamento de um preço irrisório pela matéria - prima, 

depois de refinada a substância volta ao mercado sob a forma de medicamentos, 

vitaminas e complementos alimentares a preços altos. O total do faturamento 

anual das empresas, apresentado por Gomes(1998), com a exportação de rutina, 

nos últimos anos tem mantido um faturamento médio anual em torno de US$ 

12.039.876,00. 

Além da rutina, extrai-se da D. mollis a ramnose, um aditivo alimentar 

que participa da síntese de furaniol e é utilizado pela indústria alimentícia como 

aromatizante (Gomes, 1998). 

Gomes e Amâncio (1995) descrevem a partir de diagnóstico feito no 

norte de Minas Gerais, que várias espécies são intensamente utilizadas pelas 

comunidades e que, algumas extrações de ervas parecem manter um equilíbrio 

entre a exploração e a regeneração. Outras são depredadoras, como a extração de 

madeiras para carvão e posterior formação de pastagem ou culturas, ou ainda a 
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extração de frutos, que merece um estudo mais aprofundado sobre possíveis 

efeitos predatórios. 

 Gomes (1998) menciona que é necessário haver maior integração entre 

organismos de pesquisas e indústrias, objetivando não só estudos dos 

componentes químicos da matéria-prima, mas também o levantamento de 

problemas relacionados à garantia da manutenção da espécie. 

 Por outro lado, Rantam & Boyle (2000) e Bawa & Krugman (1994) 

argumentam que a exploração sustentada de florestas nativas necessita de 

estimativas confiáveis de parâmetros demográficos e genéticos que permitam a 

manutenção no espaço e no tempo das espécies exploradas.  

 

 

2.5 Diversidade genética 

 

 O sucesso de programas de conservação e melhoramento genético 

depende diretamente dos níveis de variabilidade genética das populações de 

interesse, pois somente a partir da variabilidade é possível que se selecione os 

genótipos de interesse. 

Uma população pode ser definida, de um ponto de vista genético, por 

um grupo de indivíduos da mesma espécie, que se cruzam, possuindo, por isso, 

propriedades comuns, ocupando o mesmo espaço, bem como tendo continuidade 

no tempo. A troca de alelos que ocorre entre os seus membros e a transmissão 

deles de uma geração para outra são os aspectos mais importantes na definição 

de “população”. Portanto, um reservatório ou conjunto gênico (“pool gênico”) se 

constitui de toda informação contida num grupo de indivíduos que se cruzam e é 

reconstituído a cada geração (Mettler e Gregg, 1973). 

Segundo Dias & Kageyama (1991), em nível molecular, a variabilidade 

genética natural manifesta-se em indivíduos dentro de população, em populações 
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dentro de espécie, a nível de espécie e a nível de ecossistema. A estrutura 

genética das populações envolve o conhecimento dos níveis de variabilidade 

genética e de sua distribuição entre e dentro de populações, sendo este 

conhecimento muito importante por permitir a adoção de estratégias de manejo 

mais adequadas para a conservação genética e também na exploração desta 

variabilidade em melhoramento vegetal. 

Segundo Hamrick & Murawski (1991), a magnitude da variabilidade 

isoenzimática dentro de populações de plantas é influenciada por fatores 

ecológicos e da história vital das espécies, assim como pela história recente das 

populações (Brown, 1979; Loveless e Hamrick, 1984; Hamrick e Godt, 1989; 

Oliveira, 2000). Por exemplo, as populações que têm sido pequenas por várias 

gerações, ou que atravessaram uma série de gargalos genéticos, podem ter uma 

menor variabilidade genética do que aquelas populações que são grandes e 

estáveis por várias gerações (Nei et al., 1975; Karron, 1987 et al., 1988). Nei, et 

al., (1975) apontam que, com a deriva genética, o número médio de alelos por 

loco diminui, porque a probabilidade de um alelo raro ocorrer em uma 

população fundadora diminui com o tamanho da população. 

Um fator que deve ser levado em consideração nos estudos 

populacionais refere-se ao procedimento de amostragem a ser adotado. Há 

discussões na literatura sobre o número mínimo de locos necessários para se 

gerar estimativas aceitáveis quanto à variação genética. Lewontin (1974) é da 

opinião de que estudos com menos de 18 locos são de valor questionável. 

Segundo Powell (1975), outros autores não têm incluído estudos em que menos 

de 10 locos tenham sido utilizados. Outros critérios que são freqüentemente 

aplicados relacionam-se ao número de populações por espécie e ao número de 

indivíduos por população (Hamrick, 1979). 

Uma vez que indivíduos, e não genótipos de um único loco são 

produzidos por eventos de cruzamentos e, ou endogamia, torna-se mais intuitivo 
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o uso de vários locos polimórficos simultâneos para o exame do sistema 

reprodutivo. 

Dado que o esforço experimental total, ou o custo, é limitado, existe 

uma escolha, então, entre amostrar um grande número de locos para um número 

restrito de indivíduos e amostrar um grande número de indivíduos para poucos 

locos. A máxima eficiência para estimar a taxa de cruzamento em plantas 

predominantemente endogâmicas, nas quais o equilíbrio é comum (Brown, 

1979), dá-se a partir de grandes amostras com poucos locos polimórficos. Em 

contraste, em plantas predominantemente alogâmicas, mais locos devem ser 

amostrados em detrimento do tamanho de amostras de indivíduos, para aumentar 

a eficiência estatística. O primeiro procedimento aumentará a precisão da 

estimativa de cruzamento em uma população pelo registro de mais zigotos, 

enquanto o segundo aumenta a precisão pelo aumento da probabilidade de 

detectar geneticamente cada evento de alocruzamento (Shaw e Brown, 1982). 

Aumentar o número de enzimas freqüentemente exige o uso de sistemas 

tampões adicionais para se obter uma resolução adequada, e isso envolvem 

tempo adicional, trabalho e despesas. E, contrapartida, uma vez que os sistemas 

tampões para certas enzimas já tenham sido determinados para um grupo de 

plantas, é relativamente simples o exame de um grande número delas. Como 

conseqüência, a maioria dos estudos sistemáticos utilizando eletroforese é 

provavelmente deficiente no número de enzimas, ao invés de ser em número de 

plantas examinadas (Crawford, 1983,1990). 

Para a realização do estudo da variabilidade genética em populações 

naturais, são necessárias duas etapas fundamentais: a primeira é descrever os 

níveis de variabilidade genética mantida dentro das populações de espécies; a 

segunda é descrever o caminho pela qual a variabilidade genética é distribuída 

entre e dentro de populações (Loveless e Hamrick, 1987; Kageyama, 1987). 
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 A caracterização da variabilidade genética dentro de populações é 

efetuada a partir de medidas de diversidade intrapopulacionais, como: a 

porcentagem de locos polimórficos ( P̂ ); o número médio de alelos observados 

(Â); a heterozigose média esperada ( eĤ ) por loco e a heterozigose média 

observada ( oĤ ). 

 

2.6 Técnicas para estudo da diversidade genética 

 
 O conceito de diversidade segundo Nei (1973), é associado à 

variabilidade genética existente em uma dada espécie, sendo a heterozigosidade 

esperada a medida para quantificar esta diversidade. A quantificação da 

diversidade pode ser feita utilizando vários marcadores morfológicos, 

fisiológicos, bioquímicos ou moleculares.  

 Isoenzimas são as diferentes formas bioquímicas de uma enzima, com 

uma mesma especificidade de substrato, que podem ser identificadas por 

migração e coloração em gel. Podem ser controlados por um ou vários alelos 

situados em um mesmo loco, ou em diferentes locos (Alfenas et al., 1991). 

A eletroforese de isoenzimas revelou uma nova fonte de marcadores 

genéticos capazes de identificar indivíduos homozigóticos e heterozigóticos. 

Esta técnica contribuiu para avanços expressivos na área da genética de 

populações, revelando uma quantidade significativa de variação nos mais 

diferentes organismos (Pinto et al., 2001). A rapidez e simplicidade da técnica 

aliada ao seu baixo custo em relação aos marcadores baseados em polimorfismo 

de DNA fazem com que esse marcador continue a ser utilizado para responder 

às diversas perguntas que a genética impõe. 
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 A estrutura genética de populações, a partir de dados enzimáticos, pode 

ser caracterizada utilizando três metodologias distintas: análise de variância de 

freqüências alélicas (Vencovsky, 1992; Weir, 1996), estimativas da diversidade 

genética de Nei (1973, 1978) e estatística F de Wright (Wright, 1965). A análise 

da variância fornece a distribuição da variabilidade genética em diversos níveis 

hierárquicos. A diversidade genética de Nei fornece a proporção da variabilidade 

genética contida entre e dentro das populações, e a estatística F fornece os 

índices de fixação alélicas do total de populações, média dentro e entre 

populações, ou seja, fornece a probabilidade de dois genes tirados ao acaso, de 

diferentes níveis populacionais, serem idênticos por descendência. 

 A estatística F tem sido utilizada para quantificar a estrutura genética de 

populações por fornecer os níveis de fixação alélica dentro das populações ( ISF̂ ) 

entre populações ( STF̂ ) e total das populações ( ITF̂ ). Além disso, esta 

estatística também infere sobre a aderência das populações ao Equilíbrio de 

Hardy-Weinberg (EHW). Valores de F iguais a zero indicam que os genótipos 

da população se encontram em EHW. Valores de F maiores que zero indicam 

excesso de homozigotos, e valores menores que zero indicam excesso de 

heterozigotos. 

 

 

2.7 Fluxo gênico 

 

Fluxo gênico, por definição, inclui o movimento dos gametas, sementes, 

indivíduos ou grupos de indivíduos e a recolonização de populações inteiras 

(Slatkin, 1981). Pode-se dizer que é a entrada ou saída recorrente de genes de 

uma população por migração. O fluxo gênico tem o efeito de homogeneizar a 

composição genética, de modo que se ele for o único fator operante, todas as 

populações irão convergir para uma mesma freqüência alélica (Futuyma, 1992). 
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A movimentação de alelos entre e dentro populações naturais é resultado 

de dispersão dos propágulos, bem como dos efeitos da seleção natural, 

associados à dinâmica demográfica (Reis, 1996). Neste contexto, Kageyama 

(1986) ressalta que a dispersão de pólen e de sementes determina o fluxo gênico 

entre e dentro de populações, influenciando diretamente a estrutura genética das 

populações. 

O fluxo gênico está entre os eventos que melhor caracterizam a 

dinâmica da movimentação de alelos em populações naturais, pois implica na 

quantificação deste movimento entre populações, bem como na caracterização 

dos mecanismos envolvidos (Reis, 1996). De acordo com Martins (1987), o 

fluxo gênico é importante entre os diversos mecanismos microevolutivos, por 

suas implicações na estrutura genética de populações, tanto entre como dentro, 

pois condiciona a natureza e o nível de variabilidade dessas populações e precisa 

ser considerado no estabelecimento e manejo de reservas genéticas. Slatkin 

(1981) sugere que as espécies com alto fluxo gênico desenvolvem-se como uma 

unidade panmítica, enquanto que a seleção e a deriva podem ser bastante 

importantes em espécies que apresentem baixo fluxo gênico. 

Entretanto, Wright (1931) ressalta que o fluxo gênico deve exceder um 

determinado nível para evitar substancial diferenciação genética devida à deriva. 

Na teoria, populações locais irão divergir por deriva se o fluxo gênico ( mN̂ ) a 

partir de uma população fonte ou unidade panmítica for menor que 1 migrante 

por geração. 

