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EXTRATO 

 

BRITO, Daniela Acosta, M.S., Universidade Estadual de Santa Cruz, Ilhéus, fevereiro de 

2020. Como diferentes intensidades de manejo alteram a dinâmica genética 

populacional de Plathymenia reticulata Benth. (LEGUMINOSAE-MIMOSOIDEAE) 

ao longo das gerações? Orientadora: Fernanda Amato Gaiotto. Co-orientador: Pavel 

Dodonov.  

 

Perturbações antrópicas têm levado à fragmentação de populações naturais de espécies 

florestais e podem gerar um risco real de erosão genética ou até mesmo de extinção local. 

Para amenizar impactos ocasionados pela intensa eliminação de cobertura florestal, 

alternativas de manejo e aplicação de políticas ambientais ganharam espaço como forma 

de proteger os recursos naturais remanescentes e promover o desenvolvimento 

sustentável. A espécie arbórea Plathymenia reticulata Benth. (LEGUMINOSAE-

MIMOSOIDEAE), possui importância madeireira e potencial para ações de recuperação 

ambiental. No Sul da Bahia, a espécie sofreu impacto pelo estabelecimento de fronteiras 

agrícolas e, atualmente, se encontra imersa em meio a uma matriz dominada pelo sistema 

agroflorestal cabruca, uma associação de cultivo de cacau com árvores nativas da Mata 

Atlântica.  Ferramentas genéticas, como os marcadores moleculares, têm sido 

amplamente aplicadas por fornecer informações sobre a diversidade genética, que pode 

auxiliar na elaboração de estratégias mais eficientes para planos de manejo e conservação 

de espécies por longo prazo. Entretanto, como as arbóreas apresentam alta longevidade, 

ocorre uma limitação em verificar mudanças de padrões genéticos entre gerações ao longo 

do tempo. Por isso, o uso de simulação computacional, aliado às informações obtidas a 

partir de marcadores genéticos, permite delinear modelos biológicos realísticos, assim 

como avaliar o efeito de diversos fenômenos que atuam na organização da diversidade 

genética, sendo informações úteis e aplicáveis ao manejo de paisagens. Com base em 

diferentes intensidades de manejo e normas da atual legislação ambiental brasileira, o 

objetivo deste trabalho foi simular as mudanças evolutivas que poderiam ocorrer nas 

populações da espécie ao longo do tempo e verificar se a dinâmica genética populacional 

poderá ser afetada a longo prazo, com a aplicação da legislação florestal vigente. Assim, 

a dissertação será apresentada na forma de artigo baseado na simulação de dados 

genéticos empíricos de P. reticulata. A história evolutiva da espécie foi simulada a partir 

de dados de marcadores moleculares microssatélites (SSR - Simple Sequence Repeat) de 



quatro populações, as quais foram amostradas em cabrucas e florestas. Foi utilizada a 

linguagem de programação em loops, na estrutura for pela plataforma R. Parâmetros de 

autofecundação, mortalidade, recrutamento e mutação foram referências para traçar um 

modelo biológico realístico para 30 gerações ao acaso e autofecundação. Os resultados 

indicaram perda de diversidade genética ao longo das gerações nos cenários em que a 

mortalidade foi intensa. O número de alelos (At) foi o parâmetro que indicou ser o mais 

sensível às oscilações entre mortalidade e natalidade populacional. Apesar da diferença 

entre as estimativas de heterozigosidades observada e esperada apontarem endogamia nas 

populações, os valores se mantiveram constantes, não sendo observados picos ou 

oscilações ao longo das gerações. Portanto, com a alteração da dinâmica genética 

populacional ao longo de 30 gerações simuladas e considerando que nossos cenários 

ocorram no futuro, fica o alerta com relação aos resultados práticos deste estudo. Assim, 

são sugeridos a aplicabilidade da legislação ambiental no que tange ao enriquecimento de 

áreas de cabruca com árvores nativas e o incentivo à restauração de áreas degradadas para 

auxiliar na manutenção e na conservação genética da espécie. 

 

Palavras-chave: Conservação genética. Legislação ambiental. Floresta Tropical. 

Simulação forward. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ABSTRACT 
 

BRITO, Daniela Acosta, M.S., Universidade Estadual de Santa Cruz, Ilhéus, february 

2020. How different management intensities alter the population genetic dynamics 

of Plathymenia reticulata Benth. (LEGUMINOSAE-MIMOSOIDEAE) over the 

generations? Advisor: Fernanda Amato Gaiotto. Advisor Committee Member: Pavel 

Dodonov.  

 

Anthropic disturbances have led to the fragmentation of natural populations of forest 

species and can generate a real risk of genetic erosion or even local extinction. To mitigate 

impacts caused by the intense elimination of forest cover, alternatives for the management 

and application of environmental policies have gained space as a way to protect the 

remaining natural resources and promote sustainable development. The tree species 

Plathymenia reticulata Benth. (LEGUMINOSAE-MIMOSOIDEAE), has timber 

importance and potential for environmental recovery actions. In the south of Bahia, the 

establishment of agricultural borders affected the species and, currently, it is immersed in 

the middle of a matrix dominated by the agroforestry cabruca system, an association of 

cocoa cultivation with native trees of the Atlantic Forest. Genetic tools, such as molecular 

markers, have been widely applied for providing information on genetic diversity, which 

can assist in the development of more efficient strategies for long-term species 

management and conservation plans. However, as trees have high longevity, there is a 

limitation in verifying changes in genetic patterns between generations over time. For this 

reason, the use of computer simulation, combined with information obtained from genetic 

markers, allows to outline realistic biological models, as well as to evaluate the effect of 

various phenomena that act in the organization of genetic diversity, being useful and 

applicable information for landscape management. Based on different management 

intensities and norms of the current Brazilian environmental legislation, the objective of 

this work was to simulate the evolutionary changes that could occur in the populations of 

the species over time and to verify if the population genetic dynamics can be affected in 

the long term, with the application of the current forestry legislation. Thus, the 

dissertation will be presented in the form of an article based on the simulation of empirical 

genetic data of P. reticulata. The evolutionary history of the species was simulated from 

data from microsatellite molecular markers (SSR - Simple Sequence Repeat) from four 

populations, which were sampled in cabrucas and forests. The programming language 



was used in loops, in the for structure by the R platform. Parameters of self-fertilization, 

mortality, recruitment and mutation were references to draw a realistic biological model 

for 30 generations at random and self-fertilization. The results indicated loss of genetic 

diversity over the generations in scenarios in which mortality was intense. The number 

of alleles (At) was the parameter that indicated to be the most sensitive to the fluctuations 

between mortality and population birth. Despite the difference between the observed and 

expected heterozygosity estimates point to inbreeding in populations, the values remained 

constant, with no peaks or fluctuations observed over the generations. Therefore, with the 

change in population genetic dynamics over 30 simulated generations and considering 

that our scenarios occur in the future, we are alert to the practical results of this study. 

Thus, the applicability of environmental legislation with regard to enriching cabruca areas 

with native trees and encouraging the restoration of degraded areas to assist in the 

maintenance and genetic conservation of the species are suggested. 

 

Keywords: Genetic conservation. Environmental legislation. Tropical forest. Forward 

simulation. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



INTRODUÇÃO 

A crescente demanda madeireira, estabelecimento de áreas de fronteiras agrícolas 

e expansão populacional ameaçaram a conservação ecossistêmica e alteraram a dinâmica 

de florestas tropicais, em especial, no domínio da Mata Atlântica (PERES et al., 2010; 

BARLOW et al., 2018). Por conta da intensa eliminação de cobertura vegetal, muitas 

consequências a longo prazo ainda não são conhecidas (BARLOW, 2018). Alternativas 

de manejo e políticas ambientais ganharam espaço como forma de garantir a proteção do 

patrimônio natural através da promoção do desenvolvimento sustentável nos trópicos 

(ROMEIRO, 2012; BRITTO, 2017). 

O Estado da Bahia lidera o ranking de desmatamento na Floresta Atlântica (SOS 

Mata Atlântica e INPE, 2017), principalmente, na região Sul do Estado, que foi marcada 

pela chegada dos portugueses no Brasil Colonial. Nessa época, espécies florestais nativas 

como pau-brasil e jacarandá-da-bahia foram exploradas até a escassez, quando então, 

outras espécies como o vinhático (Plathymenia reticulata Benth.), espécie focal deste 

trabalho, passaram a ser alvo dessa exploração devido ao valor econômico agregado 

(DIAS, 2010). 

