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RESUMO

A perda de diversidade em regides tropicais tem sido pauta em diversas discussdes governamentais e
ndo governamentais, com foco principalmente na fragmentagdo e destruicdo de ecossistemas naturais.
No entanto, tomadas de decisdes sobre a conservacdo de recursos genéticos precisam ser pautadas em
parametros genéticos populacionais, especialmente para as espécies com interesse econdmico que sdo alvo
de maior interferéncia humana. Este trabalho teve como objetivo definir e avaliar parametros genéticos
para a conservacao de populagdes de jatoba (Hymenaea courbaril) na regido sul-ocidental da Amazonia
brasileira. A espécie é uma das que possuem madeira mais valiosa € ¢ uma das mais intensamente exploradas
na Amazonia brasileira. O estudo foi realizado em trés areas de florestas preparadas para a exploragdo
madeireira, segundo plano de manejo sustentavel. Calculou-se, com uso de oito locos de marcadores
microssatélites, a diversidade genética, os estimadores para a conservagdo da espécie e a divergéncia
entre as populagdes. As populagdes com menor densidade populacional (< 0,08 ind.ha') apresentaram
maior diversidade genética e indice de fixag¢do elevado. A populagdo com maior densidade populacional
(0,25 ind.ha") foi a que apresentou menor diversidade genética e auséncia de endogamia. A Area Minima
Viavel para conservagdo da espécie foi compativel com a realidade do local de estudo, com uma ressalva
de uma das populagdes onde ha necessidade de uma area muito maior em relagao as demais. A divergéncia
genética foi elevada (G’ = 0,344) e as populagdes foram classificadas como Unidades Independentes para
o Mangjo.

Palavras-chave: conservagdo genética; diversidade genética; estratégias para conservagdo; Hymenaea
courbaril.

ABSTRACT

The loss of diversity in tropical regions has been focus on several governmental and non-governmental
discussions, focusing mainly on the fragmentation and destruction of natural ecosystems. However,
decisions about the conservation of genetic resources must be guided by population genetic parameters,
especially for species with economic interests that are subject to greater human interference. This study
aimed to define and evaluate genetic parameters for the conservation of populations of Hymenaea courbaril
in southwestern Amazon. This species is one of the most valuable and intensively exploited wood species in
the Brazilian Amazon. We studied three forest areas prepared for logging in the background of sustainable
management. [t was calculated with eight microsatellite loci, genetic diversity, intra-population conservation
estimators and genetic divergence among populations. Genetic diversity and fixation index were higher in
the low density populations (< 0.08 ind.ha!). The most density population (0.25 ind.ha') showed the lowest
genetic diversity and no inbreeding. The Minimum Viable Area for species conservation was consistent
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with the reality of the studied areas, with a proviso for one of the populations where there is a need for a
much larger area than the other to conserve populations. The genetic divergence was high (G’;,= 0.344) and
the populations were considered Independent Management Units.

Keywords: genetic conservation; genetic diversity; strategies for conservation; Hymenaea courbaril.