Futuyma (1992) descreve quatro modelos para explicar como o fluxo 

gênico atua em metapopulações: i) continente-ilha que é representação mais 

simples do processo de colonização. Ele baseia-se no modelo de migração de 

ilhas de Wright (1940) e assume migração unidirecional de uma fonte 

relativamente grande, com uma freqüência alélica fixada para colônias pequenas 

isoladas ou ilhas. Pode ser aplicado para populações de plantas que envolvem 
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dispersão a longas distâncias e são particularmente relevantes para a distribuição 

de plantas colonizadoras (Barrett & Husband, 1989); ii) no modelo de ilhas a 

migração ocorre entre subpopulações. Ao contrário do modelo “continente-ilha”, 

a migração é multidirecional porque as subpopulações são consideradas com o 

mesmo tamanho efetivo, iii) alpondras ("stepping-stone") no qual cada 

população recebe migrantes somente de populações vizinhas. No modelo de 

“alpondras” (Kimura & Weiss, 1964), há a predição de que quando a migração é 

restrita dessa forma, as populações divergirão e a correlação entre populações 

diminuirá com as distâncias que as separam (Barrett & Husband, 1989) e iv) 

modelo de isolamento por distância, no qual o fluxo gênico ocorre localmente 

entre vizinhos, em uma população de distribuição contínua. Na maioria dos 

casos, os imigrantes, em grande parte, vêm de grupos vizinhos, havendo um 

maior ou menor grau de isolamento pela distância (Wright, 1969). 

 

 

2.8 Distribuição espacial dos genótipos 

 

O conhecimento e entendimento da estrutura genética espacial ao nível 

populacional são cruciais para o manejo e conservação dos recursos genéticos 

(Kevin et al., 2004), pois a presença de estruturação genética pode influenciar 

padrões reprodutivos e evolutivos. Além disso, tal conhecimento é de 

fundamental importância para o estabelecimento de estratégias de amostragem 

em populações naturais, seja para fins de conservação ou melhoramento 

genético (Miyamoto et al., 2002). 

Diversos processos evolutivos e ecológicos, como a dispersão de 

sementes, a competição inter e intraespecífica e a heterogeneidade do ambiente 

podem afetar os padrões de distribuição espacial dos indivíduos dentro de uma 

população (Kevin et al., 2004). Em adição aos processos ecológicos e 
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evolutivos, a estrutura genética espacial dentro das populações também pode 

afetar os padrões de distribuição espacial, pela dispersão limitada de pólen e 

sementes, deriva genética local, endogamia e seleção favorecendo o mesmo ou 

diferentes genótipos (Heywood, 1991; Epperson, 1995). Epperson & Allard 

(1989) consideram que a estrutura espacial dos genótipos em populações é parte 

integrante dos processos genéticos populacionais. De acordo com Sokal & 

Menozzi (1982), a estruturação espacial dos genótipos pode servir como 

indicativo de processos como migração, fluxo gênico, deriva genética e seleção 

e ainda, influenciar a dinâmica da endogamia biparental e depressão endogâmica 

(Setsuko et al., 2004).  A existência de estrutura genética espacial positiva, ou 

seja, de indivíduos aparentados localizados próximos dentro das populações, 

pode indicar ainda a ocorrência de cruzamentos endogâmicos (Sebbenn, 1997). 

A estrutura genética espacial, ou seja, a maneira como os genótipos 

estão distribuídos espacialmente numa população pode ser investigada utilizando 

a análise de autocorrelação espacial. Os métodos de autocorrelação foram 

desenvolvidos no início dos anos 50 (Moran, 1950 citado por Robinson, 1998) e 

estendidos para a biologia por Sokal & Oden (1978), podendo ser aplicados à 

genética como um procedimento exploratório (Robinson, 1998), procurando 

explicar padrões de heterogeneidade genética. Legendre (1993) define a 

autocorrelação espacial como a propriedade de variáveis assumirem valores, em 

pares de localidades separadas por certa distância, mais similares 

(autocorrelação positiva) ou menos similares (autocorrelação negativa) do que 

seria esperado pela associação aleatória dos pares observados. A análise de 

autocorrelação espacial compreende um conjunto de procedimentos estatísticos 

delineados para detectar e quantificar a dependência em uma variável baseada 

em valores amostrados de localidades múltiplas mapeadas em um espaço 

geográfico (Heywood, 1991).  
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Em estudos de genética populacional, utilizando-se as freqüências 

alélicas, a autocorrelação espacial é usualmente mensurada pelo índice I de 

Moran (Epperson & Chung, 2001; Lacerda & Kageyama, 2003; Kevin et al., 

2004). Os valores da variável devem ser correlacionados com pares de pontos 

em um plano; no entanto, nem todos os pares de pontos serão relacionados, mas 

apenas aqueles considerados vizinhos (Sokal & Oden, 1978). Entre os métodos 

mais freqüentemente utilizados para conectar os pares de localidades amostrais 

vizinhas, estão o algoritmo do vizinho mais próximo e a conexão de Gabriel 

(Sokal & Oden, 1978; Heywood, 1991). 

A estrutura espacial dos genótipos também pode ser analisada a partir de 

estimativas de coeficientes de parentesco ou coeficientes de coancestralidade, 

baseados na probabilidade de identidade dos alelos em dois genes homólogos 

amostrados da mesma maneira. As estimativas de coancestria são definidas 

como probabilidade de identidade por descendência entre alelos (Ritland, 1996). 

A partir de dados de marcadores genéticos estima-se uma “coancestria 

relativa” que pode ser definida como a razão de diferenças de probabilidades de 

identidade por estado (Rousset, 2002). O índice I de Moran tem sido utilizado 

amplamente no estudo da distribuição espacial dos genótipos, mas, 

recentemente, muitos autores têm empregado os coeficientes de coancestralidade 

para analisar as estrutura genética espacial de espécies arbóreas (Loiselle et al., 

1995; Miyamoto et al., 2002; Ruggiero et al., 2005). 

Em uma população existem limitações físicas que podem dificultar os 

cruzamentos aleatórios, devendo haver maior probabilidade de cruzamentos 

entre indivíduos mais próximos, o que por sua vez pode levar à formação de 

grupos, estruturando a população (Futuyma, 1992). Estudos sobre a estrutura 

intrapopulacional de espécies arbóreas têm demonstrado que a distribuição de 

alelos e genótipos não é aleatória dentro das populações. A existência de 

estruturação genética espacial foi observada em populações de Ocotea odorifera 
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(Kageyama et al., 2003b), de Eschweilera ovata (Gusson, 2003), de Shorea 

leprosula e Shorea ovalis (Kevin et al., 2004) e de Cryptocarya moschata 

(Moraes et al., 2004). Por outro lado, há trabalhos envolvendo espécies arbóreas 

tropicais que constataram a ausência de estruturação genética espacial, como em 

Platypodium elegans (Hamrick et al., 1993), Genipa americana (Sebbenn, 

1997), Chorisia speciosa (Souza, 1997), Cedrela fissilis (Póvoa, 2002), 

Caryocar brasiliense (Melo Júnior, 2003) e Myracrodruon urundeuva (Lacerda 

& Kageyama, 2003). 

 

 

2.9 Tamanho efetivo populacional 

 

O tamanho efetivo da população ( eN̂ ) representa o tamanho de uma 

população, ou vizinhança que sofre o mesmo declínio de variância genética por 

endogamia ou deriva, como aquele de uma referencial idealizada, panmítica, de 

tamanho N (Crow e Kimura, 1970; Lande, 1988). O conceito e a teoria 

matemática do tamanho efetivo foram desenvolvidos por Wright (1931) e Fisher 

(1941), a partir de estudos do efeito de deriva genética ao acaso sobre as 

freqüências de genes atribuídos a pequenas populações. 

O tamanho efetivo é tomado como medida de representatividade 

genética da amostra de indivíduos e é um importante parâmetro em genética 

quantitativa e de populações, porque as taxas de deriva genética e de endogamia 

são mensuradas (Vencovsky, 1987). Este parâmetro depende principalmente dos 

níveis de endogamia e parentesco existentes na amostra, sendo que quanto 

maiores estes níveis, menor será a representatividade genética da amostra 

(Vencovsky, 1987). O tamanho efetivo populacional incorpora um fator 

histórico: uma população com um número grande de indivíduos originados há 

poucas gerações de um número pequeno de ancestrais, terá um tamanho efetivo 
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populacional menor do que populações que permaneceram demograficamente 

estáveis há muito tempo. A diminuição do tamanho efetivo populacional é um 

dos principais responsáveis pela perda de variabilidade em populações 

ameaçadas de extinção. O número mínimo de indivíduos que se reproduziram 

durante um período do estrangulamento demográfico define a probabilidade de 

perda de alelos por deriva genética. Os alelos perdidos só podem ser recuperados 

por mutação ou, a partir de outras populações, por imigração (Solé-Cava, 2001). 

O tamanho efetivo pode ser estimado para várias situações, como por 

exemplo, para uma população de plantas adultas, uma população estruturada em 

progênies, várias populações, populações em várias regiões, acessos de um 

banco de germoplasma etc. O importante na estimativa de eN̂ é que a população 

de referência esteja bem definida (Sebbenn, 2001). 

O tamanho efetivo de população influencia diretamente na manutenção 

da estrutura genética de uma população ao longo das gerações. Neste sentido, o 

eN̂ é de grande importância para delimitar a área mínima viável para 

conservação in situ de uma espécie (Sebben, 1997). Além disso, o conhecimento 

do eN̂  pode contemplar também os planos de conservação ex-situ, pois a coleta 

de sementes para coleções de germoplasma pode ser feita de maneira a se 

capturar o máximo de representatividade genética, ou seja, o máximo eN̂ , e a 

partir deste parâmetro propiciar a manutenção das populações por longo tempo 

nos bancos de germoplasma. 
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3. MATERIAL E MÉTODOS 
 
 

3.1 Caracterização dos locais de estudo  
 
 

O material para estudo foi obtido a partir da coleta em três populações 

naturais de D. mollis, localizadas no município de Jequitaí, norte do estado de 

Minas Gerais (Figura 1). As populações apresentam um distanciamento entre si 

variando de 5 a 16 km. 

O primeiro local de estudo, está localizado na Fazenda Vargem da Cruz, 

aqui denominada população Vargem da Cruz,  com altitude média de 541 m, nas 

coordenadas UTM 23 K 553 301 e 810 1009 e corresponde a uma área de 

extrativismo da D. mollis. Este local encontra-se às margens do Rio Jequitaí, 

afluente do São Francisco. Segundo a descrição de antigos moradores e 

catadores de fava, a área era coberta por vegetação de cerrado sensu stricto 

(IBGE, 1993). Atualmente apresenta-se altamente antropizada e, devido a 

expansão das áreas de pastagens, os indivíduos remanescentes de D. mollis ainda 

se encontram na área devido ao grande interesse pela coleta de seu fruto. A 

coleta é realizada pelo proprietário e pelos moradores meeiros e outros catadores 

da região. Segundo análise de solos realizadas pelo Laboratório de Análise 

Química de Solos da UFLA, os solos possuem classe de textura média, 

apresentando maior concentração de areia e média concentração de matéria 

orgânica. 

A segunda população encontra-se na Fazenda Campina Verde, inserida 

nas coordenadas 23 K 563 196 e 809 7172 e com 530 m de altitude. Essa área 

sofre forte exploração da vegetação, principalmente para a produção do carvão 

vegetal. Os moradores, assim como na população Vargem da Cruz, fazem o 

corte seletivo, deixando indivíduos de fava para a coleta. Apesar do corte ser 

seletivo para a carvoaria, percebeu-se no campo vários indivíduos de D. mollis 
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cortados. Segundo os carvoeiros, eles não são orientados pelos órgãos locais 

competentes para manejar o cerrado para a fabricação de carvão. Assim como na 

população Vargem da Cruz, os solos possuem classe de textura média, 

apresentando maior concentração de areia e média concentração de matéria 

orgânica. 