Na região Sul da Bahia as florestas são fragmentadas (SAMBUICHI, et al., 2012). 

O sistema regional agroecológico “cabruca” conjuga o desenvolvimento econômico e 

conservação da biodiversidade (MOREIRA, 2013; ROCHA et al., 2017). O mesmo 

implementa o cultivo do cacaueiro sob a sombra de floresta nativa raleada e cria conexão 

entre fragmentos florestais promovendo a formação de corredores ecológicos 

(NOGUEIRA et al, 2019). Porém, a depender da forma e intensidade com que o manejo 

do sistema é empregado, se observa alterações e empobrecimento do banco de espécies 

nativas (SAMBUICHI, 2006; MARTÍN-QUELLER, 2013). 

Apesar de duros golpes devido à crise do cacau e da modificação da paisagem e 

dinâmica dos ecossistemas na região Sul da Bahia, a cabruca ainda influencia 

sobremaneira a economia agrícola pela qualidade da produção de amêndoas de cacau fino 

e serviços ecossistêmicos ao se levar em consideração sua proximidade com os 

fragmentos de Mata Atlântica nativa que favorece a preservação da biodiversidade local 

(LOBÃO, 2003; FARIA et al., 2007; PARDINI et al., 2009). 

Medidas de políticas ambientais também têm sido implementadas para 

regulamentar o uso e proteção dos recursos naturais. O Código Florestal Brasileiro (CFB) 

é o mais importante instrumento de preservação da vegetação nativa a nível nacional. 

Porém, em 2016 o nível de desmatamento aumentou 75% em relação ao ano de 2012 



(SOS, Mata Atlântica e INPE, 2017). Dois mil e doze foi o ano da última revisão do CFB, 

o que traz à tona a importância em recorrer ao conhecimento científico para avaliar a 

eficácia da legislação em proteger os remanescentes florestais e conter níveis de 

desmatamento (SCHETTINO, 2018). Caso semelhante ocorreu com a promulgação de 

novos regulamentos de planejamento da Lei Nacional de Manejo Florestal em 2012 pelo 

Serviço Florestal dos Estados Unidos, onde foi comprovado que o processo de revisão é 

eficaz e auxilia no gerenciamento público de terras, podendo ser aplicado em outras 

Florestas Nacionais (WILLIAMSON, 2019). 

Em meio ao cenário de redução em larga escala de populações naturais, estudos 

de diversidade genética são amplamente empregados no intuito de traçar estratégias de 

manejo e conservação de espécies (GANZHORN et al., 2015; SILVA-JUNIOR et al., 

2016; SOARES et al., 2019). Os marcadores moleculares são ferramentas de interesse 

nesses estudos por serem neutros e aplicáveis a qualquer tipo de material vegetal e 

permitir obtenção de polimorfismos distribuídos ao longo do genoma. Os marcadores 

microssatélites (SSR - Simple Sequence Repeat) por possuírem características de 

codominância e alto conteúdo informativo, são comumente utilizados na investigação de 

parentesco e genética da conservação (PATERSON et al., 1991). 

Apesar da disponibilidade de técnicas para acessar a diversidade genética 

diretamente a nível de DNA, espécies arbóreas apresentam característica de alta 

longevidade, que é um fator limitante para inferir sobre mudanças de padrões genéticos 

entre gerações ao longo do tempo e espaço. Por isso, o uso de simulação computacional, 

aliado às informações de marcadores genéticos, permite delinear modelos biológicos 

realísticos. Assim, é possível compreender consequências futuras de práticas atuais 

empregadas em prol da preservação da biodiversidade e maximizar estratégias para a 

conservação e perpetuação de espécies florestais, que assim como Plathymenia Reticulata 

Benth., estão classificadas como vulneráveis à extinção (IUCN, 2016). 

O vinhático (Plathymenia reticulata Benth.), possui grande importância 

madeireira e potencial para ações de recuperação ambiental. A literatura abrange os mais 

diversos estudos sobre a espécie arbórea (GOULART, 2005; NOVAES et al., 2010; 

OLIVEIRA, et al., 2012; SOUZA et al., 2017; BORGES et al, 2019), porém, ainda não 

foram registrados estudos sobre mudanças nos padrões genéticos entre gerações devido a 

pertubações antrópicas, como as que colocaram a Mata Atlântica do Sul da Bahia em 

situação de vulnerabilidade.  

 



Portanto, o presente trabalho objetivou avaliar parâmetros genéticos 

populacionais entre gerações de Plathymenia reticulata Benth. a partir de simulação 

computacional na abordagem forward e verificar se o sistema de manejo empregado no 

Sul da Bahia, assim como as  normas da atual legislação ambiental brasileira, podem 

afetar a dinâmica genética populacional a longo prazo. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

 

A VULNERABILIDADE DA FLORESTA ATLÂNTICA DO SUL DA BAHIA 

A Floresta Atlântica é uma das maiores florestas tropicais das Américas, cobrindo 

uma área de 150 milhões de hectares. No Brasil, abriga mais de 125 milhões de habitantes 

e ocupa uma área correspondente a 15% do território nacional, incluindo 17 estados, 

entres eles 4 grandes centros urbanos, São Paulo, Rio de Janeiro, Belo Horizonte e 

Salvador (SCARANO e CEOTTO, 2015). O bioma concentra cerca de 70% do produto 

interno bruto (PIB) brasileiro, resultado de atividades de abastecimento de água, 

agricultura, pesca, geração de energia, turismo e lazer (JOLY et al., 2014).  

Para alcançar números expressivos e ser um motor da economia nacional, seu 

desenvolvimento está atrelado à intensa exploração e desmatamento, refletindo, na 

presença de apenas 29% de remanescentes florestais, atualmente (SOS MATA 

ATLÂNTICA e INPE, 2019). Em geral, esses remanescentes são isolados e de tamanhos 

pequenos, abrangendo áreas menores que 50 hectares (RIBEIRO et al., 2009). Estão 

situados em locais onde a ação humana foi menos intensa, em sua maioria em terrenos 

declivosos (TABARELLI et al., 2010). Devido ao alto grau de fragmentação, as espécies 

nativas se encontram ameaçadas ou vulneráveis à extinção, o que leva este bioma tão 

biodiverso a ser considerado um hotspot de importância global (MITTERMEIER et al., 

2011). 

Assim, apesar de ser considerado um dos domínios mais ricos em biodiversidade, 

é ao mesmo tempo altamente vulnerável às perturbações ocasionadas pelo constante 

processo de expansão urbana, agropecuária e industrial (LINO e DIAS, 2014). No Sul da 

Bahia, o contexto de devastação não foi diferente. Boa parte da responsabilidade da 

degradação do bioma está relacionada à produção cacaueira, iniciada há mais de 260 anos 

(CEPLAC, 2018). Os grandes proprietários de terras promoveram derrubada de florestas 

no passado devido ao preço do cacau compensar o investimento da expansão agrícola na 

região, onde em 1979 foi responsável por cerca de 6,2% do produto interno bruto (PIB) 

e em 1987 alcançou seu pico produtivo com cerca de 400 mil toneladas (ALGER, 1994). 

 No entanto, o auge da produção cacaueira sofreu um terrível golpe com a detecção 

da doença denominada “vassoura-de-bruxa”, que declinou a produção de maneira drástica 

entre os anos de 1980 e 1990 (DIAS, 2010). E mais uma vez, a floresta foi alvo de intensa 

exploração madeireira para compensar o prejuízo causado com a lavoura cacaueira devido 

aos danos provocados pela vassoura-de-bruxa que, consequentemente, ocasionou a queda 



do preço do cacau no mercado internacional. Assim, o desmatamento ilegal foi fortemente 

praticado afim de aumentar a renda no período de crise (CAMPANILI e PROCHNOW, 

2006). Neste contexto, é possível notar a situação de vulnerabilidade ao qual o bioma foi 

exposto no Sul da Bahia, onde a perturbação antrópica causou modificação da paisagem 

e da dinâmica dos ecossistemas florestais (MARQUES et al., 2011; SCRTROTH et al., 

2015) 

Os remanescentes florestais da região se localizam imersos em meio a uma matriz 

essencialmente composta pelo sistema agroflorestal cabruca (LOBÃO et al., 2004). Este 

é descrito pelo Decreto nº 15.180  (BRASIL, 2014) como cultivo em associação com 

espécies nativas de forma descontínua e aleatória no bioma Mata Atlântica. Dessa 

maneira, as cabrucas se enquadram às exigências do manejo sustentável por movimentar 

a economia, fixar o homem no campo e atuar na conservação dos recursos naturais, 

culminando no desenvolvimento socioeconômico da região (LOBÃO e VALERI, 2009). 