INTRODUCAO

A biodiversidade ¢ representada pela va-
riedade de ecossistemas, espécies, populagdes das
espécies, bem como a diversidade genética exis-
tente entre e dentro de populacdes (FRANKHAM
et al.,, 2008). A maior diversidade de espécies ¢
encontrada nas florestas tropicais. Embora essas
ocupem apenas 7% da extensdo da Terra, estima-se
que contenham mais de 50% do total das espécies
existentes (PRIMACK ¢ RODRIGUES, 2001). O
aumento global da populacdo humana nos tltimos
200 anos tem provocado um incremento na taxa de
destruicao florestal e degradacao. Adicionalmente,
a extensdo de florestas expostas a distirbios huma-
nos intensivos tem se ampliado cada vez mais, com
uma pressdo recente nos ecossistemas tropicais, os
quais abrangem uma elevada riqueza de espécies
(YOUNG e BOYLE, 2000). A diversidade biol6-
gica das regides tropicais esta sendo rapidamente
reduzida e a degradacdo dos ecossistemas vem pre-
ocupando cada vez mais a sociedade. Discussodes e
estudos voltados para essa tematica tém mobilizado
institui¢des governamentais e comunidades cienti-
ficas (TELLES, 2000; FRANKHAM et al., 2008).
Torna-se necessario determinar a escala de estudo
para definir os critérios adequados de avaliacdo
dos efeitos de agdes antropicas nos ecossistemas e
estabelecer as estratégias de conservacao da biodi-
versidade. A comunidade representa o nivel mais
complexo de estudo da diversidade, uma vez que
engloba a interacdo dinamica entre espécies, indi-
viduos e genes. O estudo de uma espécie particular
engloba a diversidade dos genes nas populacdes e
proporciona a medida do grau de diversidade de
uma comunidade, uma vez que espécies sao enti-
dades que podem ser identificadas, classificadas e
contadas. A populagao ¢ a unidade bésica de conser-
vacdo no nivel de espécies individuais (FRANKEL
et al., 1995).

Para as plantas, os efeitos genéticos da frag-
mentacdo e perda de habitat sdo ainda mais com-
plicados por elas serem sésseis, apresentarem dife-
rencas interespecificas de longevidade e tempo de
geracdo, bem como a densidade populacional antes
da fragmentagdo. Adicionalmente, as plantas apre-

sentam uma ampla variedade de sistemas reproduti-
VOs sexuais e assexuais, apresentam a possibilidade
de fluxo génico via polen e semente, podem estocar
material genético na forma de banco de sementes,
bem como suas interacdes com seus vetores ani-
mais de pélen e sementes, que, por sua vez, também
sdo afetados pela fragmentagao florestal (YOUNG
et al., 1996). O principal desafio da biologia de po-
pulagdes em conservacao ¢ identificar os fatores de
risco genéticos e demograficos cruciais aos quais as
populacdes estdo sujeitas (JAIN, 1994). A conser-
vacao da diversidade genética ¢ uma pré-condigdo
necessaria a manuten¢do de todos os outros niveis
da biodiversidade, e € um componente essencial da
sustentabilidade das populagdes (BOYLE, 2000;
NAMKOONG et al., 2002). A redugio nos habitat
naturais e o subsequente isolamento espacial das
populacdes causam alteragdes em processos evo-
lucionarios basicos, como deriva genética, sele-
¢do, migracao e reproducdo, os quais resultam em
mudancas na diversidade genética. Portanto, para
evitar extingdes e para manter os niveis de diversi-
dade genética € necessario que esses processos evo-
lucionarios estejam conservados (NAMKOONG et
al., 2002). Nesse sentido, ¢ importante conhecer a
diversidade genética existente e também como esta
se organiza em populacdes (RAJORA et al., 2000)
tanto para o monitoramento, como para a tomada
de decisdo sobre uso e conservacao.

Hymenaea courbaril ¢ uma espécie arborea
tropical, hermafrodita, polinizada por morcegos e
amplamente distribuida nos tropicos. Ocorre natu-
ralmente do litoral sul brasileiro a costa ocidental
da regido central do México, ocupando a maior
parte da Bacia Amazdnica e do Planalto Central
Brasileiro (LACERDA et al., 2008a). A espécie
geralmente ocorre em baixas densidades popula-
cionais (< 1 arvore/ha). A principal utiliza¢ao eco-
ndémica € a madeira que estd entre as mais valiosas
e mais intensamente exploradas (mais de 90% das
arvores com DAP > 50 cm) na Amazodnia brasileira
(LACERDA, 2008a). Hymenaea courbaril enqua-
dra-se em duas categorias de recursos genéticos
florestais importantes para a conservagao in situ, o
de espécie arborea de interesse econdmico e o de
espécie de importancia para a sustentabilidade do
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ecossistema (FAQO, 1995). Alguns estudos tém mos-
trado que a espécie sofre efeitos negativos devido a
acoes antropicas como a fragmentagdo de habitat e
a explora¢ao madeireira, ja que em algumas popu-
lagdes tem sido observada a perda de diversidade
genética (CASTELLENN, 2005; TOLEDO, 2005),
a ocorréncia de endogamia (KAGEYAMA et al.,
2004) e o aumento da estrutura genética espacial
(LACERDA et al., 2008Db).