A terceira população denomina-se Pau de Fruta, está inserida na 

coordenada geográfica UTM 23 K 567 723 e 809 5746, localiza-se em uma 

chapada e alcança altitude de cerca de 760 m. A área é de difícil acesso, com 

elevadas altitudes, é uma região divisora de águas, permanece com vegetação 

remanescente de Cerrado, em sua formação original sensu strictu (IBGE, 1993), 

ainda pouco explorada. Isto permite que as populações naturais de D. mollis se 

mantenham mais protegidas na região pelo extrativismo local. Os solos possuem 

classe de textura média, apresentando maior concentração de aréia, porém, 

difere-se as outras duas populações devido a baixa concentração de matéria 

orgânica. 

As populações analisadas encontram-se em altitudes variando entre 

530m a 760m. As distâncias geográficas entre as três populações, variam entre 

5km a 16km, conforme a Tabela 1. 

TABELA 1. Altitude e distância geográfica em kilometros entre as populações de 

Dimorphandra mollis Benth analisadas, localizadas no município 

de Jequitai, Minas Gerais. 

Populações Vargem da Cruz Campina Verde Pau de Fruta Altitude (m) 

Vargem da Cruz -   541 

Campina Verde 11,33 -  530 

Pau de Fruta 16,20 5,42 - 760 

 



 2

 
FIGURA 1. Localização das populações de Dimorphandra mollis Benth. no 

Município de Jequitaí - Minas Gerais. 
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3.2 Caracterização genética dos indivíduos 

 

Em cada uma das populações foram amostrados, ao acaso, 60 indivíduos 

por população com uma distância mínima de 50m entre cada um. Todas as 

árvores foram plaqueteadas, identificadas no caule com número correspondente. 

Além disso, todos os indivíduos foram georeferenciados com aparelho de GPS, 

para posterior análise de autocorrelação espacial. 

Para análise da estrutura genética e índices de diversidade, coletaram-se 

amostras foliares de plantas adultas. As amostras foram colocadas em saco 

plástico, identificadas e acondicionadas em caixa térmica com gelo para 

transporte até o laboratório, onde foi armazenado a -75 ºC. 

A coleta foi realizada em duas épocas, a primeira em maio e a segunda 

em agosto, no ano de 2004. A extração das enzimas foi realizada no Laboratório 

de Melhoramento Florestal e Recursos Genéticos do Departamento de Ciências 

Florestais da UFLA. 

 
3.3 Extração das enzimas 
 
 
Para proporção de material vegetal e solução extratora, Alfenas (1998) 

sugere a proporção de 1 g de tecido para cada 2 a 3 mL de solução. Entretanto, 

devido aos resultados satisfatórios alcançados na resolução da maioria das 

enzimas testadas, utilizou-se a proporção de 0,35g de material vegetal para 1,75 

mL de solução extratora. Após a maceração, o produto foi centrifugado a 12.000 

rpm a 4oC por 15 minutos, 40 �L do sobrenadante foi aplicado nas canaletas dos 

géis, composto pelo gel de concentração (4,5%) e de separação (12,5%). 

A eletroforese foi conduzida em cuba vertical, utilizando-se géis de 

poliacrilamida como suporte, procedeu-se, então, a aplicação de corrente elétrica 

proporcionando a migração das isoenzimas. A corrente elétrica aplicada era 
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constante (10 mA em cada gel) e o tempo médio de corrida foi de três horas e 

meia. Após a corrida eletroforética, foram feitas revelações de acordo com o 

sistema enzimático, segundo metodologia de Brune et al. (1998). A identificação 

dos locos e dos alelos foi feita a partir da região mais catódica para a mais 

anódica. Assim, em um sistema enzimático em que dois fragmentos são 

identificados, aquele com maior migração recebeu a denominação de alelo-1 e o 

outro de alelo-2. Da mesma forma, foram identificados os locos presentes em 

cada sistema enzimático. 

A interpretação de cada sistema enzimático foi realizada seguindo os 

padrões descritos em trabalhos do gênero (Alfenas, 1998; Kephart, 1990; Soltis 

& Soltis, 1989). Foram testados 15 sistemas enzimáticos, os quais estão listados 

na Tabela 2, e dentre estes, foram selecionados aqueles que apresentaram 

melhores padrões enzimáticos para interpretação. 

 

TABELA 2. Sistemas enzimáticos testados em Dimorphandra mollis Benth. 

Sistema Enzimático Sigla EC* 
α esterase  α-EST 3.01.01.01 
β esterase  β-EST 3.01.01.01 
β-galactose desidrogenase  GLDH 1.01.01.48 
Álcool desidrogenase  ADH 1.01.01.01 
Enzima málica  ME 1.01.01.40 
Fosfatase ácida  ACP 3.01.03.02 
Glucose desidrogenase GDH 1.01.01.47 
Glutamato oxaloacetato trasaminase  GOT 2.06.01.01 
Glutamato desidrogenase  GTDH 1.04.01.03 
Isocitrato desidrogenase  IDH 1.01.01.42 
Leucina aminopeptidase  LAP 3.04.11.01 
Malato desidrogenase   MDH 1.01.01.37 
Peroxidase  PO 1.11.01.07 
Sorbitol desidrogenase  SDH 1.01.01.14 
Xiquimato desidrogenase  SKDH 1.01.01.25 

        *EC - Enzyme Comission. 
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3.4 Análise dos dados isoenzimáticos 
 
A interpretação dos zimogramas permitiu a determinação dos genótipos 

de cada indivíduo, possibilitando a estimativa de vários parâmetros genéticos. 

 

3.4.1 Variação genética intrapopulacional 
 

A variação genética de cada população foi caracterizada pela estimativa 

das freqüências alélicas e dos índices de diversidade. As freqüências alélicas 

descrevem a variação para cada loco e suas estimativas foram obtidas pelo 

software BIOSYS 2 (Swofford & Selander, 1997), por meio da contagem direta 

do número de alelos por loco, dividido pelo número de alelos no loco: ijp̂  = 

nij/n.j, sendo ijp̂  a freqüência do alelo i na população j, nij o número de 

ocorrência do alelo i na população j e n.j  o número total de alelos amostrados na 

população j. 

Para a determinação da similaridade entre freqüências alélicas dentro de 

um mesmo loco (ou equidade gênica), consideraram-se como similares dois 

alelos que apresentam freqüência entre 0,350 e 0,650 (Frankel et al., 1995). 

 

3.4.2 Índices de diversidade genética 
 

A partir das freqüências alélicas foram obtidos os seguintes índices de 

diversidade genética: heterozigose média observada (�o), heterozigose média 

esperada (�e) de acordo com o equilíbrio de Hardy-Weinberg, número médio de 

alelos por loco ( Â ) e porcentagem de locos polimórficos ( P̂ ). Esses índices 

foram obtidos utilizando o software BIOSYS 2 (Swofford & Selander, 1997), 

com exceção do índice de fixação de Wright, obtido com o auxílio do software 

Genetic Data Analysis - GDA (Lewis & Zaykin, 2000). 



 3

A heterozigose média observada (�o) para cada loco foi obtida pela 

razão entre o número total de heterozigotos e o número de indivíduos. Para se 

obter a heterozigose média observada (�o), as proporções obtidas para cada loco 

foram somadas e divididas pelo número total de locos polimórficos: �o = 1 - 

�Pii, em que Pii é a freqüência dos genótipos homozigotos. 

A heterozigose média esperada (�e) para cada loco em uma dada 

população, foi obtida a partir das freqüências alélicas, segundo freqüências 

genotípicas esperadas conforme equilíbrio de Hardy-Weinberg, de acordo com 

Nei (1987). A heterozigose média esperada foi obtida pela média aritmética 

entre todos os locos polimórficos analisados: �e = 2n(�
2
iP̂ )/(2n - 1), em que n é 

o número de indivíduos amostrados na população em questão e
2
iP̂  a freqüência 

alélica estimada do i-ésimo alelo. 

Dessa forma, a porcentagem de locos polimórficos ( P̂ ) foi obtida pela 

média aritmética do número de locos polimórficos pelo número total de locos. 

Um loco é considerado polimórfico quando a freqüência de seu alelo mais 

comum não ultrapassar 0,99. O critério utilizado para locos polimórficos foi o 

sugerido por Nei (1987) para amostras superiores a 50 indivíduos, utilizou-se 

0,95. 

O número médio de alelos por loco ( Â ) em cada população foi obtido 

pela divisão do número total de alelos pelo número total de locos. 

O parâmetro utilizado para medir o grau de fixação gênica resultante da 

endogamia é o coeficiente F de Wright (1931), definido como a correlação entre 

os alelos nos gametas que formam um zigoto. Estes foram obtidos dos locos e da 

média entre locos a partir das seguintes relações: f̂  = 1 - �o/�e (locos) e f̂  = 1 

- ��o/��e (média entre locos), sendo f̂  a estimativa do índice de fixação de 
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Wright; �o a estimativa da heterozigosidade observada e �e a estimativa da 

heterozigosidade esperada. 

 

3.4.3 Estrutura genética das populações 
 

A estrutura genética foi abordada a partir dos coeficientes de 

coancestralidade de Cockerham. Esta metodologia permite a avaliação da 

divergência em diferentes níveis de hierarquia, além de calcular as estimativas 

com correção para tamanho populacional finito. Os coeficientes de 

coancestralidade são obtidos a partir da decomposição dos componentes de 

variação da análise de variância das freqüências alélicas. Como este modelo 

considera o processo amostral nas estimativas dos parâmetros, a análise de 

variância apresenta uma precisão maior (Reis, 1996; Sebbenn, 1997). 

A análise de variância, considerando os indivíduos adultos, baseou-se no 

seguinte modelo hierárquico de dois níveis: Yijk = µ + pk + aj(k) + gi(jk), em que: 

Yijk  é a freqüência (0 ou 1) do alelo i do indivíduo j da população k; µ é a média 

geral; pk
 é o efeito da população k; aj(k) o efeito do indivíduo j dentro da 

população k; gi(jk) o efeito do alelo i dentro do indivíduo j dentro da população 

k. 

As estimativas dos componentes de variância foram obtidas conforme a 

metodologia apresentada por Weir (1996), a partir das esperanças dos quadrados 

médios, demonstradas na Tabela 3, da seguinte maneira: 
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TABELA 3. Esquema de análise de variância das freqüências alélicas, com as 
esperanças dos quadrados médios, E(QM) para os indivíduos de 
Dimorphandra mollis Benth. 

Fontes de variação Graus de  
liberdade 

Quadrados  
médios (QM) Esperanças (QM) 

Entre populações P - 1 QMP σ2
G + 2σ2

I + K1σ2
p 

 
Indivíduos/populações 1 - P QMI σ2

G + 2σ2
I 

Alelos /Indivíduos/ 
populações G QMG σ2

G 

Total  
n - 1   

 
 

Assim, os componentes de variância foram obtidos da seguinte maneira: 

GG QM=^ 2σ    2
2 GI
I

QMQM −=σ    
1

2

K
QMQM IP

P

−
=σ    em que: K1 corresponde 

ao coeficiente das variâncias entre populações. 

O significado desses componentes, estimados a partir de cada alelo pode 

ser definido em termos de correlações intraclasse, ou coeficientes de 

coancestralidade, nos diferentes níveis de hierarquia. Assim, baseado em 

Cockerham (1969) e Weir (1990), tem-se que:                       

�
�

�
�
�

� −�
�

�
�
�

� −=
^^^2^ 11 FppGσ  �

�

�
�
�

� −�
�

�
�
�

� −= PI pp
^^^2^ 11 θσ  PP pp

^^^2^ 1 θσ �
�

�
�
�

� −=  

)1( ^^2^2^2^2^ ppPIGT −=++= σσσσ   em que: p^

 é a freqüência alélica em um 

determinado loco; F
^

 é o coeficiente médio de endogamia de todas as plantas 

nas populações analisadas; P
^

θ  a correlação entre as freqüências alélicas de 

diferentes indivíduos da mesma população; 



 3

Dessa forma, a estimativa do coeficiente de coancestralidade foi obtida a 

partir dos componentes de variância: 
T

P
P 2^

2^^

σ

σθ =  

O coeficiente médio de endogamia de todas as plantas nas populações 

( F̂ ) foi estimado por meio da seguinte expressão: 
T

GTF
2^

2^2^^

σ

σσ −=  

3.4.4 Aderência das freqüências genotípicas ao Equilíbrio de Hardy-  
Weinberg (EHW) 

 
 Com a finalidade de verificar se as freqüências genotípicas observadas 

em cada loco polimórfico de cada população sofria desvios em relação às 

freqüências esperadas pelo Equilíbrio de Hardy-Weinberg, aplicou-se um teste 

de Fisher utilizando-se o programa BIOSYS 2 (Swofford e Selander, 1997). 