 O uso da terra pelo agroecossistema beneficia a manutenção da biodiversidade, 

presta um relevante serviço ambiental e desempenha um importante papel cultural na 

região (CASSANO, 2008). É  válido ressaltar que a capacidade de uma cabruca servir de 

habitat para espécies nativas depende da existência de florestas conservadas na paisagem 

(SCHROTH et al., 2013). Portanto, ainda é preocupante imaginar o futuro destes 

remanescentes que sofreram drásticas modificações na paisagem e estão submetidos a 

intensificação de manejo, assim como idealizar a real capacidade desse agroecossistema 

e de políticas ambientais, em garantir sua conservação genética e ecossistêmica a longo 

prazo.  

 

PAISAGEM AGROFLORESTAL CACAUEIRA (CABRUCA) 

O sistema agroflorestal cabruca se tornou protagonista na região Sul do Estado da 

Bahia. Apesar da produção agrícola do cacau levar em consideração diversos aspectos, 

na microrregião Ilhéus/Itabuna o agroecossistema foi fortemente potencializado e se 

tornou motor da economia local. A cabruca é uma associação de cultivo agrícola de cacau 

com árvores nativas no bioma Mata Atlântica. Seu significado está intimamente 

relacionado ao dialeto tupi-guarani, originalmente, “cabroca”, que remete ao ato de 

construir uma casa ou abrigo para o cacaueiro (SETENTA e LOBÃO, 2012).  

A essência desse agroecossistema contribui para a conservação de remanescentes 

florestais por meio da manutenção de espécies arbóreas nativas para o sombreamento de 

cultivos de cacau e apresentam uma elevada capacidade de regeneração da riqueza de 



espécies arbóreas após o abandono (SAMBUICHI et al., 2007; ROLIM et al., 2016). É 

notável sua influência na economia agrícola através da qualidade de amêndoas de cacau 

fino produzidas na região e na economia ecológica ao considerar sua semelhança com a 

Mata Atlântica primária que possibilita a formação de corredores ecológicos que 

interligam fragmentos florestais (FARIA et al., 2007; CASSANO et al., 2009; DAWSON, 

2013).  

A produção cacaueira no Sul da Bahia declinou no período de 1980 a 1990 por 

conta da doença vassoura-de-bruxa e foi agravada pelo longo período de estiagem que 

ocorreu entre os anos de 1993 e 1997. Apesar destes problemas de ordem prática a área 

cultivada ainda ocupa boa parte da região Sul da Bahia e contribui para a conservação da 

biodiversidade local (MOREIRA, 2013; ROCHA et al., 2016; ROCHA et al., 2017). Os 

últimos levantamentos registrados por Lobão (2007) e Sambuichi (2012) apontaram uma 

relação de mais de 30 espécies da flora, onde se destacam árvores nobres de potencial 

econômico como Cedrela odorata (cedro), Cariniana estrelensis (jequitibá-rosa) e 

Plathymenia reticulata (vinhático). 

A fauna também é favorecida com a presença desse agroecossistema. A conexão 

estabelecida entre os fragmentos florestais e as cabrucas minimiza o isolamento de 

populações, que é uma consequência em paisagens onde as florestas são substituídas por 

ambientes abertos (CASSANO, 2009). Apesar da sensibilidade de indivíduos da fauna à 

degradação do habitat original, se observa uma boa capacidade de adaptação de 

mamíferos, anfíbios, artrópodes e répteis à lavoura cacaueira, desde que sejam mantidas 

condições mínimas de conectividade entre remanescentes florestais e disponibilidade de 

recursos (DELABIE et al., 2011). 

O sistema agroflorestal cacau contribui para o desenvolvimento socioeconômico 

e conservação de remanescentes florestais através da formação de corredores ecológicos 

que favorecem a fauna (CHOMITZ et al., 2005; LOBÃO, 2011). Assim, satisfaz as 

premissas técnicas necessárias para o desenvolvimento sustentável. Porém, é interessante 

estimular também o uso das espécies arbóreas além da função de proteção do cultivo 

agrícola e explorar o potencial para a produção sustentável de madeira, flores, frutos, 

entre outros produtos florestais.  

 

LEGISLAÇÃO AMBIENTAL 

 No Brasil Colonial as florestas eram vistas apenas como meio de exploração 

madeireira, fato que contribuiu para a modificação da paisagem e esgotamento dos 



recursos naturais ao longo do tempo. Nessa época foram criadas normas para 

regulamentar o uso e exploração de sítios produtivos, com intuito de aumentar a produção 

e concentração de renda, já que até então se acreditava que os recursos eram realmente 

inesgotáveis (SOTERRONI, 2018).  

 Atualmente, a legislação ambiental brasileira visa a preservação do patrimônio 

natural e se configura como um direito constitucional dos brasileiros em usufruir de um 

meio ambiente ecologicamente equilibrado (BRASIL, 1988). Assim, uma legislação que 

visa regulamentar parâmetros socioambientais é indispensável para uma sociedade 

moderna comprometida no uso racional dos recursos. E o cumprimento efetivo das 

normas ambientais é de suma importância, visto que mais da metade da vegetação nativa 

remanescente do país se encontra em propriedades privadas, e não em unidades de 

conservação (BRANCALION et al., 2016). 

 A legislação florestal brasileira teve seu início em 1934 através do Decreto nº 

23.793/1934 e seguiu por sucessivas alterações nos anos de 1965 e 2012. Tais 

modificações eram reflexo da baixa eficiência em proteger a vegetação nativa do território 

nacional e não equilibrar práticas sociais aos interesses do meio rural. Além disso, nas 

décadas de 70 e 80 as questões ambientais ganharam destaque através da tomada de 

consciência da sociedade, que culminou em uma série de alterações tanto no Código 

Florestal Brasileiro (CFB) quanto nas demais normas vigentes (SCHETINO, 2018). 

 O Código Florestal Brasileiro (CFB) é um dos mais importantes instrumentos da 

política de proteção ambiental. O início de sua implementação enfrentou inúmeros 

obstáculos, reflexo de uma mentalidade antiga sobre práticas exploratórias sem execução 

de medidas contra devastação. Assim, a floresta sempre foi vista como um empecilho 

para o estabelecimento de lavouras e desenvolvimento econômico (SILVA, 2018).  

 Em 2012, última revisão do CFB, vieram à tona polêmicas relacionadas a anistia 

de crimes ambientais com a isenção da obrigatoriedade de recuperação de áreas 

desmatadas até o ano de 2008, incluindo medidas protetivas como Reserva Legal (RL) e 

Área de Preservação Permanente (APP) (POSSAMAI, 2017). Em contrapartida, foram 

pontuados avanços com a criação de um banco de dados para controle, monitoramento, 

planejamento ambiental e econômico e combate ao desmatamento, que é o Cadastro 

Ambiental Rural (CAR), válido para todo o território nacional, e na Bahia, o Cadastro 

Estadual Florestal de Imóveis Rurais (CEFIR) (COUTINHO et al., 2013). 

 O bioma Mata Atlântica conta com legislação própria (Lei nº 11.423/2006 – Lei 

da Mata Atlântica) que regulamenta a utilização e proteção de sua vegetação nativa, além 



de, subsidiar o monitoramento da perda de cobertura florestal por meio de imagens de 

satélite na parceria entre o Instituto Nacional de Pesquisas Espaciais (INPE) e a Fundação 

SOS Mata Atlântica. Do ponto de vista do Estado, a Bahia conta com o Decreto nº 

15.180/2014 (BRASIL, 2014) para gestão das florestas estaduais e inclui normas sobre 

práticas de manejo do sistema agroflorestal cabruca, muito empregado na região Sul. 

Ao considerar a importância da implementação de políticas ambientais para 

fornecer benefícios para preservação da vegetação nativa e auxiliar a economia, a 

comunidade científica possui um papel de relevância no desenvolvimento de pesquisas 

que avaliem os impactos da legislação a longo prazo e no incentivo à consciência da 

sociedade de que a proteção ambiental não é impedimento para o desenvolvimento 

econômico. 

 

DIVERSIDADE GENÉTICA EM ESPÉCIES ARBÓREAS 

A diversidade genética representa a variação herdável de determinada sequência 

de DNA, entre e dentro de populações. Através da sua inferência é possível delinear 

estimativas sobre o reservatório gênico presente. Dessa forma condiciona a possibilidade 

de conservação in situ (ex.: unidade de conservação) e ex situ (ex.: banco de 

germoplasma), que são de grande importância para fins de estratégias de manutenção da 

variabilidade genética e por consequência atividades de melhoramento genético. 