Este trabalho teve como objetivo defi-
nir parametros genéticos para a conservacao de
Hymenaea courbaril em populagdes localizadas na
Amazonia sul-ocidental brasileira.

MATERIAL E METODOS
Areas de estudo e amostragem

O estudo foi realizado na regido sul-oci-
dental da Amazonia brasileira, em trés proprie-
dades particulares localizadas nos municipios de
Labrea (AM), Capixaba (AC) e Porto Acre (AC).
A regido onde estdo as fazendas de Labrea (coord.
UTM 19L 8961878/819218) e Capixaba (coord.
UTM 19L 0610821/8835940) apresenta vegetacdo
primaria equatorial imida, com varias espécies de
dossel e presenca de palmeiras e bambu. As fazen-
das estdo inseridas em areas continuas de florestas
com a presenca de pastagem e fazem divisa com
outras propriedades semelhantes, sendo que a fa-
zenda de Labrea apresenta em um dos seus lados
uma terra indigena. A fazenda de Porto Acre (co-
ord. UTM 19L 8942848/651134) também apre-
senta vegetacao primaria equatorial imida do tipo
floresta aberta com palmeiras e regides de baixio
(area alagada), com presenca de igapds. Também
estd inserida num mosaico de floresta continua
com areas de pastagem. Nos municipios de Labrea
(AM) e Capixaba (AC), as coletas foram realizadas
nos meses de janeiro e marco de 2008 e em Porto
Acre (AC) no més de margo de 2009. Os dados fo-
ram coletados em talhdes de exploragdo florestal
antes da extracdo madeireira e o sistema de manejo
florestal adotado nestas areas segue as diretrizes da
lei n°11284 art.3/2006 (IBAMA, 2006). Cada po-
pulacao fica em média 200 km de distancia em li-
nha reta, uma da outra. A Tabela 1 apresenta a area
total das fazendas e dos talhdes onde foram feitas
as coletas.

Os talhdes foram definidos pela equipe
do manejo florestal de cada fazenda e os dados do
inventario para exploracao florestal foram utiliza-

TABELA 1: Area total das fazendas
respectivos talhdes estudados.

e dos

TABLE 1: Total area of farms and studied plots.
Local de estudo Area total da  Area do talhdo
fazenda (ha)  estudado (ha)
Labrea (AM) 8000 428
Capixaba (AC) 2200 1000
Porto Acre (AC) 1500 328

dos para localizacdo de todas as arvores de jato-
ba (Hymenaea courbaril) presentes nos talhdes.
Durante as coletas, identificaram-se arvores inven-
tariadas como jatoba, mas que na realidade eram de
outra espécie. Essas arvores ndo foram considera-
das no estudo.

Foram amostradas 160 arvores com dia-
metro a altura do peito (DAP) maior que 30 cm,
dos quais foi coletada uma amostra de tecido de
entrecasca do tronco com o auxilio de um formao
e uma ping¢a de aco inox. Imediatamente apods a
coleta dos tecidos, estes foram imersos em micro-
tubos contendo 1,0 ml de tampao de transporte
(30% de tampao de extragdo CTAB a 2% ¢ 70%
de etanol absoluto) e levados para o Laboratorio de
Morfogénese e Biologia Molecular (LABMOL) da
Embrapa Acre (Rio Branco-AC) onde foram arma-
zenadas a -20°C para posterior extracdo de DNA.
Tanto a coleta, como o transporte, foram feitos em
recipiente térmico com gelo.