Em função do número amostral utilizado, a verificação das 

significâncias foi feita por meio do teste exato de Fisher, por ser este menos 

restritivo em relação às freqüências alélicas (Siegel, 1956). Os testes exatos são 

geralmente usados para tamanhos amostrais pequenos, quando há uma maior 

chance de ter números esperados pequenos no teste qui-quadrado (Weir, 1996). 

Mesmo em amostras moderadamente grandes, a existência de três alelos raros no 

loco resulta em números esperados pequenos e, nesses casos, os teste exatos são 

preferíveis. 
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3.5 Estimativa do fluxo gênico populacional 
 

A movimentação de alelos de uma população para a outra tem sido 

caracterizada pelo fluxo gênico (Slatkin, 1985). Em plantas, o fluxo gênico 

ocorre através do movimento dos grãos de pólen e/ou sementes. Sendo que 

quando realizado via pólen, o fluxo gênico depende do movimento do grão até o 

estigma receptivo (fluxo gênico potencial) e eventos pós-polinização que afetam 

a fertilização (Levin e Kerster, 1974). 

As estimativas de fluxo gênico entre as populações basearam-se na 

metodologia proposta por Wright (1951), que considera a quantidade de 

migrantes ( mN̂ ) e a divergência genética entre populações ( STF̂ ). Utilizou-se a 

equação proposta por Crow & Aoki (1984): mN̂  = 1/4� (1/ STF̂  - 1), sendo 

�=(n/(n-1))2 e n o número de populações. 

No entanto, Cockerham & Weir (1993) consideram que o emprego do 

p�̂  como estimador da divergência entre populações é mais adequado e por isso 

ele foi utilizado, ao invés do STF̂ . 

No caso do modelo de ilhas o mN̂  mede o número de gametas que se 

movem, enquanto que nos modelos contínuos, como o isolamento por distância, 

utiliza-se o bN̂  que representa o tamanho de vizinhança ou a área onde ocorre 

panmixia. A partir da estimativa de mN̂ , calculou-se o valor de bN̂ , conforme 

fórmula proposta por Slatkin & Barton (1989), a saber: bN̂  = 2�. mN̂ .  O bN̂  

pode ser da mesma ordem de magnitude que mN̂ , dependendo das 

características da população (Eguiarte et al., 1993; Slatkin & Barton, 1989). 

 Adicionalmente, a matriz de distância genética ( p�̂ ) foi comparada com 

a matriz de distância geográfica pelo teste de Mantel (Manly, 1997). O valor Z 

de Mantel é dado por: Z = nΣi,j=1XijYij, sendo que Xij e Yij são elementos das 
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matrizes X e Y a serem comparadas (no caso, as matrizes de distância geográfica 

e genética, respectivamente). O teste de Mantel foi realizado com o auxílio do 

programa TFPGA 1.3 (Tools For Population Genetic Analyses) (Miller, 1997), 

utilizando-se 1.000 permutações aleatórias para testar a significância das 

correlações matriciais. 

 

3.6 Estimativa do tamanho efetivo populacional 
 

Para o cálculo do estimador do tamanho efetivo das populações, foram 

utilizados métodos baseados em variância das freqüências alélicas, para 

indivíduos adultos de uma simples população, conforme Vencovsky (1992): 

Estimativa do eN̂  para indivíduos adultos de uma simples população: 

eN̂  = n/1 + f̂ , sendo n o número de plantas adultas e f̂  o coeficiente de 

endogamia intrapopulacional. 

Estimativa do eN̂  para várias populações: eN̂  = 0,5/ p�̂ (1+Cp/p - 1/n) + 

1+ F̂ /2n, sendo p�̂  o coeficiente de coancestralidade relativo a populações, p o 

número de populações avaliadas, n o número total de indivíduos avaliados nas 

populações, Cp o quadrado do coeficiente de variação do número de indivíduos 

(ni) entre as populações e F̂  o índice de fixação para o conjunto das populações. 

A distância genética entre cada população foi calculada conforme 

proposto por Nei (1978), com auxílio do programa BIOSYS-2 (Swofford & 

Selander, 1997), obtendo-se a estimativa não viesada e aplicando-a ao método 

UPGMA de agrupamento, para a construção do dendrograma.  
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I  - identidade genética não viesada, 

iX  - freqüência do alelo i na população X, iY  - freqüência do alelo i na 

população Y, r - número de locos. 

 A população mínima viável (PMV) calculada corresponde ao número de 

indivíduos necessários para a manutenção da integridade genética da população. 

 A diferença ( D̂ ) entre o tamanho populacional estimado para cada 

população ( N̂ ) e a PMV foi calculada por: D̂  = DA.A - ( )referência(eN̂ /( eN̂ /n)), 

sendo que DA é a densidade absoluta (ind.ha-1) (Vieira, 2005). A é área da 

população  (ha), )referência(eN̂ é o tamanho efetivo de referência, 150 ou 1.500, 

para a conservação a curto e longo prazo, respectivamente (Nunney & 

Campbell, 1993), eN̂  é tamanho efetivo populacional e N é o tamanho amostral 

de cada população. 

 

3.7 Distribuição espacial dos genótipos 
 
 

A análise da estrutura espacial dos genótipos foi realizada dentro de 

cada uma das populações de D. mollis.  

Estimou-se o coeficiente de coancestria xy�̂  entre pares de indivíduos 

para 10 classes de distância, usando o coeficiente de coancestria proposto por 

Ritland (1996). Para a estimativa xy�̂  empregou-se o programa SPAGeDi versão 
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1.1 (Hardy & Vekemans, 2003). O erro padrão da média das estimativas foi 

obtido por reamostragem jackknife entre locos e, a partir dele, foram construídos 

intervalos de confiança a 95% de probabilidade do coeficiente de coancestria 

médio estimado para cada classe de distância. A ausência de estrutura genética 

espacial foi testada dentro de cada classe de distância utilizando-se 1.000 

permutações. 

A caracterização da estrutura espacial também foi efetuada pelo Índice 

de Moran, de acordo com Sokal & Oden (1978), o qual pode assumir valores 

entre –1 e +1 sendo que –1 significa que os indivíduos pareados são 

completamente diferentes, e o valor +1 significa que os indivíduos pareados são 

idênticos. O valor zero significa ausência de autocorrelação, isto é, os indivíduos 

estão distribuídos no espaço de forma aleatória. O índice de Moran é calculado 

para uma dada classe de distância qs . Para cada alelo, o índice qÎ  é calculado 

da seguinte forma: I = [nΣi�j wij(ai - �)(aj - �)]/[WΣi(ai - �)2], para dados 

categorizados e para um determinado alelo, sendo n o número de indivíduos 

utilizados na análise, wij os pesos utilizados na comparação dos pontos, ai o 

valor dado ao indivíduo i (ai =1; 0,5 ou 0), aj o valor dado ao indivíduo j (aj = 1; 

0,5 ou 0), � o valor médio obtido dos indivíduos analisados e w = Σijwij a soma 

das entradas da matriz dos pesos. 

Os valores estimados do índice I de Moran foram usados para testar a 

significância dos desvios dos valores esperados, )1/(1)( −−= nIE , sobre a 

hipótese de nulidade de distribuição aleatória (Cliff & Ord, 1981). Para análise 

de autocorrelação espacial utilizou-se o software SGS (Degen, 2001), obtendo-

se o correlograma da média entre locos e seus respectivos intervalos de 

confiança a 95% de probabilidade. 

 

 



 3

4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

4.1 Sistemas enzimáticos 
 

Nove sistemas enzimáticos foram selecionados por apresentarem locos e 

alelos passíveis de interpretação, sendo β-Galactose desidrogenase (GLDH), 

Álcool desidrogenase (ADH), Fosfatase ácida (ACP), Glucose desidrogenase 

(GDH), Glutamato desidrogenase (GTDH), Malato desidrogenase (MDH), 

Peroxidase (PO), Sorbitol desidrogenase (SDH) e Xiquimato Desidrogenase 

(SKDH) (Tabela 4). 

Para D.mollis, a partir dos sistemas enzimáticos que apresentaram 

melhor resolução para a interpretação, obteve-se 10 locos polimórficos, 

demonstrando que a amostragem é suficiente. Todos os locos obtidos 

apresentaram estrutura monomérica da enzima. Os sistemas α-Est, β-EST e 

GOT, apresentaram zona de atividade, entretanto não apresentaram estabilidade 

para interpretação. Os sistemas IDH, LAP e ME, não apresentaram zona de 

atividade. O sistema PO apresentou três alelos, porém, descartou-se um destes 

devido à qualidade visual do alelo mais anódico. 

 

TABELA 4 – Sistemas enzimáticos interpretados para Dimorphandra mollis Benth. 

com seus respectivos números de locos e alelos. 

Sistema Enzimático Sigla No. Locos No. Alelos 
β-Galactose desidrogenase GLDH 1 2 
Álcool desidrogenase ADH 1 2 
Fosfatase ácida ACP 2 4 
Glucose desidrogenase GDH 1 2 
Glutamato desidrogenase GTDH 1 2 
Malato desidrogenase MDH 1 2 
Peroxidase PO 1 2 
Sorbitol desidrogenase SDH 1 2 
Xiquimato desidrogenase SKDH 1 2 

Total  10 20 
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Para a análise da variabilidade genética de populações naturais de 

espécies arbóreas, o número de locos é importante, sendo este, variável em 

diferentes espécies. Vieira (2005) analisou 10 locos em Protium spruceanum, 

Moura (2005) 21 locos em Eremanthus erythropappus, Melo Júnior (2003) 10 

locos polimórficos em Caryocar brasiliense, oito locos em populações naturais 

de Eugenia desinterica (Telles, 2003) e cinco locos para Annona crassiflora, 

(Telles et al., 2003). Alguns estudos com espécies florestais, utilizando 

isoenzimas como marcadores moleculares, têm usado a partir de quatro locos 

polimórficos (Telles et al., 2003; Ng et al. 2004). Entretanto, Berg & Hamrick 

(1997) sugerem a utilização de, no mínimo, 10 locos polimórficos nas análises. 

Considerou-se que para a espécie  D. mollis 10 locos foram o suficiente para 

captar e demonstrar a variabilidade genética nas populações analisadas.  

 

4.2 Freqüências alélicas 
 
 As freqüências de 20 alelos distribuídos em dez locos aloenzimáticos 

foram obtidas para três populações naturais de D. mollis. Esses dados de 

freqüências alélicas são base para as estimativas dos índices de diversidade 

genética, bem como dos parâmetros quantificadores da estrutura genética, e 

estão dispostos na Tabela 5.  

Na população Campina Verde, as maiores freqüências alélicas foram 

verificadas em ACP-1 (Alelo 2 = 0,678), ACP-2 (Alelo 1 = 0,744), GLDH 

(Alelo 2 = 0,745), na população de Vargem da Cruz os locos ACP-1 (Alelo 1 = 

0,750), ACP-2 (Alelo 1 = 0,774) e ADH (Alelo 2 = 0,706) e, na população Pau 

de Fruta as maiores freqüências foram nos locos ADH (Alelo 2 = 0,646), SDH 

(Alelo 2 = 0,628) e SKDH (Alelo 2 = 0,627).   
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TABELA 5. Freqüências alélicas e tamanho da amostra (N) em 10 locos 

aloenzimáticos para populações de Dimorphandra mollis Benth. 