Trabalhos com foco em diversidade genética comparativo entre populações permite a 

avaliação do impacto causado pela atividade humana na biodiversidade. Ainda são 

igualmente importantes no entendimento de mecanismos evolutivos que atuam na 

diversificação de espécies, (RAO e HODGKIN, 2001). 

As florestas remanescentes foram reduzidas a pequenos fragmentos isolados, 

ocasionado pela intensa ação antrópica de devastação. Como consequência da formação 

desses mosaicos de vegetação, problemas relacionados à biodiversidade local, como 

redução do tamanho de populações, causam alteração de processos ecológicos e genéticos 

de espécies nativas, tornando cada vez mais difícil a conservação e a manutenção 

ecossistêmica (ESTOPA et al., 2006).  

Estudos de estrutura genética de populações, buscam avaliar e quantificar de que 

forma a variabilidade genética está distribuída no tempo e no espaço. A partir deste 

conhecimento, é possível compreender como a seleção influencia na adaptação entre e 

dentro de populações, afinal, quanto maior a diversidade genética de uma população, 

maiores são as chances de perpetuação da espécie em longo prazo (HUGHES et al.,2008). 



Desta forma, ao caracterizar os níveis de variabilidade e compreender a dinâmica de 

movimentação dos alelos nas populações naturais, se adquire subsídios para a 

maximização de estratégias de conservação (JUNIOR et al., 2004).  

A junção de conceitos da ecologia de populações e da genética de populações é 

fundamental para o direcionamento de ações a serem realizadas e na definição de 

parâmetros adequados para o monitoramento destas (KAGEYAMA et al., 1998, 

LANCAU, 2011; TEIXEIRA e BARKER, 2016). Jaeger (2004) assegura que a união dos 

fundamentos teóricos e práticos da ecologia e da genética permite analisar, de acordo com 

o enfoque evolutivo, a dinâmica populacional, ou seja, é possível planejar o manejo de 

espécies e a recomposição de áreas preservando a variabilidade genética necessária para 

a manutenção de processos evolutivos.   

A diversidade genética é introduzida constantemente nas populações através de 

mutação, onde novos alelos são inseridos ao acaso pelo processo de replicação do DNA, 

e migração, onde são adicionados alelos em uma população a partir de alelos já existentes 

de populações vizinhas (BALLOUX e GOUDER, 2002). Em contrapartida, esta 

diversidade é perdida através da deriva genética, onde ocorre a alteração das frequências 

alélicas de maneira aleatória e, seleção natural, onde indivíduos adaptados sobrevivem 

em populações e passam a frente alelos selecionados (CONTE, 2006). Portanto, é de suma 

importância compreender a variação genética envolvida na dinâmica desses quatro 

mecanismos evolutivos. 

Inicialmente, o acesso à diversidade genética era feito através de informações 

fenotípicas, por exemplo, características morfológicas de espécies arbóreas. 

Posteriormente, com o avanço da biologia molecular, essa variação pôde ser detectada 

diretamente a nível de DNA (CRUZ et al., 2011). Os marcadores moleculares possuem 

as vantagens de serem neutros e aplicáveis a qualquer tipo de material vegetal, seja qual 

for o seu estágio de desenvolvimento, permitindo obter polimorfismos distribuídos ao 

longo do genoma. Em estudos de parentesco e na genética da conservação os comumente 

empregados são os marcadores microssatélites (SSR - Simple Sequence Repeat) que são 

codominantes e possuem alto conteúdo informativo (PATERSON et al., 1991). 

Ao empregar marcadores polimórficos, a exemplo, dos microssatélites, observam-

se parâmetros para estimativa da diversidade genética em populações naturais e as 

alterações decorrentes da ação antrópica (STEANE, 2006; VӒLI et al., 2008; FOFANA, 

2009; FREITAS, 2018). Os mais utilizados: são número de alelos (At), riqueza alélica 

(Ar), coeficiente de endogamia (FIS), heterozigosidade esperada (He), heterozigosidade 



observada (Ho) e tamanho efetivo (Ne). Porém, vale ressaltar que os parâmetros mais 

adequados para indicar perda brusca de diversidade genética entre gerações são número 

de alelos (At) e riqueza alélica (Ar) (RAPOSO et al., 2007). 

 A endogamia é fonte de modificação de frequências genotípicas, sendo seu 

principal efeito é a queda da heterozigosidade da população ao se comparar os parâmetros 

de heterozigosidade observada e esperada (KAGEYAMA, 2003). Assim pode levar à 

diminuição de alelos em uma população, em específico, em populações de polinização 

cruzada, espécies podem ser conduzidas à extinção devido à diminuição da fecundidade, 

aumento de alelos deletérios (FRANKHAM, 2005). Quando há diminuição no tamanho 

das populações, como na fragmentação florestal, geralmente se observa aumento da 

endogamia e maiores consequências relacionadas à deriva genética. Esta representa as 

oscilações nas frequências alélicas de uma população, onde pode ocorrer eventualmente 

a fixação ou perda de alelos (HARTL E CLARK, 2010). 

 

SIMULAÇÃO COMPUTACIONAL DE DADOS GENÉTICOS 

Na biologia evolutiva, as populações passam por processos naturais que abrangem 

mutação, deriva genética, migrações e seleção natural, além de processos artificiais 

mediados pela ação humana (YUAN, 2012). Em todos os casos, são observadas 

interações complexas difíceis de prever. Por isso, a simulação computacional é uma 

ferramenta que tem ganhado espaço na genética populacional e evolutiva devido à 

capacidade de simular interações complexas entre múltiplos fatores, no intuito de realizar 

predições futuras condizentes à realidade (ASSIS, 2005; HOBAN et al., 2012).  

A genética de populações conta com um considerável número de métodos 

estatísticos de estimação de parâmetros e à medida que são requeridas mais informações 

sobre a população, há necessidade de conhecimento de metodologias eficazes 

(SÁNCHEZ, 2008).  Por isso, é comum utilizar modelos matemáticos que caracterizam 

fenômenos biológicos, no intuito de prever estimativas de vários parâmetros genéticos, o 

que remete à simulação um papel importante no desenvolvimento de novos métodos 

estatísticos para auxiliar na análise de diversidade, definir processos da história e estrutura 

da população (BALKENHOL, 2009). Além disso, esta ferramenta é destaque entre 

pesquisadores no que tange à minimização de recursos financeiros, estruturais e logísticos 

na instalação de experimentos em campo que demandam grande número de observações 

e repetições para obtenção de estimativas precisas (OLIVEIRA, 2015).  



Na genética populacional existem duas abordagens comumente utilizadas para 

simular histórias evolutivas, as quais envolvem algoritmos de simulação backward e 

forward, ou seja, para trás do tempo (tempo de retrocesso) e para frente (tempo de 

avanço), respectivamente (ARENAS et al., 2012). A abordagem do tempo de retrocesso 

é um processo de coalescência implementado pelo modelo de Whight-Fisher que parte da 

amostra observada na geração atual para o passado. Ou seja, a partir de uma população 

são traçados todos alelos para um ancestral comum mais recente (MCRA) e, em seguida, 

trabalha até a geração atual, introduzindo mutações ou outras informações genéticas na 

genealogia gerada. Os simuladores coalescentes possuem alta eficiência na simulação de 

sequências longas, porém, são limitados ao lidar com alguns cenários evolutivos 

complexos (HOBAN et al., 2012).  

A abordagem do tempo de avanço parte de uma população inicial ancestral para 

sua evolução ao longo de um determinado número de gerações sob influência de vários 

cenários evolutivos e demográficos. Portanto, é possível estudar todo processo evolutivo 

subsequente da população como sistema de acasalamento, dispersão e interação dos 

genes. Porém, como toda a história populacional é simulada, essa abordagem requer muita 

velocidade e uso de mémoria computacional (PENG et al., 2014).  

 

 

A ESPÉCIE: Plathymenia reticulata Benth. (LEGUMINOSAE-MIMOSOIDEAE) 

Plathymenia reticulata Benth. (Leguminosae) é uma árvore nativa brasileira de 

ocorrência nos biomas Cerrado e Mata Atlântica que possuem características marcantes 

de vegetação de savana lenhosa e floresta tropical, respectivamente (GOULART, 2005). 