Analises laboratoriais

A extragdo do DNA genomico foi realiza-
da no LABMOL utilizando o protocolo CTAB 2%
(DOYLE e DOYLE, 1987) adaptado por Ferreira
e Grattapaglia (1998), sendo que os tecidos fo-
ram macerados em um equipamento de disrupg¢ao
de células (Tissue Lyser® - Qiagen) por 1min30s
na frequéncia de 30 Hertz. Depois de extraido, o
DNA foi quantificado por compara¢do das amos-
tras com dilui¢des do DNA padrao do fago A de
peso molecular conhecido (10 a 200 ng), apos ele-
troforese horizontal em gel de agarose a 1% por
20 min, sob 77 V e 45 mA. Apo6s a quantificacdo, o
DNA foi diluido em dgua ultrapura para 2,5 ng/pL.
Para as anélises genéticas foram utilizados oito pa-
res de iniciadores microssatélites para Hymenaea
courbaril, sendo seis desenvolvidos por Ciampi et
al. (2008) e os outros dois ainda ndo publicados, de-
senvolvidos pela EMBRAPA Recursos Genéticos e
Biotecnologia.
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As reacdes de amplificacdo (PCR) foram
feitas utilizando volume final de 13 pl, contendo
5 ng de DNA genOmico, tampao para PCR 1X
(10mM de Tris-HCL, 1,5 mM MgCl2, 50mM KCl,
pH 8.3), 2,5 ng/mL de BSA, 2,5 uM de dNTPs,
0,9 uM de primer, 1U de Tag DNA Polimerase
(Phoneutria) e agua ultrapura em termociclador
MIJ Research 96+. O protocolo de amplificagao
foi de: 94°C por 5 minutos, 30 ciclos de 94°C por
1 minuto, temperatura de hibridagdo especifica de
cada par de iniciadores por 1 minuto, 72°C por
1 minuto, terminando com uma extensdo final a
72°C por 5 minutos. Apos a PCR, os fragmentos
amplificados foram separados em gel desnaturante
de poliacrilamida a 5%, em cuba vertical contendo
tampao TBE 1X sob 1600 V e 40 mA. A corrida
eletroforética ocorreu por uma hora. Para colo-
racdo das bandas, utilizou-se nitrato de prata, se-
gundo o protocolo desenvolvido por Creste et al.
(2001). A interpretagao dos fragmentos amplifica-
dos foi realizada visualmente por meio de compa-
racdo com marcador de peso molecular padrdo 10-
pb “Ladder” da Invitrogen®. Os fragmentos que
apresentaram diferentes pesos moleculares foram
considerados alelos diferentes.

Diversidade genética intrapopulacional

A diversidade genética das populagdes
foi analisada pela heterozigosidade observada
(Ho), heterozigosidade esperada pelo equilibrio
de Hardy-Weinberg (He), nuimero médio de alelos
por loco (A) e indice de fixagdo de Wright (f), que
pode variar de -1 a 1, sendo os valores negativos
indicativos de excesso de heterozigosidade e valo-
res positivos deficiéncia de heterozigosidade. Os
intervalos de confianga ao nivel de 95% de proba-
bilidade para f foram obtidos com o procedimento
de 10.000 reamostragens do tipo “brootstrap” so-
bre locos. Todas estas estimativas foram obtidas
pelo programa GDA (LEWIS e ZAYKIN, 2001). A
significancia estatistica dos valores de f foi avalia-
da pelo Teste G com 1000 permutagdes, utilizando
uma corre¢do de Bonferroni (95%, a = 0,05) com
uso do FSTAT (GOUDET, 1995). Esse programa
foi utilizado ainda para calcular a Riqueza Alélica
(R,), proposta por El Mousadik e Petit (1996), que
mede o numero médio de alelos independente do
tamanho amostral. O niimero efetivo de alelos (4)
foi calculado utilizando a formula: 4, = I/(I-H ).