    Populações 
Loco Alelo Campina Verde Vargem da Cruz Pau de Fruta 

1 0,322 0,75 0,385 
2 0,678 0,25 0,615 

ACP-1 N 45 42 48 
1 0,744 0,774 0,781 
2 0,256 0,226 0,219 

ACP-2 N 45 42 48 
1 0,359 0,294 0,354 
2 0,641 0,706 0,646 

ADH N 46 51 48 

GDH 

1 
2 
N 

0,412 
0,588 

51 

0,458 
0,542 

59 

0,4 
0,6 
50 

1 0,255 0,387 0,408 
2 0,745 0,613 0,592  

GLDH  N 47 53 49 
1 0,419 0,417 0,448 
2 0,581 0,583 0,552 

GTDH N 43 60 48 
1 0,34 0,474 0,451 
2 0,66 0,526 0,549 

MDH N 50 57 51 
1 0,472 0,602 0,42 
2 0,528 0,398 0,58 

PO N 53 59 56 
1 0,394 0,407 0,372 
2 0,606 0,593 0,628 

SDH N 47 59 43 
1 0,561 0,5 0,373 
2 0,439 0,5 0,627 

SKDH N 49 58 51 
 

Nas populações de D. mollis, alelos com alta freqüência (acima de 

0,650) foram presentes em poucos locos. A população Campina Verde 
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apresentou o maior número de alelos com alta freqüência, sendo quatro alelos, 

entre eles ACP-1 (Alelo 2 = 0,678),  ACP-2 (Alelo 1 = 0,744), GLDH (Alelo 2 = 

0,745) e MDH (Alelo 2 = 0,660). A população Vargem da Cruz apresentou três 

alelos com alta freqüência, ACP-1 (Alelo1 = 0,750), ACP-2 (Alelo1 = 0,774) e 

ADH (Alelo2 = 0,706)  e a população Pau de Fruta apresentou apenas um alelo 

com alta freqüência ACP-2 (Alelo 2 = 0,781) (Tabela 5). Nas populações 

Vargem da Cruz e Campina Verde, a espécie D. mollis é mais explorada e, 

apresentaram uma maior freqüência de alelos acima de 0,70. Na população Pau 

de Fruta não foram detectados alelos com freqüência acima de 0,70. 

Provavelmente, se a coleta dos frutos das árvores de D. mollis nas populações 

Campina Verde a Vargem da Cruz continuar de forma desordenada, a 

variabilidade genética destas populações poderá diminuir pelo efeito de 

endogamia e de deriva genética.  

Segundo as freqüências alélicas (Figura 2) e, considerando similares 

dois alelos que apresentam freqüências entre 0,350 e 0,650, observou-se que na 

população Campina Verde 60% dos locos apresentam equidade gênica (ou baixa 

amplitude de variação), enquanto que, essa proporção é de 70% na população 

Vargem da Cruz e de 80% na população Pau de Fruta. A população menos 

explorada, Pau de Fruta, apresenta maior amplitude de variação.  
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FIGURA 2 – Gráfico das freqüências alélica encontradas nos 10 locos                                                                                           

das populações de Dimorphandra mollis Benth.  

     (eixo x: populações;  eixo y: freqüências alélicas). 
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Segundo Frankel et al. (1996), que conceituam a equidade gênica como 

aquela na qual a menor variabilidade das freqüências alélicas numa espécie é um 

indicador de maior diversidade e, pode manter as populações menos susceptíveis 

à fixação e perda de alelos quando submetidas a perturbações e gargalos 

genéticos. Portanto, a população que apresenta maior diversidade estaria mais 

protegida dos efeitos de deriva do que as que têm alelos menos freqüentes e, 

estariam mais susceptíveis de serem perdidos. A semelhança nas freqüências 

alélicas das populações Campina Verde e Vargem da Cruz, juntamente com as 

proporções similares de equidade gênica, sugerem uma baixa divergência entre 

estas populações e podem ser provenientes de deriva genética devido a 

exploração destas em relação à população Pau de Fruta.  

 

4.3 Índices de diversidade genética 
 

As estimativas dos índices de diversidade genética geradas pelo 

programa BIOSYS-2 (1989) foram obtidas a partir das estimativas de 

freqüências alélicas e são apresentadas na Tabela 6. 

O percentual de locos polimorficos ( P̂ ), utilizando como critério uma 

freqüência de 99% para o alelo mais comum, foi de 100% nos locos detectados, 

isso se deve a exclusividade dada para os locos polimórficos nas análises. O 

número de alelos por loco (Â) foi de 2,0 em cada uma das populações. Esses 

valores são próximos aos encontrados para várias espécies arbóreas em estudos 

utilizando marcadores isoenzimáticos (Bacles et al., 2004; Botrel & Carvalho, 

2004; Casiva et al., 2004; Gusson et al., 2005; Vieira, 2005). 

A heterozigosidade média esperada ( eĤ ) nas populações de D. mollis 

variou de 0,459 a 0,470 e a observada ( oĤ ) variou de 0,449 a 0,494. A baixa 

ocorrência de alelos raros e as frequências alélicas equitariamente distribuídas, 
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provavelmente contribuíram para essa alta variabilidade. Os valores de 

heterozigosidade encontrados para D. mollis são próximos aos relatados na 

literatura para espécies arbóreas de Cerrado, como o Stryphnodendron 

adstringens cuja oĤ  variou de 0,492 a 0,550 e eĤ variou de 0,413 a 0,440 

(Souza et al., 2005), para a Annona crassiflora, a heterozigosidade observada 

variou entre 0,189 e 0,460 (Telles et al., 2003). Valores superiores foram 

relatados em Caryocar brasiliense, a heterozigosidade observada variou de 

0,583 a 0,817 e a esperada de 0,45 a 0,530 (Melo Júnior, 2003). 

Em trabalhos com espécies arbóreas que ocorrem em diferentes biomas, 

outros valores de heterozigosidade foram descritos como em populacões naturais 

de Escweilera ovata na Amazônia, oĤ  entre 0,332 a 0,371 e eĤ  entre 0,354 a 

0,431 (Gusson, 2003). Para Eremanthus erythropappus, em áreas de altas 

altitudes de Mata Atlântica, encontrou-se oĤ  variando de 0,517 a 0,553 e eĤ  

de 0,472 a 0,488 (Moura, 2005). Em Protium sprucenum, em fragmentos em 

áreas de transição entre Cerrado e Mata Atlântica encontrou-se oĤ  de 0,333 a 

0,630 e eĤ  de 0,332 a 0,507 (Vieira, 2005).  

Valores elevados de heterozigosidade são comuns em espécie com alta 

densidade populacional, pois a maior densidade de indivíduos pode permitir 

maior número de recombinações resultando em altos níveis de diversidade 

genética.  

 Os altos valores de heterozigosidade detectados nas populações de D. 

molli sugerem a existência de mecanismos seletivos atuando em favor de 

heterozigotos. De modo geral, os valores de heterozigosidade, aqui obtidos, são 

próximos aos relatados em outros trabalhos para espécies arbóreas tropicais e de 

Cerrado como relatados por Sebbenn (2000), Gusson (2003), Souza et al. 

(2005), Cavallari (2004) e Barreira (2005).  



 4

Os valores de heterozigosidade encontrados para D. mollis são 

considerados altos e possibilitam a ocorrência de um grande número de novas 

combinações genotípicas, aumentando o potencial evolutivo das espécies, pela 

maior capacidade de adaptação às possíveis mudanças ambientais (Sebbenn et 

al., 2000). Deste modo, se a exploração desordenada dos frutos for progressiva, 

principalmente nas populações Campina Verde e Vargem da Cruz, esses índices 

poderão ser diminuídos comprometendo a variabilidade genética detectada nas 

áreas analisadas. 

 

TABELA 6. Índices de diversidade genética em populações de Dimorphandra 
mollis Benth., baseados em 10 locos e 20 alelos, em que Â = número 
médio de alelos por loco gênico, �o = estimativa de heterozigosidade 
média esperada, �e = estimativa de heterozigosidade média observada, 

^
f = estimativa do índice de fixação de Wright. 

 Populações 

 Campina Verde Vargem da Cruz  Pau de Fruta (3) 

Â 2,0 2,0 2,0 
P0,05 100,0 100,0 100,0 
�o 0,449 (0,071) 0,494 (0,058) 0,462 (0,018) 
�e 0,459 (0,014) 0,460 (0,017) 0,470 (0,014) 

^
f  

0,023 ns 

[-0,253 a 0,267] 
-0,075 ns 

[-0,262 a 0,134] 
0,017 ns  

[-0,074 a 0,109] 
N 60 60 60 

N = Número de indivíduos da população; ( ) = erro padrão; [ ] = intervalo de 
confiança (nível de probabilidade de 5%); P0,05 = Porcentagem dos locos 
polimórficos 
 

A relação entre as heterozigosidades médias observadas e as esperadas 

forneceu o índice de fixação (
^
f ) não significativo para as populações. Para os 

indivíduos amostrados na população Campina Verde obteve-se 
^
f de 0,023, para 

Vargem da Cruz 
^
f   de -0,075, que apesar de não significativo, demonstra que 
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esta população tem certa tendência a endogamia a longo prazo, esse indício pode 

ser influenciado por deriva genética. Para a população Pau de Fruta, obteve-se 

^
f de 0,017. Seria importante que estudos fossem feitos com próximas gerações 

para que se averiguasse se ocorre ou não a manutenção de heterozigotos nas 

populações e se apurasse os efeitos de deriva genética para a espécie D. mollis.  

 

4.4 Equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) 
 

O EHW tem como premissas cruzamentos aleatórios, ausência de 

mutação, migração, deriva genética, seleção e tamanho infinito das populações 

(Metter e Creg, 1973; Futuyma, 1992; Póvoa, 2002; Melo Júnior, 2003; Moura, 

2005). Sob estas premissas é esperado que uma população panmítica mantenha 

inalteradas as frequências alélicas a cada geração. Como nesse trabalho não 

foram estudadas as progênies, os resultados e análises obtidas têm por base os 

indivíduos adultos. Dessa forma, foram realizadas verificações sobre o ajuste das 

proporções genotípicas ao modelo EHW. 

As populações estudadas foram submetidas à verificação da aderência 

de EHW (Tabela 7). Para essa análise, utilizou-se o teste exato de Fisher. Os 

testes exatos são utilizados quando se têm tamanhos amostrais pequenos, para os 

quais há maior chance de haver números esperados reduzidos, podendo ser 

aplicados a amostras maiores, quando a existência de alelos raros leva também a 

números esperados pequenos (Weir, 1996). Gomes (1990) citado por Melo 

Júnior (2003), considera que o teste �2 não deve ser utilizado quando a 

frequência esperada mínima for menor que 1 e quando não mais de 20% das 

frequências esperadas forem menores que 5, pois o valor �2 resultante será 

viesado e não poderá ser legitmamente comparado com os valores da 

distribuição (Zar, 1984). 
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De forma geral, os locos GLDH e MDH apresentaram-se aderidos ao 

EHW para as populações da espécie D. mollis analisadas. Na população Pau de 

Fruta, apenas 10 % dos locos tiveram valores significativos, percebe-se que 90% 

dos locos estão aderidos ao EHW. Provavelmente isto deve-se ao fato de que 

esta população é mais conservada em relação ao extrativismo de seus frutos.   

Uma outra possibilidade é a localização desta população que se encontra 

em uma área pouco acessível, dificultando a presença do extrativismo, que 

diferencia o equilibrio das outras duas populações. As populações Campina 

Verde e Vargem da Cruz localizam-se em áreas onde o extrativismo é alto, e 

possivelmente isto contribui para que a não aderência destas populações ao 

EHW seja elevada. 