É popularmente conhecida como “vinhático” devido à alusão da coloração do tronco da 

árvore ao “vinho-tinto” (SILVA JR., 2005). O nome genérico Plathymenia compõe a 

junção de plathy = largo e chato e hymenon = membrana, ou seja, sementes largas e 

achatadas envoltas por uma membrana; o epíteto específico reticulata é relacionado às 

nervuras dispostas em redes (CARVALHO, 2009).  

A espécie foi descrita pela primeira vez em 1842 por George Bentham, porém, 

possui sinonímia botânica com Plathymenia foliosa Benth.  Inicialmente, eram 

compreendidas como espécies distintas, porém, em 1925, Ducke realizou a junção das 

duas espécies descritas ao considerar o gênero monoespecífico, contendo Plathymenia 

reticulata como única espécie com ampla dispersão em múltiplos ambientes (WARWICK 

e LEWIS, 2003). 



P. reticulata é uma espécie que ocupa o estrato superior da vegetação onde ocorre. 

É diplóide com 2n igual a 26 cromossomos (MOORE, 1977). É uma árvore de 

comportamento decíduo, com flores hermafroditas, polinizadas essencialmente por 

abelhas generalistas e pequenos insetos e dispersão anemocórica de frutos e sementes, 

(GOULART et al. 2005) que provoca irregularidades ao longo de sua área de ocorrência 

(LORENZI, 2000).  Na Mata Atlântica, em idade adulta, pode atingir 30 m de altura e 

150 cm de DAP (diâmetro à altura do peito). Já no cerrado, atinge um menor porte, com 

5 m de altura e 30 cm de DAP (CARVALHO, 2009). 

É uma espécie madeireira, comumente utilizada na fabricação de folhas faqueadas 

para revestimentos decorativos, de móveis, de painéis, de portas nobres e de tripés para 

equipamentos topográficos; é usada também em construções (navais e civis); em 

acabamentos internos (esquadrias, rodapés, molduras, persianas e venezianas); em 

contraplacados, em tonéis de vinho, em artefatos artísticos e em marcenaria de luxo 

(CARVALHO, 2009). Também é empregada na medicina popular no combate a doenças 

pulmonares, dermatites, varizes, edema testicular, hemorragia e diarreia (SILVA, JR., 

2005). Além disso, é uma árvore com potencial para paisagismo e restauração florestal, 

devido a boa deposição de suas folhas ao solo, em especial em período úmido, uma 

característica interessante para plantios em áreas degradadas (LORENZI, 2000). 

Muitos estudos sobre a espécie têm sido desenvolvidos com as mais diversas 

finalidades, como: i) variação fenológica (GOULART, 2005), ii) filogeografia (NOVAES 

et al., 2010), iii) desenvolvimento de marcadores microssatélites (OLIVEIRA et al., 

2012), iv) diversidade genética (SOUZA et al., 2017), v) superação de dormência em 

sementes (BORGES et al., 2019), entre outros.  Porém, ainda não foi registrado na 

literatura estudos que empreguem ferramentas de modelagem computacional aliadas a 

informações genéticas empíricas com intuito de auxiliar e subsidiar estratégias de 

conservação da espécie a longo prazo, que é o objetivo deste trabalho.   
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Resumo 

Perturbações antrópicas têm levado à fragmentação de populações naturais de espécies 

florestais, gerando erosão genética e extinção local. Alternativas de manejo e aplicação 

de políticas ambientais ganharam espaço como forma de proteger os recursos naturais 

remanescentes e promover o desenvolvimento sustentável. Ferramentas genéticas, como 

os marcadores moleculares, têm sido amplamente aplicadas por fornecer informações 

sobre a diversidade genética e auxiliar na elaboração de estratégias mais eficientes para 

planos de manejo e conservação de espécies por longo prazo. Em espécies arbóreas 

longevas, o acompanhamento e análise de padrões genéticos ao longo de gerações é 

limitada. O objetivo deste trabalho foi simular as possíveis mudanças evolutivas da 

espécie madeireira Plathymenia reticulata Benth. e verificar se a dinâmica genética 

populacional poderá ser afetada por estes sistemas de manejo, em longo prazo. As 

mudanças microevolutivas foram simuladas a partir de dados empíricos de marcadores 

microssatélites (SRR) de quatro populações amostradas em cabruca e floresta. Nas 

simulações foi utilizado o algoritmo genético executado em linguagem de programação 

em loops, na estrutura for. Variáveis de autofecundação, mortalidade, recrutamento e 

mutação foram referências para traçar um modelo biológico realístico para 30 gerações 

ao acaso e autofecundação. Os resultados indicaram perda de diversidade genética ao 

longo das gerações nos cenários em que a mortalidade foi intensa. O número de alelos 

(At) foi o parâmetro que indicou ser o mais sensível às oscilações entre mortalidade e 

natalidade populacional. Apesar da diferença entre as estimativas de heterozigosidades 

observada e esperada apontarem endogamia nas populações, os valores se mantiveram 

constantes, não sendo observados picos ou oscilações ao longo das gerações. Portanto, 

com a alteração da dinâmica genética populacional ao longo de 30 gerações simuladas e 

considerando que nossos cenários ocorram no futuro, fica o alerta com relação aos 

resultados práticos deste estudo. Assim, são sugeridos a aplicabilidade da legislação 



ambiental no que tange ao enriquecimento de áreas de cabruca com árvores nativas e o 

incentivo à restauração de áreas degradadas para auxiliar na manutenção e na conservação 

genética da espécie. 

 

 

Palavras-chave: Conservação genética. Sistema Agroflorestal. Floresta Tropical. 

Simulação forward. 

 

Introdução 

A crescente demanda madeireira, estabelecimento de áreas de fronteiras 

agrícolas e expansão populacional ameaçaram a conservação ecossistêmica e 

alteraram a dinâmica de florestas tropicais, em especial, no domínio da Mata 

Atlântica (PERES et al., 2010; BARLOW et al., 2018). Por conta da intensa 

eliminação de cobertura vegetal, muitas consequências a longo prazo ainda não são 

conhecidas (BARLOW, 2018). Alternativas de manejo e políticas ambientais 

ganharam espaço como forma de garantir a proteção do patrimônio natural através da 

promoção do desenvolvimento sustentável nos trópicos (ROMEIRO, 2012; BRITTO, 

2017). 

Na região Sul da Bahia as florestas são fragmentadas (SAMBUICHI, et al., 

2012). O sistema regional agroecológico “cabruca” conjuga o desenvolvimento 

econômico e conservação da biodiversidade (MOREIRA, 2013; ROCHA et al., 2017). 

O mesmo implementa o cultivo do cacaueiro sob a sombra de floresta nativa raleada 

e cria conexão entre fragmentos florestais promovendo a formação de corredores 

ecológicos (NOGUEIRA et al, 2019). Porém, a depender da forma e intensidade com 

que o manejo do sistema é empregado, se observa alterações e empobrecimento do 

banco de espécies nativas (SAMBUICHI, 2006; MARTÍN-QUELLER, 2013). 

Medidas de políticas ambientais também têm sido implementadas para 

regulamentar o uso e proteção dos recursos naturais. O Código Florestal Brasileiro (CFB) 

é o mais importante instrumento de preservação da vegetação nativa a nível nacional. 

Porém, em 2016 o nível de desmatamento aumentou 75% em relação ao ano de 2012 

(SOS, Mata Atlântica e INPE, 2017). Dois mil e doze foi o ano da última revisão do CFB, 

o que traz à tona a importância em recorrer ao conhecimento científico para avaliar a 

eficácia da legislação em proteger os remanescentes florestais e conter níveis de 

desmatamento (SCHETTINO, 2018). Caso semelhante ocorreu com a promulgação de 

novos regulamentos de planejamento da Lei Nacional de Manejo Florestal em 2012 pelo 



Serviço Florestal dos Estados Unidos, onde foi comprovado que o processo de revisão é 

eficaz e auxilia no gerenciamento público de terras, podendo ser aplicado em outras 

Florestas Nacionais (WILLIAMSON, 2019). 

Em meio ao cenário de redução em larga escala de populações naturais, estudos 

de diversidade genética são amplamente empregados no intuito de traçar estratégias de 

manejo e conservação de espécies (GANZHORN et al., 2015; SILVA-JUNIOR et al., 

2016; SOARES et al., 2019). Os marcadores moleculares são ferramentas de interesse 

nesses estudos por serem neutros e aplicáveis a qualquer tipo de material vegetal e 

permitir obtenção de polimorfismos distribuídos ao longo do genoma. Os marcadores 

microssatélites (SSR - Simple Sequence Repeat) por possuírem características de 

codominância e alto conteúdo informativo, são comumente utilizados na investigação de 

parentesco e genética da conservação (PATERSON et al., 1991). 