O excesso de homozigotos foi avaliado
para cada loco comparando-se as frequéncias ob-

servadas de homozigotos para os diferentes alelos
de cada loco nas trés populagdes e as frequéncias
esperadas, obtidas por um procedimento de ale-
atorizacao. Finalmente, o teste de probabilidade
combinada de Fisher foi utilizado para testar a si-
gnificancia do excesso de homozigotos nos locos.
Em locos microssatélites, além da ocorréncia de
endogamia, o excesso de homozigotos pode ser re-
sultante da ocorréncia de alelos nulos (alelos nao
vistos na genotipagem em virtude de mutagdes
nas sequéncias iniciadoras), pela amplificacdo
preferencial de alelos pequenos e por erros de ge-
notipagem devido a presenca de “sttuter” (bandas
sombras ou resultantes do deslize da 7ag polime-
rase). Quando houve confirmag¢do do excesso de
homozigotos, a frequéncia de alelos nulos (r) foi
calculada usando o estimador n° 2 de Brookfield
(1996), sendo as analises realizadas pelo programa
Micro Checker versao 2.2.3 (OOSTERHOUT et
al., 2004).

Estimadores para estratégias de conservaciao

O tamanho efetivo populacional (N,) foi
obtido com base no valor de f e, na existéncia de
coancestria entre individuos (Oxy) dentro das popu-
lagdes, segundo Sebbenn e Seoane (2005):

N 0, 5n?
(14 f)(0,5n + ZL ZZ;él Ozy)

Em que:

n n

Zw:l Zy# Oy corresponde a soma de
todas as estimativas de coancestrias entre os pa-
res de individuos de uma populagdo, n o tamanho
amostral e f a estimativa do indice de fixacdo da
populagao.

O tamanho efetivo populacional (N,)), o
tamanho efetivo de referéncia (Ng(mﬂ), a densida-
de populacional (d) e o nimero amostral (n) fo-
ram considerados para o calculo da Area Minima
Viavel (AMV) para conservagdo genética in
situ das trés populagdes naturais, utilizando-se
a expressdo apresentada por Sebbenn (2003b):
AMV =nN,. /dN,. O N, ) foi considerado 1000.
De acordo com Lynch (1996), a variancia genéti-
ca média (decorrente da deriva genética) torna-se
independente do tamanho populacional quando o
tamanho efetivo excede 1000 individuos, sendo
esse limite adequado para a conservagao em longo
prazo.
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Estrutura genética populacional

A estrutura genética entre populagoes foi
estimada por Gy, proposta por Hedrick (2005):

;o GST(l + HS)
ST — (1 . Hs)

Em que: G, € a divergéncia genética entre
populagdes € H_ ¢ a diversidade média intrapopu-
lacional, de acordo com Nei (1987). Para obtengao
dessas estimativas, utilizou-se o programa FSTAT
(GOUDET, 1995). Valores préoximos a zero indi-
cam baixa divergéncia genética entre as populacdes
e valores proximos a um indicam alta divergéncia
genética entre as populagdes. Estimou-se ainda a
divergéncia genética (R,,) segundo Slatkin (1995),
mais adequada para estimativa da divergéncia gené-
tica entre populagdes quando se utilizam marcado-
res microssatélites. O intervalo de confianga a 95%
para R, foi obtido por 1000 reamostragens “boots-
trap” sobre locos. Testes de permutacao foram re-
alizados para determinar se os valores observados
de R, diferiram significativamente de zero. As
analises foram realizadas com o programa RstCalc
(GOODMAN, 1997).

A divergéncia genética entre as trés popu-
lagdes foi calculada com o objetivo de verificar se
cada populagdo pode ser considerada uma Unidade
Independente para o Manejo (UIM), segundo
Palsboll et al. (2007).