A população Campina Verde, apresentou 50% dos locos com valores 

significativos, destes 30% com P < 0,01 e 20% com P < 0,05, ou seja, os outros 

50% dos locos dessa população estão em EHW. Na população Vargem da Cruz, 

os resultados foram os mesmos, sendo 50% dos locos mostraram valores não 

significativos, o que corresponde a locos aderidos ao EHW. Estes resultados 

podem ser provenientes de deriva genética em função do tamanho destas 

populações.  

Para o loco PO, foram detectados desvios significativos ao modelo de 

EHW nas três populações e, o loco ADH apresentou desvio nas populações 

Campina Verde e Vargem da Cruz (Tabela 7). Tais desvios significativos foram 

resultantes do excesso de heterozigotos, verificado nestes locos. Segundo 

Futuyma (1992), a freqüência relativa dos alelos em locos aderidos ao EHW 

deve permanecer a mesma de uma geração para outra e apenas a redistribuição 

dos alelos dentro dos genótipos da nova geração poderá alterar a composição 

genética da população. 
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TABELA 7. Probabilidades do teste exato de Fisher para a hipótese do 
Equilíbrio de Hardy-Weinberg, para as populações de Dimorphandra 
mollis (Benth). 

.                             P (Fisher) 
Locos Populações 

 Campina Verde Vargem da Cruz Pau de Fruta 
ACP1 0,0231* 0,0506 ns 0,2546 ns 

ACP2 0,0001** 0,1027 ns 0,0524 ns 

ADH 0,0016** 0,0214* 0,2022 ns 

GDH 0,4341ns 0,0001** 1,0000 ns 

GLDH 0,4144 ns 0,2639 ns 0,9231 ns 

GTDH 0,1224 ns 0,0190* 0,8291 ns 

MDH 0,1618 ns 0,1383 ns 0,7227 ns 

PO 0,0000** 0,0003** 0,0232* 
SDH 0,4334 ns 0,0019* 0,5337 ns 

SKDH 0,0081* 0,1892 ns 0,9625 ns 

* P < 0,05; ** P < 0,01;  ns não significativo. 
 
 

4.5 Estrutura genética 
 
 Os coeficientes de coancestralidade de Cockerham (Cockerham, 1969; 

Vencovsky, 1992) para os indivíduos de D. mollis encontram-se na Tabela 8. As 

estimativas médias obtidas mostraram que existe endogamia entre o conjunto 

das populações ( F̂  = 0,007), embora seja não significativa com um intervalo de 

confiança a 95% de probabilidade.  

As análises das populações revelam, em média, um maior número de 

heterozigotos ( f̂ = -0,018), sugerindo que as populações não tendem a 

endogamia. Os coeficientes médios de endogamia foram não significativos, 

demonstrando o esperado pelas proporções de EHW. 

 
 
 
 



 5

TABELA 8. Estimativas dos coeficientes médios de endogamia dentro das 

populações (
^
f ), do conjunto das populações ( F

^

) e da divergência 

genética entre populações ( p�̂ ) para as populações de 
Dimorphandra mollis (Benth.). 

Loco ^
f  F

^
 p�̂  

ACP1 
ACP2 
ADH 
GDH 

GLDH 
GTDH 
MDH 

PO 
SDH 

SKDH 

0,270 
0,202 
-0,312 
-0,144 
-0,084 
-0,032 
0,011 
-0,015 
-0,215 
0,190 

0,402 
0,193 
-0,314 
-0,149 
-0,063 
-0,041 
0,021 
0,011 
-0,223 
0,210 

0,180 
-0,011 
-0,001 
-0,004 
0,019 
-0,008 
0,011 
0,027 
-0,006 
0,024 

-0,018ns 0,007 ns 0,025 ns 

Média 
[  -0,126 a 0,090  ] [ -0,118 a 0,139 ] [-0,0004 a 0,065 ] 

[ ]= intervalo de confiança 
*  = significativo ao nível de 5% de probabilidade 
 

A divergência genética entre populações foi baixa ( p�̂  = 0,025). Isto 

significa que aproximadamente 2,5% da variabilidade genética encontra-se entre 

as populações e que 97,5% desta variabilidade ocorre dentro das populações. A 

divergência encontrada neste trabalho (2,5%) está de acordo com o observado 

em outras espécies arbóreas tropicais, ou seja, a maior proporção da 

variabilidade genética encontra-se dentro das populações (Botrel & Carvalho, 

2004; Dayanandan et al., 1999; Melo Júnior et al., 2004; Moraes et al., 1999; 

Moura, 2005; Pinto & Carvalho, 2004; Pinto et al., 2004; White et al., 1999; 

Vieira, 2005). 

 Segundo Loveless & Hamrick (1984), as espécies tipicamente alógamas 

apresentam variabilidade genética alta dentro de populações. A divergência entre 

populações é reduzida com o aumento do fluxo gênico (pólen e/ou sementes).  
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Considerando que D. mollis é uma espécie alógama, a baixa divergência 

genética observada entre as popualções era esperada. Adicionalmente, as 

freqüências alélicas, em geral, equilitariamente distribuídas nas populações é um 

indício de fluxo gênico atuando como homogeneizador destas freqüências, 

contribuindo com a menor variabilidade genética observada entre o conjunto de 

populações. 

 A distância genética expressa a diferença entre as populações estudadas, 

baseada no índice de diversidade ( p�̂ ). Com esses dados é posível visualizar, a 

partir de um dendrograma, as relações mantidas entre as populações, agrupando-

as de acordo com sua proximidade genética. As estimativas de distância e 

identidade genéticas são mostradas na Tabela 9. 

 

TABELA 9. Distância (abaixo da diagonal) e identidade genéticas (acima da 
diagonal) entre as populações de Dimorphandra mollis (Benth). 

 
Populações Campina Verde Vargem da Cruz Pau de Fruta 

Campina Verde - 0,9616 0,9943 
Vargem da Cruz 0,0498 - 0,9389     

Pau de Fruta 0,0073 0,0786 - 
 
 

 Observa-se que a menor identidade genética entre os indivíduos de D. 

mollis encontra-se entre os indivíduos das populações Campina Verde e Pau de 

Fruta, seguida por Campina Verde e Vargem da Cruz e entre as populações Pau 

de Fruta e Vargem da Cruz (Tabela 9). Existe coerência entre as estimativas de 

heterozigosidade e equidade gênica presente nas populações. Percebe-se que, as 

populações Campina Verde e Pau de Fruta são mais próximas em relação a sua 

identidade genética (0,994). Essas populações estão geograficamente mais 

próximas entre si, seguidas pelas populações Campina Verde e Vargem da Cruz 

(0,9612). A maior distância genética detectada foi entre as populações Pau de 
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Fruta e Vargem da Cruz (0,9389), vale ressaltar que estas populações estão 

distantes entre si, 11 km. Assim, considerando as estimativas de divergência 

entre cada população, a posição geográfica pode estar favorecendo o fluxo entre 

as  populações mais próximas e possivelemente diminuindo a atuação do fluxo 

gênico entre as populações mais distantes. 

 

 
FIGURA 3. Análise de agrupamento da divergência genética (UPGMA) entre as 

populações de Dimorphandra mollis Benth. 
 
 
 A matriz de divergência genética foi utilizada como base para a 

construção de um dendrograma pelo método UPGMA, que sugere a existência 

de um padrão hierárquico de semelhança genética da forma [(Campina Verde, 

Pau de Fruta],[(Vargem da Cruz)]. Vargem da Cruz foi a população mais 

distante geneticamente das outras, porém, pelas identidades genéticas estes 

valores se mostram pouco significativos (Figura 3). A maior semelhança 

genética entre os indivíduos de D. mollis das populações Pau de Fruta e 
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Campina Verde, possivelmente é devido a maior proximidade geográfica entre 

estas. O coeficiente de correlação cofenética, que avalia a existência dos 

agrupamentos obtidos foi de rC =  0,81, pode-se considerar que há correlação 

entre a distância e a divergência genética nas populações. 

 

4.6 Fluxo gênico aparente 
 

O fluxo gênico é um termo coletivo que inclui todos os mecanismos que 

resultam no movimento de alelos de uma população para outra (Slatkin, 1985). 

A partir das medidas de divergência genética entre as populações pode-se inferir 

sobre o fluxo de genes entre estas. Em grande parte dos casos, as estimativas de 

fluxo gênico consideram o modelo de migração de ilhas, no qual pequenas 

populações trocam alelos aleatoriamente entre si, independente de sua posição 

geográfica. No entanto, Slatkin & Barton (1989) consideram que os modelos 

contínuos, como o isolamento por distância, são mais realistas para a maioria das 

espécies  de plantas. Desta forma, o conceito de tamanho efetivo populacional 

ou tamanho de vizinhança, bN̂ , proposto por Wright (1943) torna-se mais 

adequado para estes casos. 

Neste trabalho, as estimativas de fluxo gênico foram realizadas a partir 

da relação entre a divergência genética entre as populações e a quantidade de 

migrantes, esta estimativa é uma medida aparente não real, pois é uma medida 

indireta (Tabela 10). As estimativas de fluxo gênico mN̂  encontradas para o 

conjunto das populações foi de 4 migrantes por geração, indicando considerável 

fluxo gênico aparente.   

Utilizando a abordagem proposta por Slatkin & Barton (1989) foi 

possível estabelecer o tamanho de vizinhança para D. mollis. A estimativa do 

número de genitores que trocam alelos ao acaso ou vizinhança bN̂  foi de 25 
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indivíduos. Segundo Slatkin & Barton (1989), os valores de mN̂  e bN̂  

determinam se a deriva genética, por si só, pode produzir variabilidade genética 

substancial entre locais. Se estes valores forem superiores a 1,0, então o fluxo 

gênico será alto o suficiente para prevenir diferenciação devido à deriva 

genética.  

Entre as populações Campina Verde e Vargem da Cruz o fluxo gênico 

mN̂  foi de 1,4, entre Campina Verde e Pau de Fruta foi de 8,8 migrantes por 

geração e entre Vargem da Cruz e Pau de Fruta foi de 1,9. Entre as três 

populações, pode-se verificar que, entre Campina Verde e Pau de Fruta, os 

valores estimados de fluxo gênico indicam maior similaridade entre as 

populações, tendendo a ocorrer a homogeneização dos alelos. Possivelmente há 

relação entre fluxo gênico e distância geográfica entre essas populações, pois 

elas localizam-se em uma menor distância (5,24km). Essas duas populações 

apresentaram maior tamanho de vizinhança bN̂ =56. Estes valores são coerentes, 

tendo em vista a menor divergência entre estas duas populações (0,007). De 

acordo com as estimativas obtidas para os outros dois conjuntos de populações 

de D. mollis, Campina Verde e Vargem da Cruz e, Vargem da Cruz e Pau de 

Fruta, os valores, foram suficientes para contrapor os efeitos da deriva genética. 

Segundo Hartl & Clark (1997), quando o fluxo gênico entre populações excede 

4 migrantes por geração, ocorre homogeneização dos alelos entre estas, que 

funcionam como populações panmíticas. Altos níveis de fluxo gênico diminuem 

a perda de diversidade genética e mantém a viabilidade das populações a longo 

prazo (White et al, 2002).  

Em geral, os altos valores de mN̂  e bN̂  estimados podem decorrer, 

entre outros fatores, pelo grande tamanho populacional da espécie na área 

estudada e pelos mecanismos eficientes de dispersão de sementes e pólen, 
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resultando na alta variação genética entre populações geograficamente mais 

distantes entre si (Hamrick & Loveless, 1986; Loveless & Hamrick, 1984).  

A baixa divergência genética encontrada para o conjunto de populações 

naturais de D. mollis não se deve somente ao fluxo genético atual e, a espécie 

dentro de suas populações deve possuir algum mecanismo para não se manter 

geneticamente similar, ou seja, favorecer mecanismos de seleção a favor de 

heterozigotos. 