Apesar da disponibilidade de técnicas para acessar a diversidade genética 

diretamente a nível de DNA, espécies arbóreas apresentam característica de alta 

longevidade, que é um fator limitante para inferir sobre mudanças de padrões genéticos 

entre gerações ao longo do tempo e espaço. Por isso, o uso de simulação computacional, 

aliado às informações de marcadores genéticos, permite delinear modelos biológicos 

realísticos. Assim, é possível compreender consequências futuras de práticas atuais 

empregadas em prol da preservação da biodiversidade e maximizar estratégias para a 

conservação e perpetuação de espécies florestais, que assim como  Plathymenia 

Reticulata Benth., estão classificadas como vulneráveis à extinção (IUCN, 2016). 

Portanto, o presente trabalho objetivou avaliar parâmetros genéticos 

populacionais entre gerações de Plathymenia reticulata Benth. a partir de simulação 

computacional na abordagem forward e verificar se o sistema de manejo empregado no 

Sul da Bahia, assim como as  normas da atual legislação ambiental brasileira, podem 

afetar a dinâmica genética populacional a longo prazo.  

 

Material e métodos 

Espécie focal: Plathymenia reticulata Benth. (LEGUMINOSAE-MIMOSOIDEAE) 

A espécie Plathymenia reticulata Benth, apresenta potencial para plantios mistos 

de restauração florestal e recuperação de áreas degradadas e possui alto valor econômico 

devido à excelente qualidade de sua madeira (CARVALHO, 2009). É de ocorrência do 

Cerrado e Mata Atlântica, que apresentam características de savana lenhosa e floresta 

https://www.geneticsmr.org/articles/genetic-diversity-of-plathymenia-reticulata-benth-in-fragments-of-atlantic-forest-in-southeastern-brazil-7433.html#r12


tropical, respectivamente (GOULART, 2005). É diplóide (2n = 26) (MOORE, 1977). 

Classificada no grupo sucessional como pioneira, possui comportamento decíduo e pode 

atingir até 30 m de altura e 150 cm de diâmetro em estádio reprodutivo (LACERDA et 

al., 2002). Suas flores são hermafroditas, polinizadas essencialmente por abelhas 

generalistas e a dispersão das sementes é anemocórica (WARWICK e LEWIS, 2003).  

 

Área de estudo 

Foram utilizados dados de estudos prévios de diversidade genética, fluxo gênico 

e estrutura genética espacial de quatro populações de P. reticula (OLIVEIRA, 2012). As 

populações foram amostradas em parcelas de 400 m por 400 m situadas nos seguintes 

municípios do estado da Bahia: Coaraci (14°36’57” S e 39°33’12” W), Arataca 

(15°15’36” S e 39°22’32” W), Jussari (15°09’19” S e 39°31’45” W) e Camacan 

(15°25’03” S e 39°32’47” W), na Fazenda Jaci (n=45), Fazenda Vencedora (n=53), RPPN 

(Reserva Particular de Patrimônio Natural) Serra do Teimoso (n=47) e RPPN Serra 

Bonita (n=278), duas cabrucas e duas Unidades de Conservação (UC), respectivamente. 

Conforme a classificação de Köppen, o clima predominante é Af, com precipitação anual 

de 1200 a 1300 mm e temperatura média de 25° C.  

A Fazenda Vencedora é uma antiga cabruca, a qual pertence ao mesmo 

proprietário há mais de 80 anos. As práticas de roçagem são aplicadas nessa propriedade, 

porém, a exploração de árvores madeireiras não é realizada. A Fazenda Jaci é uma 

cabruca de cerca de 50 anos. A partir de 2001, a fazenda passou a pertencer à 

Universidade Estadual de Santa Cruz (UESC) para o funcionamento da Biofábrica de 

Cacau e a cabruca é mantida, porém, não é realizada a retirada de árvores madeireiras. A 

RPPN Serra do Teimoso é localizada na Fazenda Serra do Teimoso, foi criada 

oficialmente em 1996. Possui um dossel bastante descontínuo, com árvores de grande 

porte que podem atingir 50 m de altura e até 35 cm de diâmetro (REIS e FONTOURA, 

2009). A RPPN Serra Bonita é situada na Fazenda Paris, foi convertida em RPPN 

(Reserva Particular de Patrimônio Natural) em 2004. Anteriormente, não possui histórico 

de extração de árvores e é uma referência para a proteção de remanescentes da Mata 

Atlântica na região. 

Em cada uma das áreas de estudo foi instalada uma parcela de 16 ha (400 x 400 

m). As parcelas foram determinadas de forma aleatória e foi realizado um censo de P. 

reticulata com diâmetro à altura do peito (DAP) acima de 25 cm, assim, foram 



georreferenciadas com auxílio de GPS (Garmin GPSMAP 60CSX) as árvores adultas das 

parcelas. Em todos os indíviduos marcados (423) foram coletadas amostras do tecido 

foliar para análise de DNA.  

A região está imersa em meio a plantações de cacau com diferentes intensidades 

de manejo, desde áreas ativas até abandonadas (SAMBUICHI e HARIDASAN, 2007). 

Neste contexto, foi observado um comportamento na estrutura genética espacial da RPPN 

Serra do Teimoso similar às fazendas onde são praticadas “cabrucagem” (OLIVEIRA, 

2012).  Apesar de ser uma UC, no passado esta área compreendia uma cabruca onde 

práticas de roçagem e exploração madeireira eram comuns, o que afetou o arranjo espacial 

da população. Portanto, a simulação computacional dos dados genéticos considerou três 

áreas de cabruca (Fazenda Vencedora, Fazenda Jaci e RPPN Serra do Teimoso) e uma de 

floresta (RPPN Serra Bonita). 

 

Simulação computacional 

 Para avaliar as mudanças de padrões genéticos entre gerações de P. reticulata foi 

utilizada a linguagem de programação do software R versão 3.6.1 (R Development Core 

Team 2018). As simulações foram executadas por meio de loops, procedimentos 

repetitivos que possibilitam automatizar uma tarefa, na estrutura for que permite repetir 

um procedimento um determinado número de vezes. Este tipo de programação foi 

utilizado por ser flexível e pelo fato da simulação ser na abordagem forward, ou seja, a 

partir de uma população inicial ancestral foi simulado o histórico evolutivo da espécie ao 

longo de um determinado número de gerações a frente do tempo. 

 Ao considerar o pool gênico, as populações foram classificadas em dois grupos 

distintos: cabruca (n=145) e floresta (n=278). Foi traçado um algoritmo genético para 

detalhar cenários de diferentes intensidades de manejo e exploração madeireira (Figura 

1). Os parâmetros de entrada (input) foram utilizados considerando o banco de dados 

empíricos de marcadores moleculares composto por 9 locus microssatélites (SSR) de cada 

grupo, onde foram definidas quatro camadas no loop: j=loco, i=indivíduos, k=geração e 

m=simulação. Assim, foram automatizados os sorteios de parentais para cada geração e 

determinados os números de gerações, autofecundação, mortalidade, recrutamento, 

mutação e número de simulações. 

O número de gerações simuladas foi 30, cada geração corresponde à idade de 30 

anos, estádio reprodutivo da espécie (LACERDA, 2002). Foi empregada uma taxa de 

46,15% de autofecundação devido à estimativa de 30% de endogamia presente nas 



populações iniciais ancestrais (OLIVEIRA, 2012). A mortalidade e recrutamento foram 

simulados em intervalos de 0 a 100%, no intuito de obter um banco dados para, 

posteriormente, montar cenários de interesse. Para mutação foi empregada a taxa de  10−3 

que corresponde à variação encontrada em marcadores microssatélites (STRAND et 

al.,1993; SCHLÖTTERER et al., 1998). As simulações foram repetidas 1000 vezes para 

aumentar a acurácia das estimativas dos padrões genéticos.  

Ao longo das gerações, foi sorteado aleatoriamente um parental e a probabilidade 

de ocorrer autofecundação ou não. Não havendo autofecundação, outro parental foi 

sorteado e testado se em ambos há os mesmos locos. Caso tenham, é feito um novo 

sorteio. Após todo esse processo, a população ancestral inicial foi revertida para última 

amostra gerada. A sequência de passos do algoritmo foi determinada pela reprodução, 

mortalidade e recrutamento. Na reprodução se assumiu a taxa de autofecundação e os 

demais cruzamentos ocorreram aleatoriamente. A mortalidade nos dois grupos foi 

simulada em uma de escala de 0% a 100%. Em cabruca não foram consideradas 

reposições, já em floresta sim. Desse modo, foi possível avaliar flutuações ao longo do 

tempo tanto em cenários mais próximos aos que ocorrem na natureza, quanto cenários 

mais críticos como explorações clandestinas. Ao final de 30 gerações, critério de parada, 

os parâmetros de saída (output) foram a população final e o histórico evolutivo da espécie 

ao longo de 900 anos. 