RESULTADOS E DISCUSSAO
Diversidade genética intrapopulacional

O numero total de alelos identificados nos
160 individuos de Hymenaea courbaril das trés po-
pulacdes foi 107. Todos os oito locos foram polimor-
ficos, com heterozigosidade observada variando de
0,144 a 0,993 (Tabela 2). O numero médio de alelos
por loco foi 13,4 com grande variacdo entre Locos.
A diversidade génica expressa pela heterozigosida-
de esperada (H) foi alta para a maioria dos locos,
resultando em uma H, média de 0,730. O indice de
fixagdo (f) variou Locos com tendéncia ao exces-
so de homozigose em cinco dos Locos (Tabela 2).
Entretanto, o excesso de homozigotos foi significa-
tivo apenas para os locos He 40 e He 42 (p<0,01). A
frequéncia de alelos nulos foi elevada (entre 24,5%
e 58,7%) em todas as populagdes, o que indica que

TABELA 2: Caracterizagdo dos locos SSR para
as trés populacdes de Hymenaea
courbaril avaliadas na Amazodnia sul-
ocidental.

TABLE 2:  Characterization of SSR loci for three
populations of Hymenaea courbaril
studied in southwestern Amazon.

Locos N k H, H, f

Hc 33 159 6 0,987 0,651 -0,517
Hc 49 154 13 0,993 0,793 -0,253
Hc 12 137 20 0,890 0,860 -0,035
Hc 14 158 6 0,506 0,731 0,308
Hc 35 160 12 0,350 0,765 0,543
Hc 25 138 6 0,144 0,196 0,263
Hc 42 142 24 0,598 0,922 0,351
Hc 40 122 20 0,540 0,919 0,412

Em que: N = niimero de individuos genotipados; k = nl1-
mero total de alelos por loco; H = heterozigosidade ob-
servada; H, = heterozigosidade esperada; /= indice de
fixagdo.

os valores altos de f para os Locos podem ndo ser
decorrentes unicamente da endogamia.

Analisando as populagdes separadamente,
observa-se que o nimero médio de alelos por loco
foi elevado e semelhante nas trés populagdes, em-
bora o niimero de arvores amostradas tenha sido
diferente nos trés locais. A riqueza alélica (R ), que
¢ uma medida independente do tamanho amostral,
foi menor na populagdo de Porto Acre, o que indica
uma menor diversidade genética nessa populagao,
que também ¢é confirmada pelas menores estimati-
vas de 4, e H, (Tabela 3). As heterozigosidades es-
peradas (H) foram parecidas com as estimadas em
outros trabalhos com a espécie realizados com mar-
cadores microssatélites — entre 0,715 (LACERDA
et al., 2008b) e 0,740 (KAGEYAMA et al., 2004).

Apesar de ampla variag@o entre os locos, o
indice de fixagdo (f) foi elevado significativo para
Labrea e Capixaba (Tabela 3). Valores elevados de
f foram observados em outras populacdes da es-
pécie estudadas na Amazdnia oriental (f' = 0,137;
LACERDA et al., 2008a) e na Floresta Atlantica
(f = 0,207, KAGEYAMA et al., 2004) indican-
do que, provavelmente, a endogamia seja comum
na espécie. Embora Lacerda et al. (2008a) tenham
constatado que a espécie ¢ predominantemente de
fecundagdo cruzada (¢, = 1,00) e possivelmente au-
toincompativel, os autores observaram uma propor-
¢do elevada de cruzamentos correlacionados, o que
pode aumentar a endogamia.
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TABELA 3: Estimativas médias (+ erro padrao) de pardmetros de diversidade genética em trés populacdes
de Hymenaea courbaril na Amazonia sul-ocidental.