Estimativas de fluxo gênico encontradas na literatura, como para 

Cariniana legalis (Sebbenn, 2001), Caryocar brasiliense (Melo Júnior, 2003), 

Eremanthus erytropappus (Moura, 2005), indicam que a movimentação dos 

alelos ocorrem a longas distâncias em espécies tropicais e, portanto, os 

processos microevolutivos envolvem várias populações ou grupos mais 

distanciados. Segundo Reis (1996), numa concepção envolvendo o fator tempo, 

o conjunto de alelos deve estar sendo compartilhado por grupos grandes de 

indivíduos, formando metapopulações. 

 
 

TABELA 10. Fluxo gênico ( mN̂ ), estimativas indiretas das vizinhanças ( bN̂ ) 

obtido a partir de estimativas de divergências genética ( p�̂ ) das 
populações de Dimorphandra mollis Benth.  N: número de indivíduos 
analisados; np: número de populações analisadas 

 
Populações N Np 

p�̂  mN̂  bN̂  
Campina Verde e 
Vargem da Cruz 60 2 0,042 

[-0,0015 a 0,112] 1,4 9 

Campina Verde e 
Pau de Fruta 60 2 0,007 

[-0,0065 a 0,022] 8,9 56 

Vargem da Cruz e 
Pau de Fruta 60 2 0,031 

 [-0,004 a 0,083] 1,9 12 

Todas as populações 180 3 0,025  
[-0,004 a 0,072] 4,0 25 

 [ ]= intervalo de confiança (nível de probabilidade de 5%) 
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Existe relação entre as distâncias geográficas e as distâncias genéticas 

estimadas (rC = 0,81), verificada pelo Teste de Mantel (Manly, 1997), 

evidenciando a baixa divergência genética e o considerável fluxo gênico de D. 

mollis entre as populações espacialmente muito próximas (Figura 4). A fim de 

proceder a investigações mais apuradas para a análise espacial da variabilidade 

genética interpopulacional, em futuros estudos seria interessante que se 

amostrassem maior número de populações e que estas fossem em mais 

localidades (Gonzales & Hamrick, 2005; Slatkin & Barton, 1989; van Rossum & 

Prentice, 2004; Wright, 1943, Vieira, 2005). Essas informações iriam contribuir 

ainda na elaboração de um programa efetivo de conservação in situ e de coleta, 

conservação e exploração do germoplasma (Telles et al., 2003).  

 

4.7 Distribuição espacial dos genótipos 
 

A distribuição espacial dos genótipos de D. mollis dentro de cada 

população foi obtida por meio de estimativas do coeficiente de coancestria de 

Ritland (1996) ( xyθ̂ ) entre plantas, e para a população Vargem da Cruz utilizou-

se o índice I de Moran, para cada uma das dez classes de distância. 

Gusson et al. (2005) consideram que estimativas acuradas de coancestria 

e parentesco são difíceis de serem obtidas, quando não há informações sobre o 

pedigree do material, requerendo um grande número de locos polimórficos e 

com um número relativamente alto de alelos. 

Para a espécie D. mollis, as figuras 5, 6 e 7 é o demonstrativo gráfico do 

coeficiente de coancestria dos indivíduos para as populações Campina Verde, 

Vargem da Cruz e Pau de Fruta respectivamente. As figuras 8 e 9 demonstram a 

estimativa I de Moran para as populações Campina Verde e Vargem da Cruz, 

respectivamente. Dentre as populações estudadas, os coeficientes de 
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coanscestralidade se mostraram não significativos para a população Pau de 

Fruta. Não foi detectada estruturação espacial dos genótipos, pelo índice I de 

Moran, nos genótipos da população Pau de Fruta. Entretanto, para as populações 

Campina Verde e Vargem da Cruz observa-se uma tendência a estruturação 

espacial na primeira classe de distância e, utilizando-se o índice I de Moran, 

detectou-se essa estruturação espacial dos genótipos. Isso demonstra que os 

indivíduos mais próximos espacialmente, nessa população, podem ser 

aparentados. A partir desses resultados, torna-se necessário investigar como se 

organiza espacialmente a variabilidade genética nas populações de D. mollis. E, 

se possível desenvolver estudos relacionados às progênies para essa verificação. 

 

Campina Verde
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FIGURA 5. Correlograma para coeficiente de coancestria estimado por classes de 
distâncias na população Campina Verde da espécie Dimorphandra 
mollis Benth. (coeficiente de coancestria; --- intervalo de confiança a 
95% de probabilidade) 
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Vargem da Cruz
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FIGURA 6. Correlograma para coeficiente de coancestria estimado por classes de 

distâncias na população Vargem da Cruz da espécie Dimorphandra 
mollis Benth. (coeficiente de coancestria; --- intervalo de confiança a 
95% de probabilidade). 

 

Pau de Fruta
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FIGURA 7. Correlograma para coeficiente de coancestria estimado por classes 

de distâncias na população Pau de Fruta da  espécie Dimorphandra 
mollis Benth. (coeficiente de coancestria; --- intervalo de confiança 
a 95% de probabilidade). 
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FIGURA 8. Correlograma do índice I de Moran para dez classes de distâncias na  

população Campina Verde da espécie Dimorphandra mollis Benth.  
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FIGURA 9. Correlograma do índice I de Moran para dez classes de distâncias na  

população Vargem da Cruz da espécie Dimorphandra mollis Benth.  
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A população Campina Verde, assim como a população Vargem da Cruz 

apresentaram estruturação espacial nas suas primeiras classe de distância (145 e 

136 m respectivamente). A presença de estruturação espacial dos indivíduos em 

populações naturais de espécies arbóreas tem sido verificada em diversos 

estudos (Moraes et al., 2004; Silva et al., 2004; Barreira, 2005; Gusson et al., 

2005; Moura, 2005). Considerando a hipótese que condições ecológicas 

semelhantes como clima, solo e altitude podem levar a similaridade genética 

entre indivíduos (Graudal et al., 1997) e que, a dispersão do pólen e sementes 

dentro das populações muitas vezes podem ser limitadas às vizinhanças da 

matriz, supõe-se que árvores mais próximas apresentam maior proximidade 

genética do que árvores mais distantes espacialmente (Sokal & Menozzi, 1982; 

Graudal et al., 1997). Futuyma (1992) considera que em uma população existem 

limitações físicas que podem dificultar os cruzamentos aleatórios, devendo haver 

maior probabilidade de cruzamentos entre indivíduos mais próximos, o que por 

sua vez pode levar à formação de grupos, estruturando a população.  

Pode-se verificar ausência de estruturação espacial na população natural 

da espécie D. mollis, Pau de Fruta (Figura 7). Este resultado é coincidente com 

os detectados em Caryocar brasiliense (Melo Júnior, 2003), Psycotria nervosa 

(Dewey & Heywood, 1988), Plattypodium elegans (Hamrick et al., 1993), 

Cedrela fissilis (Gandara, 1996; Póvoa, 2002), Chorisia especiosa (Souza, 

1997). A ausência de estruturação sugere que os genótipos estão distribuídos 

aleatoriamente nas áreas.  

O padrão aleatório de variação genética espacial da espécie pode ser 

atribuído ao intenso fluxo gênico encontrado, este fator pode previnir a formação 

de estrutura, evitando divergências locais. No caso da D. mollis, o alto fluxo 

pode ocorrer em função de suas sementes serem dispersas por mamíferos. As 

populações mais próximas geograficamente contam com os polinizadores que 

apesar de pequenos insetos, promovem troca genética. 
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4.8 Tamanho efetivo 
 

O tamanho efetivo populacional ( eN̂ ) é um parâmetro fundamental 

quando se pensa em conservações ex situ e in situ, pois ele trata da 

representatividade genética das amostras de plantas, sementes ou propágulos. 

Como as estimativas dos tamanhos efetivos indicam a representatividade 

genética das amostras a partir das freqüências alélicas, alguns autores (Moura, 

2005; Moraes, 1997) ressaltam que certos fatores dinâmicos afetando a 

distribuição das freqüências dos alelos devem ser consideradas. Frankel et al. 

(1995) atentam também que as flutuações do tamanho populacional entre 

gerações, a variação na fertilidade entre indivíduos e a sobreposição de gerações, 

podem influenciar o tamanho efetivo populacional. 

A partir dos coeficientes de divergência genética entre populações ( Pθ̂ ), 

coeficientes de endogamia das populações (
^
f ) e coeficientes de endogamia 

para o conjunto de populações ( F̂ ) foram obtidas as estimativas de tamanho 

efetivo (Tabela 11). Os resultados mostram que os tamanhos efetivos estimados 

para cada população foram próximos do número de indivíduos amostrados. A 

estimativa do eN̂  é feita em função dos índices de fixação ( f̂ ) (Vencovsky, 

1992). Como esse índice apresentou variação nas populações, porém não 

significativos, pode-se considerar que todas as populações estão em EHW. Se o 

excesso de heterozigotos, indicado pelos índices de fixação negativos, tivesse 

sido mais expressivo, os indivíduos amostrados estariam representando 

geneticamente mais indivíduos da população, com valores de eN̂  bem mais 

elevados, pois em condições de heterozigose, a representatividade dos 

indivíduos amostrados é maior (Sebbenn et al., 2003). 
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De acordo com o resultado obtido para o conjunto das populações de D. 

mollis, a coleta de sementes para conservação ex situ deverá contemplar, pelo 

menos, 43 árvores matrizes coletadas de forma aleatória nas três populações, 

respeitando-se no mínimo 150m entre os indivíduos garantindo assim, a 

manutenção da variabilidade genética. Vencovsky (1987) considera que para a 

coleta de sementes e conservação de germoplasma, é fundamental que se faça o 

controle gamético feminino, coletando-se sementes de um maior número 

possível de plantas genitoras (matrizes) e, de preferência, em número igual de 

cada uma. Com esta prática, reduz-se a variância do número de gametas 

contribuídos pelas plantas genitoras e aumentando o tamanho efetivo. Portanto, 

as plantas genitoras devem ser tomadas ao acaso e não suas sementes. 

O conhecimento do tamanho efetivo populacional é também de grande 

importância para o planejamento da conservação in situ, pois a relação entre e 

tamanho efetivo e o tamanho da amostra ( )/ˆ NN e  permite a estimativa da 

população mínima viável (PMV), correspondendo  ao número de indivíduos 

necessários à população para a manutenção de sua integridade genética. 

Tomando-se como base os valores de eN̂ (referência)  iguais a 150 e 1.500 para cada 

população (Nunney & Campbell, 1993),  a PMV para o conjunto das populações 

é de 600 e 6000 indivíduos, para a conservação a curto e a longo prazo 

respectivamente (Tabela 11). Estes valores referem-se ao número mínimo de 

árvores que deverão ser mantidas, assegurando a manutenção dos níveis de 

variabilidade genética, para as populações aqui avaliadas. 
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TABELA 11. Tamanho efetivo ( eN̂ ), número de indivíduos amostrados (N) das 

populações, a diferença D̂  entre o tamanho populacional estimado e a 
população mínima viável (PMV) requerida para as populações naturais e, 
A a área amostrada para cada população de  Dimorphandra  mollis 
Benth.  

 
150*  1500*   

Populações 
eN̂  N 

eN̂ /N 
PMV D̂  PMV D̂  

A 
 (ha) 

Campina Verde 59 60 0,98 153 1.312 1.531 - 66 134 
Vargem da Cruz 65 60 1,08 139 2.025 1.389 775 198 

Pau de Fruta 59 60 0,98 153 1.104 1.531 - 274 115 
         

Conjunto 43 180 0,25 600 - - 6000 - 

* Tamanho efetivo de referência ( eN̂ ): 150 (conservação a curto prazo), 1.500 
(conservação a longo prazo) 
  

 

Segundo Vieira (2005), a diferença ( D̂ ) entre o tamanho populacional 

estimado para cada população ( N̂ ) e a PMV é calculada por: D̂  = DA.A - 

( )referência(eN̂ /( eN̂ /n)), sendo que DA é a densidade absoluta (ind.ha-1), A é 

área da população (ha). Para D. mollis, a densidade utilizada foi DA = 10,93 

(ind.ha-1) conforme citado por Barreira et al. (2002). 