 

Análise de diversidade genética 

           Para calcular estimativas de parâmetros genéticos populacionais das populações 

presentes e simuladas, foi utilizado o pacote Adegenet (JOMBART, 2008) para a 

plataforma R versão 3.6.1 (R Development Core Team 2018). Foram estimados: i) 

Número total de alelos (At), ii) Alelos efetivos (Ae) (NEI, 1987), iii) Tamanho efetivo 

(Ne)  baseado em estimativas de coeficiente de endogamia, iv) Heterozigosidade esperada 

(HE) obtida pela média aritmética de todos locus (WEIR, 1996), v) Heterozigosidade 

observada (HO) obtida pela razão do valor total de cada loco pelo número total de locus 

(WEIR, 1996) e vi) Índice de fixação de Wright ou coeficiente de endogamia (FIS) 

estimado com base nas heterozigosidades esperada e observada (WEIR, 1996). 

 

Resultados 

Diversidade genética de Plathymenia reticulata Benth. 



Cabruca  

 As variáveis simuladas em um panorama de 90% de mortalidade e 1% 

recrutamento, baseado no Decreto nº 15.180 (BRASIL, 2014) e, considerando exploração 

condicionada à permanência de 40 indivíduos de espécies nativas por hectare em áreas 

do sistema agroflorestal cabruca foi observada uma queda gradativa no número de alelos 

(At) ao longo das gerações, onde a primeira geração apresentou um total de 64 alelos e a 

trigésima 41.1 (Tabela 1). O que representa um déficit de 35,8% de alelos ao longo de 

900 anos. A perda no número de alelos se acentua à medida que a porcentagem de 

mortalidade aumenta. O limiar para o declínio progressivo do número de alelos é a partir 

de 15% de mortalidade aplicada na população, ou seja, práticas de roçagem/raleio 

empregadas acima desse limite, por consequência, podem interferir na perda de 

diversidade genética a longo prazo no ambiente de cabruca. (Figura 2).  

 As estimativas de heterozigosidade observada (HO) se mantiveram menores que 

as de heterozigosidade esperada (HE) ao longo das gerações (Figura 3). Ao comparar, na 

primeira geração esses valores foram de 0.352 e 0.588 e de 0.404 e 0.560 para a última 

geração, respectivamente. Assim, é constatado um aumento no número de homozigotos 

na população em detrimento à prática de manejo empregada. Esse padrão fica mais claro 

ao observar o coeficiente de endogamia (FIS) com variação de 0.379 na primeira geração 

e 0.276 na última geração.  

 O tamanho efetivo (Ne) apresentou inúmeras oscilações ao longo das gerações 

(Figura 3).  

 

 Floresta  

 Ao comparar variáveis simuladas correspondentes a 80% de mortalidade e 20% 

recrutamento, foi observado um número maior de alelos (80) nesta população, 

provavelmente, devido ao fato de ser situada em unidade de conservação. Porém, a queda 

do número de alelos foi gradativa de 80 alelos na primeira geração para 51.1 na trigésima 

geração (Tabela 2), correspondendo a uma perda de 36,125% em 900 anos.  

O número de alelos (At) nesta população sofreu uma queda significativa ao longo 

das gerações e seu limiar de perda progressiva, assim como observado em cabruca, 

correspondeu a uma taxa de 15 % de mortalidade (Figura 4).  

 Foram observadas estimativas de heterozigosidade observada menores que as de 

heterozigosidade esperada (Figura 5). Onde na primeira geração a estimativa de 

heterozigosidade esperada foi de 0.607 e observada de 0.427 e, na última geração a 



heterozigosidade esperada foi de 0.590 e observada de 0.419. Padrões que ficam mais 

claros ao observar o coeficiente de endogamia (FIS) (Tabela 2). Apesar das 

heterozigosidades apontarem endogamia na população, seus valores são constantes ao 

longo das gerações.  

O tamanho efetivo (Ne) também sofreu oscilações ao longo do tempo (Figura 3), 

onde a deriva genética é um mecanismo que pode influenciar através da ocorrência de 

eventos ao acaso, desde naturais até críticos, como queimadas e explorações clandestinas.  

 Ao considerar uma taxa de mortalidade de 1% e recrutamento de 1%, simulando 

um ambiente em equilíbrio, as estimativas dos parâmetros genéticos populacionais ao 

longo das gerações foram consideradas ótimas para a conservação por longo prazo. O 

número de alelos (At) na população sofre uma leve queda, onde apresenta um total de 80 

alelos na primeira geração e 76,7 na trigésima geração (Tabela 3). Corresponde à perda 

de um percentual de 4.125% ao longo de 30 gerações. 

 Mesmo com o ambiente livre de perturbações, o número de homozigotos segue 

aumentando na população. São observados estimativas de heterozigosidade observada 

menores que as de heterozigosidade esperada. A geração 1 apresentou valores de 0.607 

de HE e o.427 de HO, a geração 30, apresentou valores de 0.602 de HE e 0.413 de HO. 

Parâmetros que ficam mais claros ao avaliar o coeficiente de endogamia (FIS) (Tabela 3). 

Portanto, se observa que há uma tendência da espécie em realizar maiores taxas de 

autofecundação que, consequentemente, influenciam no aumento da endogamia. 

 O tamanho efetivo (Ne) apresentou constância ao longo dos anos (Figura 6). 

 

Discussão 

Impactos do manejo florestal na dinâmica genética populacional 

Nossos resultados apontaram alteração na dinâmica genética populacional de P. 

reticulata ao longo de 30 gerações, ou seja, no decorrer de 900 anos, em situações de 

mortalidade 90% e recrutamento 1% em cabruca e mortalidade 80% e recrutamento 20% 

em floresta, que simularam alta intensidade de manejo e elevada exploração de cobertura 

florestal. 

Foi constatado que variações potenciais na diversidade genética são governadas 

pela intensidade de mortalidade. Assim, o parâmetro que mostrou claramente uma perda 

significativa ao longo das gerações foi o número de alelos (At), indicando ser este o mais 

sensível às oscilações entre mortalidade e natalidade populacional a longo prazo.  



O limite para a diminuição progressiva no número de alelos corresponde à 15% 

de mortalidade aplicada nas populações de cabruca e floresta. E ao considerar o limiar de 

mortalidade de floresta similar ao de manejo intenso em área de cabruca, o sistema 

reprodutivo da espécie pode ser considerado um fator chave para explicar esse 

comportamento entre as populações avaliadas em diferentes ambientes (LACERDA, 

2001). 

Em ambos ambientes de estudo, cabruca e floresta, foram observados aumento no 

número de indivíduos homozigóticos, independente da taxa de mortalidade provocada. 

Afinal, este padrão também foi notado em ambiente equilibrado (m=1% e r-1%), o qual 

simulou condições ideais, livre de perturbações antrópicas. O aumento de homozigotos e 

diminuição de heterozigotos em uma população podem estar relacionados ao sistema 

reprodutivo da espécie, à ação da deriva genética e corte seletivo (KAGEYAMA, 2003). 

Assim, as ações destes mecanismos evolutivos se enquadram aos cenários simulados com 

altas mortalidades (m=90% e m=80%), e particularidades do sistema reprodutivo da 

espécie podem explicar também o comportamento observado em ambiente equilibrado. 

O provável aumento da taxa de endogamia nas populações manejadas pode ter 

sido intensificado pelo impacto de práticas de manejo e exploração da cobertura florestal, 

que influencia na redução da densidade de árvores reprodutivamente maduras. Como 

consequência da redução da densidade pode haver um favorecimento de cruzamento entre 

indivíduos aparentados, principalmente se considerarmos que a espécie naturalmente 

possui estrutura genética espacial (OLIVEIRA, 2012). Nessas populações simuladas pode 

ocorrer uma tendência à autofecundação ou ao cruzamento entre indivíduos aparentados 

devido ao manejo e exploração das áreas.  

Além disso, esta condição de mudanças espaciais devido ao manejo pode acarretar 

alterações no comportamento dos polinizadores de modo que seus movimentos comecem 

a ter a tendência de ocorrer de forma predominante nas copas das árvores, ainda mais no 

caso das árvores longevas, devido à escassez de flores (SEBBENN et al., 2001).  