TABLE 3:  Average estimates (+ standard errors) of genetic diversity parameters in three Hymenaea
courbaril populations in southwestern Amazon
Populagdes
Parametros -
Labrea Capixaba Porto Acre
N 31,6 1,2 40,6 £2,0 74,0+ 3,1
A 9,12+ 1,47 9,10 £1,60 9,25 +2.36
A, 6,43 + 1,54 5,60+ 1,19 5,10+ 1,67
R 8,72 + 1,47 8,46+ 1,44 7,49+ 1,92
H, 0,624 + 0,130 0,581 + 0,120 0,654 + 0,130
H 0,710 + 0,090 0,728 + 0,080 0,651 + 0,080
JAL) 0,132 (-0,141 2 0,377)* 0,203 (-0,074 a 0,466)* 0,004 (-0,331 a 0,357)"™

Em que: N = Nimero médio de individuos para todos os /ocos analisados; 4 = nimero médio de alelos por loco; 4,
= nimero efetivo de alelos por loco; R = riqueza alélica; H = heterozigosidade observada; H, = heterozigosidade

esperada; f'= indice de fixagdo; (IC

95%

A populagdo de Porto Acre, por outro lado,
nao apresentou endogamia embora tenha sido a po-
pulacdo com menor diversidade genética. A densi-
dade populacional dessa populagdo foi muito supe-
rior as demais (0,25 ind.ha™!, enquanto que Labrea e
Capixaba tiveram 0,079 ind.ha! e 0,044 ind.ha’!, res-
pectivamente) com uma grande quantidade de indivi-
duos grandes (dados ndo publicados) e talvez a dina-
mica populacional seja um fator que determinou essa
diferenca na diversidade genética e na endogamia. A
densidade populacional e, principalmente, a distan-
cia entre individuos reprodutivos sdo fatores que afe-
tam as taxas de fecundagdo cruzada (MURAWSKI e
HAMRICK, 1991) e as distancias de fluxo de pdlen
(DICK et al., 2008). Esses fatores podem ter contri-
buido para as diferencas em diversidade genética e
endogamia entre as populagdes com densidades po-
pulacionais distintas. S30 necessarios estudos para
avaliar a sincronia do florescimento nessas popula-

) intervalo de confianca a 95% de probabilidade usando 10.000 reamostragens
“bootstrap” sobre locos; * p = 0,05; ™ = ndo significativo.

¢oes e o sistema reprodutivo para que tenhamos con-
clusdes mais precisas a respeito dessas diferencas.

Estimativas para estratégias de conservacao

Devido ao valor elevado de fnas populacdes
de Labrea e Capixaba, o namero efetivo (V,) de indi-
viduos dessas populagdes foi menor do que o amos-
trado (35,29% e 13,64%, respectivamente), o que ndo
aconteceu com a populagao de Porto Acre.

Com base nos resultados obtidos de N, e
considerando que todas as fazendas estdo inseridas
numa paisagem de florestas continuas estimou-se
a Area Minima Viavel (AMV) para conservagio in
situ de cada populagao, utilizando-se 1000 como va-
lor de referéncia do tamanho efetivo populacional
(LYNCH, 1996). Como esperado, a AMV,,, para a
populacao de Porto Acre foi muito inferior as demais
(Tabela 4).

TABELA 4: Estimativas de pardmetros de conservacdo genética das populacdes de Hymenaea courbaril

avaliadas na Amazonia sul-ocidental.

TABLE 4: Estimates of genetic conservation parameters of Hymenaea courbaril populations evaluated
in southwestern Amazon.
Populagdes N N, d AE AMV . (ha) AMV_  (ha)
Labrea 34 22 0,079 428 19.562 9.781
Capixaba 44 38 0,044 1000 25.963 12.976
Porto Acre 82 92 0,250 328 3.565 1.782

Em que: N = Tamanho amostral; N, = Tamanho Efetivo Populacional de acordo com Sebbenn e Seoane (2005); d
= densidade populacional; AE = Area de cada populagdo (talhdo) em ha; AMV . (ha) = drea necessaria para reter

N_ . =1000 individuos; AMV_ (ha) = area necessaria para reter Ne(reﬂ = 500 individuos.

e(ref) 500
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As diferencas observadas nas AM Vs das trés
populagdes se devem especialmente a endogamia e
a densidade de arvores. Embora a drea necessaria
para conservagao, considerando 1000 como limite
de referéncia, tenha sido maior do que a area das
trés fazendas estudadas, os valores estimados estdo
perfeitamente dentro da realidade local. A estima-
tiva de AMV, considerando 500 como o limite de
referéncia (valor também considerado confiavel por
alguns autores), indica um tamanho de area minima
que esta compativel com o limite das propriedades
estudadas (Tabelas 1 e 4) exceto para Capixaba.