As estimativas de tamanho efetivo encontradas para as populações 

estudadas afirmam uma tendência destas à endogamia. A população Vargem da 

Cruz possui a longo prazo, 775 indivíduos; já as populações Campina Verde e 

Pau de Fruta, possuem um déficit de 66 e 274 indivíduos respectivamente, para 

se manterem conservadas a longo prazo, podendo prejudicar a integridade 

gênica das mesmas populações. Estes resultados podem ser explicados pelos 

índices de diversidade genética, tais como o coeficente médio de endogamia 

encontrado para esta população. Assim, estratégias de conservação para esta 

espécie deve ser implementada, considerando que para as populações que já 
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sofrem intervenção da exploração há  menor variabilidade genética, indivíduos 

devem ser preservados tanto na Campina Verde como na Vargem da Cruz como 

árvores matrizes. Para a coleta dos frutos de D. mollis seria de grande 

importância que, a partir do tamanho efetivo dessas populações, fossem deixadas 

cotas para que os frutos amadurecessem e houvesse a dispersão destes nas áreas, 

por sementes visando à propagação natural, uma vez que uma grande quantidade 

de frutos é coletada, sem critérios que visem à conservação. Para a D. Mollis, 

isto seria muito importante, tendo em vista a relevância que a espécie tem para 

as populações tradicionais.   

 

4.9 Subsídios ao manejo e à conservação genética de populações 
naturais de D. mollis 

 
Com base no conhecimento genético e ecológico da espécie D. mollis, a 

proposição de recomendações gerais à prática do manejo dessa espécie em áreas 

naturais é possível, orientando a exploração adequada de seus frutos pelas 

populações locais e para se determinar o uso de estratégias de conservação 

genética da espécie.  

 A visitação nas áreas pelos coletores, sendo que alguns possuem 

conhecimento sobre a dinâmica da espécie D. mollis, faz com haja boas 

perspectivas à conservação genética da espécie. Entretanto, devem-se considerar 

estratégias em curto, em médio prazo e em longo prazo, que sejam viáveis com a 

realidade dos coletores.  

A atividade de extração dos frutos deve ser reconhecida como 

tradicional e, portanto, deve-se elaborar um método de extração respeitando-se a 

necessidade de se estabelecer no mínimo 43 árvores porta-sementes distribuídas 

entre as três áreas estudadas, visto que a coleta dos frutos de D. mollis ocorre 

quando estes estão verdes. 
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Gentry (1978) aponta que diferentes formas de distúrbios provocados 

por ações antrópicas podem determinar influências diferenciadas sobre 

populações de plantas, muitas vezes favorecendo o aumento da densidade de 

certas espécies. Em populações naturais de Escweilera ovata, na Amazônia, 

observou-se uma expressiva regeneração assexuada nas áreas sob extração 

intensiva (Gusson, 2003). Cavallari Neto (2004) avaliou os efeitos do manejo 

em Tabebuia cassinoides e relatou que esta prática afetou principalmente o  

número médio de alelos por locos e os níveis de heterozigosidade. Sebbenn et al. 

(2001) compararam para populações manejada e não manejada de T. cassinoides 

e detectaram menor variabilidade genética e uma maior taxa de autofecundação 

na população manejada em relação a não manejada.  

Para a D. mollis, em estudo em área de cerrado sensu stricto, Mello 

(1999), aponta a espécie entre outras, com facilidade de regeneração natural, 

altos valores de área basal e boa distribuição no estrato vertical, Mendonça 

(2000), aponta a vantagem desta se regenerar a partir da rebrota de cepa, que 

caracterizou a estrutura e a distribuição espacial de diversas espécies em planos 

de manejo avaliados na Cerrado do Norte e Noroeste de MG, e aponta esta, 

como uma das espécies que apresentam maior freqüência total relativa (FR = 

3,15) no Norte e Noroeste de MG, mostrando-se como promissora para manejo 

nessa região. 

Para a espécie D. mollis, a população conservada (Pau de Fruta) 

apresenta maior amplitude de variação nas frequências alélicas em relação as 

populações exploradas (Campina Verde e Vargem da Cruz). Isso indica que, se 

as populações fossem submetidas a pertubações ou gargalos genéticos, como é o 

caso da exploração pela coleta de seus frutos, os indivíduos na população Pau de 

Fruta estariam mais protegidos dos efeitos de deriva. Deve-se observar que a 

coleta dos frutos, pode ser prejudicial impedindo a dispersão de novo material 

genético nas populações, que apresentam fluxo gênico entre elas provavelmente 
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através da polinização e dispersão, mas se a coleta dos os frutos se dá de forma 

predatória inviabiliza a dispersão desse material genético. Já as populações 

Vargem da Cruz e Campina Verde esse fator já não seria tão provável.  

Essa espécie, por apresentar alta densidade populacional (Mendonça, 

2000; Mello, 1999) permite maior número de recombinações, resultando em 

altos índices de diversidade ( f̂ de 0,023 para a população Campina Verde, f̂ de 

-0,075 para a população Vargem da Cruz e f̂ de 0,017 para a população Pau de 

Fruta) dentro de suas populações, porém, deve-se avaliar com critérios a coleta 

dos frutos uma vez que este se dá com as vagens ainda verdes, prejudica a 

disseminação do material genético.  

Assim, apontaremos alguns critérios que devem ser considerados para o 

manejo de espécies arbóreas: 1) para adoção de medidas para o manejo, deve-se 

considerar não somente o histórico de perturbação da área, mas também seus 

níveis de variabilidade genética, estabelecidos para populações regionais, numa 

amplitude não muito grande, pois esses valores são obtidos a partir de 

populações definidas geograficamente e representam localmente a variação;      

2) não deve-se considerar somente as freqüências relativas e os índices de valor 

de importância, mas também o índice de fixação de Wright, calculado para cada 

região em questão, e demonstra a tendência das populações à endogamia, para a 

D. mollis os genótipos não são efetivamente eliminados das populações pelo 

extrativismo mas, diminui-se a possibilidade de dispersão destes nas áreas 

prejudicando posteriores eventos reprodutivos; 3) deve-se considerar a 

distribuição espacial dos genótipos, pois para muitas espécies arbóreas, esse 

resultado se apresenta de forma similar. Pode-se verificar pela distribuição 

espacial que os indivíduos das populações Campina Verde e Vargem da Cruz 

tendem a uma estruturação espacial na menor classe de distância. Para o manejo, 

deve-se considerar essa estruturação, para proporcionar maior variabilidade nas 
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populações em longo prazo, as populações mais exploradas, demonstraram que 

os indivíduos mais próximos se cruzam e são aparentados, uma contribuição do 

manejo é que dependendo da estruturação das populações se manejem  os 

indivíduos muito próximos respeitando a adoção de árvores matrizes;  4)  deve-

se avaliar a matriz dessas populações uma vez que esta irá interferir no fluxo 

gênico diretamente, dificultando ou contribuindo com a polinização, a população 

Vargem da Cruz por estar mais isolada geograficamente e ser frequentemente 

explorada, a longo prazo pode ter sua base genética comprometida; 5) O 

conhecimento do tamanho efetivo populacional torna-se de grande importância 

não só para o planejamento da conservação in situ mas também para o manejo, 

pois a relação permite a estimativa da população mínima viável (PMV), 

correspondendo  ao número de indivíduos necessários à população para a 

manutenção de sua integridade genética, calculaos para curto e longo prazo. A 

manutenção de um tamanho efetivo populacional adequado diminui a 

probabilidade de ocorrência das oscilações genéticas e da endogamia em 

populações naturais, pois estes parâmetros estão diretamente relacionados ao 

tamanho efetivo populacional.  

De forma geral, para o manejo de populações naturais de espécies 

arbóreas, deve-se considerar a constituição genética dos indivíduos e das 

populações de espécies de interesse para a exploração. Essa constituição é 

responsável por parte das diferenças de produtividade, adaptação e reprodução 

entre indivíduos de uma espécie. Assim, recomenda-se para que o manejo seja 

considerado viável e adequado, um número efetivo de indivíduos na população e 

sua distribuição espacial na área.  
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5. CONCLUSÕES 
 

 
O estudo das populações naturais de Dimorphandra mollis Benth, por 

meio de dados isoenzimáticos possibilitou chegar às seguintes conclusões: 

� A espécie apresenta altos níveis de variabilidade genética detectada, a partir 

dos dados de frequência alélica. Porém, a população Pau de Fruta possui 

maior amplitude de variação, evidenciando o potencial de se ter áreas de 

conservação neste local, o que vai proporcionar a manutenção genética; 

� As populações Campina Verde e Vargem da Cruz não estão em EHW, 

possivelmente em decorrência do excesso de heterozigotos, a população Pau 

de Fruta está aderida ao EHW, provavelmente por ser mais conservada; 

� Os altos índices de diversidade encontrados sugerem a existência de 

mecanismos seletivos atuando a favor dos heterozigotos, nas populações 

Campina Verde e Pau de Fruta. Na população Vargem da Cruz, que sofre 

pressão do extrativismo, observou-se baixo índice de diversidade, sugerindo 

tendência a endogamia; 

� A maior parte da variabilidade genética da espécie encontra-se dentro de 

suas populações naturais; 

� O fluxo gênico encontrado entre as populações Campina Verde e Pau de 

Fruta foi elevado, caracterizando baixa divergência genética entre elas. Nas 

populações Pau de Fruta e Vargem da Cruz o fluxo gênico foi menor, 

evidenciando a maior divergência genética entre elas; 

� A estimativa de tamanho efetivo populacional sugere um valor mínimo de 

matrizes para a coleta de germoplasma de pelo menos 43 indivíduos para 

que se garanta a manutenção da variabilidade genética nas sementes 

� A PMV para a manutenção da espécie em curto e em longo prazo é 600 e 

6000, respectivamente; 
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� Na população Vargem da Cruz, os indivíduos de D. mollis apresentam 

tendência a estruturação familiar em menores distâncias. Nas outras duas 

populações Campina Verde e Pau de Fruta, os indivíduos se encontram 

distribuídos espacialmente de maneira aleatória; 

� Para o manejo de populações naturais de espécies arbóreas, deve-se 

considerar a constituição genética dos indivíduos, levantados a partir de 

estudos das populações de espécies de interesse para a exploração. Essa 

constituição é responsável por parte das diferenças de produtividade, 

adaptação e reprodução entre indivíduos de uma espécie;  

� Recomenda-se para que o manejo seja considerado viável e adequado, um 

número efetivo de indivíduos na população deve respeitar a PMV que para a 

espécie foi de 600 indivíduos para conservação a curto prazo e 6000 

indivíduos para a conservação a longo prazo e, o tamanho efetivo das 

populações em questão e a sua distribuição espacial na área; 

� Recomenda-se que seja implementado no Inventário Florestal de Minas 

Gerais, realizado pela UFLA, o levantamento de índices de diversidade 

genética das populações naturais arbóreas, visando primeiramente o 

conhecimento da real situação da biodiversidade destas e aplicação destes 

para as posteriores propostas de manejo,  pelo menos para as espécies mais 

exploradas; 

� Como há uma forte dependência entre a produção familiar e o uso dos 

recursos naturais, ainda pouco conhecidos, no Norte de MG. A adoção de 

critérios para viabilizar o manejo da espécie favorecerá tanto a conservação 

do Cerrado em MG como o desenvolvimento local dos moradores e 

coletores de D. mollis.  
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