Estrutura genética populacional

A divergéncia genética entre as trés po-
pulagdes foi de G’ = 0,344. Como a presenga de
alelos nulos nos locos pode causar uma superes-
timacdo nas estimativas de divergéncia genética
(CHAPUIS; ESTOUP, 2007), recalculou-se o G,
com apenas seis locos, ou seja, retirando-se os lo-
cos Hec 40 e Hc 42, que apresentaram alelos nulos
para as trés populacdes. Mesmo com a retirada des-
ses locos, constatou-se valores parecidos para Gy,
(0,366). O valor para R, foi elevado e significati-
vo (0,156; IC,,, 0,139 —0,198; p = 0), mas inferior
ao G’y Assim como observado para o G’,, com
a retirada dos locos Hc 40 e Hc 42 em virtude dos
alelos nulos, o novo valor de R, foi ligeiramente
inferior (0,146; 1C,,, 0,127 - 0,193; p = 0). Valores
parecidos foram encontrados para populagdes de
Hymenaea stigonocarpa (G’ 0,446 ¢ R, = 0,327)
localizadas no estado de Sao Paulo e distantes cerca
de 266 km (MORENO, 2009). As estimativas ele-
vadas de divergéncia genética sdo coerentes com o
esperado para espécies arboreas tropicais. Em um
trabalho de revisdo, Dick et al. (2008) avaliaram a
divergéncia genética entre populagdes de espécies
tropicais separadas por mais de 50 km e constata-
ram valores elevados (F .= 0,177; n = 42 espécies),
em decorréncia principalmente dos altos niveis de
endogamia comumente observados nessas espécies,
que por sua vez € consequéncia das baixas densi-
dades populacionais e da dependéncia de animais
como polinizadores, fatores esses que podem res-
tringir o fluxo génico.

Devido a elevada divergéncia genética
(G',=0,366 ¢ R .= 0,156), foi possivel classificar
as populagdes como Unidades Independentes para
0 Manejo (UIM). Populagdes diferenciadas de uma
mesma espécie ndo deveriam ser misturadas e reque-
rem manejo genético separado (FRANKHAM et al.,

2008). As UIM permitem englobar as populagdes
como reservatorios génicos distintos, importan-
tes para conservacao (FRAZER; BERNATCHEZ,
2001). Dessa forma, assumem-se formas indepen-
dentes para o manejo e conservacao de cada popula-
¢do, sem interferir em aspectos evolutivos de carater
regional, como a adaptabilidade local (PALSBOLL
etal., 2007).

CONCLUSOES

Este estudo mostrou que nos locais de estu-
do a espécie Hymenaea courbaril apresenta elevada
diversidade genética, porém, com excesso de homo-
zigotos nas populacdes de Labrea e Capixaba. O ni1-
mero de alelos efetivos em todas as populagdes foi
semelhante a outros estudos dessa mesma espécie.

As populagdes de Labrea e Capixaba apre-
sentaram endogamia como também verificado em
outros estudos, no entanto, a populacdo de Porto
Acre ndo apresentou essa caracteristica, talvez pela
elevada densidade de individuos, o que nao € co-
mum para esta espécie.

A Area Minima Viavel para conservagdo da
espécie foi compativel com a realidade do local de
estudo, com uma ressalva para Capixaba, onde ha
necessidade de uma area muito maior em relagao
aos demais.

As populagdes foram classificadas como
Unidades Independentes para o Manejo.
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