Apesar da diferença entre as estimativas de heterozigosidades observada e 

esperada apontarem endogamia nas populações, as mesmas se mantiveram em valores 

constantes, não sendo observados picos ou oscilações ao longo das 

gerações. A heterozigosidade fornece uma boa medida da capacidade de uma população 

responder à seleção imediatamente após um gargalo. Porém, é o número de alelos 

restantes que é relevante para se obter uma resposta a longo prazo à seleção e 

sobrevivência das populações, afinal, haverá maior chance de presença de alelos raros 



que podem responder melhor às mudanças ambientais (ALLENDORF, 1986). Portanto, 

para fins de conservação genética, as heterozigosidades não são considerados os 

parâmetros populacionais mais adequados para indicar sobrevivência a longo prazo 

(RAJORA E MOSSELER, 2001). 

O tamanho efetivo (Ne) sofreu inúmeras oscilações ao longo das gerações. É 

sugerido que os picos se relacionam à ação do mecanismo evolutivo da deriva genética 

devido à estocasticidade conferida às simulações (WRIGHT, 19651). Afinal, as 

populações passaram por processos de manejo e exploração, os quais afetaram o número 

de indivíduos e, consequentemente, a deriva genética pode ter ocasionado a perda de 

diversidade, o que significa ter as frequências dos genes afastadas daquelas que ocorriam 

na população original. Principalmente, porque a população foi afetada pela redução do 

número de indivíduos ao longo do tempo.  

No cenário 3, os parâmetros genéticos estimados se mantiveram constantes, 

inclusive, a perda de alelos foi bem pequena comparado à população original, onde não 

chegou nem a 4.125% de alelos perdidos. Este resultado era esperado, afinal, nesse 

cenário há equilibro entre as forças evolutivas. É sabido que a diversidade genética é 

introduzida constantemente nas populações através de mutação e migração e perdida 

através de deriva genética e seleção natural (CONTE, 2006). A partir do momento em a 

população se encontra em equilíbrio, essas forças se anulam.  

 

Aplicabilidade da legislação ambiental brasileira 

Em cabruca, sob altas taxas de mortalidade, a população apresentou uma perda de 

aproximadamente 40% dos alelos totais. Situação que indicou perda de diversidade 

genética em uma previsão para 900 anos. Assim, repensar a forma e a intensidade com 

que o manejo é empregado na região cacaueira é fundamental para aliar o 

desenvolvimento econômico aos benefícios ecossistêmicos que este agroecossistema 

pode oferecer. 

Ao recorrer às diretrizes estabelecidas pela legislação Estadual da Bahia pelo 

Decreto nº 15.180 (BRASIL, 2014), que autoriza o manejo de espécies nativas para 

aumentar a produtividade de amêndoas de cacau, se observa que também é estabelecida 

a manutenção, conservação e uso sustentável desse agroecossistema, através de práticas 

de enriquecimento ecológico da área cultivada pela reintrodução de árvores e por meio 

da conservação de indivíduos jovens de espécies nativas. 



   Porém, na prática a grande maioria dos produtores da região fazem uso 

indiscriminado da roçagem/raleio da vegetação para reduzir a densidade de sombra 

nas cabrucas no intuito de aumentar a produção do cacau. Entretanto, esta 

prática impossibilita a sobrevivência de indivíduos jovens até idade reprodutiva. São 

mantidas apenas as espécies nativas que exercem função de sombreamento do cultivo 

agrícola, ou seja, as plantas já adultas e de grande porte, impedindo a renovação 

populacional. Além disso, a reintrodução de novos indivíduos nativos também não é uma 

prática comum na região, ou quando acontece, há preferência no investimento de espécies 

viáveis financeiramente, como por exemplo, jequitibá, jacarandá-da-

bahia e maçaranduba (PIASENTIN et al., 2014).  Estas espécies, nem sempre tem um 

papel ecossistêmico importante na manutenção de polinizadores e dispersores.  

Em floresta, a população também apresentou uma perda de aproximadamente 

40% no número de alelos totais ao ser exposta à altas taxas de mortalidade. Umas das 

possibilidades que este cenário engloba é o corte seletivo que afeta o arranjo espacial da 

população, que desencadeia efeitos negativos na genética de populações de espécies 

arbóreas como perda de alelos, redução da heterozigosidade, aumento da endogamia e 

redução do tamanho efetivo populacional de futuras gerações (BEM, 2015).  E neste 

contexto, a aplicação efetiva de instrumentos da política ambiental ganham maior 

relevância, visto que mais da metade da vegetação nativa remanescente do país se 

encontra em propriedades privadas, e não em unidades de conservação (BRANCALION 

et al., 2016).  

Ainda baseado neste cenário de alternativas que minimizem efeitos negativos na 

genética de populações arbóreas, é válido ressaltar o potencial do mercado de carbono na 

contribuição do desenvolvimento rural sustentável, principalmente, em áreas de pequena 

produção agrícola localizadas na Floresta Atlântica através de práticas de reflorestamento 

em sistemas agroflorestais, assim como as cabrucas do Sul da Bahia. O reflorestamento 

tem a capacidade de reduzir a concentração de gás carbônico na atmosfera e restabelecer 

diversos serviços ecossistêmicos como manutenção de mananciais hídricos, estrutura e 

fertilidade do solo, conservação da biodiversidade e fornecimento de diversos produtos 

florestais (MALKAMӒKI et al., 2018). Porém, a renda do carbono é vista apenas como 

incentivo para manter áreas de reflorestamento a longo prazo, afinal, não podem ser vistas 

como principal fonte de financiamento no sistema (UPSON e BURGESS, 2013).  

Ao analisar as normativas vigentes da Lei nº 12.651 (BRASIL, 2012), com intuito 

de aplicar meios de minimizar os efeitos causados por diferentes intensidades de manejo 



e exploração florestal, uma proposta que se destaca é o Cadastro Ambiental Rural (CAR) 

um monitoramento geral dos imóveis rurais do Brasil, ao abranger terras destinadas à 

produção, uso público, povos indígenas e unidades de conservação. Apesar da utilidade 

ambiental, principalmente, pelo monitoramento da cobertura vegetal e a conectividade de 

paisagens, a falta de aderência dos proprietários de terra ao cadastro e sucessivos 

descumprimentos de prazos também inviabilizam o alcance dos objetivos esperados 

(SOUZA FILHO et al., 2015). Além disso, é válido ressaltar que essa lei é o principal 

instrumento para alavancar a restauração florestal. Esta por sua vez também é essencial 

para aumentar a conectividade da paisagem e prover serviços ecossistêmicos. O foco 

principal da restauração tem sido a recuperação da estrutura florestal e da diversidade 

taxonômica das árvores, sendo notada ainda uma atenção limitada à conservação genética 

(VIANA et al., 2018). 

Portanto, ao recorrer às aplicabilidades da legislação ambiental brasileira, é 

possível notar que existem medidas em prol da proteção e manutenção ecossistêmica. E 

neste sentido é necessário ressaltar a importância do conhecimento genético para a 

conservação e perpetuação de espécies a longo prazo, que é finalidade deste trabalho 

(RALLS et al., 2017). A preservação genética já foi recomendada pela International 

Union for Conservation for Nature (IUCN) e em alguns países já é exigida pela legislação 

(LAIKRE et al., 2010). Porém, os avanços científicos na genética da conservação ainda 

não foram totalmente incorporados em políticas de gestão da maioria dos governos, uma 

questão que necessita ser discutida e colocada em evidência (COOK e SGRÒ, 2017).  

  

Estratégias de conservação para a espécie 

Considerando a espécie focal deste estudo - P. reticulata e ainda que nossos 

cenários ocorram no futuro, esta espécie, apesar de sofrer modificações na dinâmica 

genética populacional ao longo das gerações, em decorrência da aplicação de alta taxas 

de mortalidade, apresentaria uma queda no número total de alelos de aproximadamente 

40% em ambos ambientes (Floresta e Cabruca) simulados. Nossos resultados genéticos 

parecem bastante promissores do ponto de vista da conservação, ao imaginar em uma 

perspectiva de que esse declínio ocorreria ao longo de 900 anos de exploração e aplicação 

de manejo florestal. Porém, as implicações do manejo e exploração florestal são inúmeras, 

que vão desde perda contínua de alelos devido à deriva genética ao aumento da 

endogamia na população, que a longo prazo pode ocasionar maior probabilidade de 

autofecundação ou cruzamento entre aparentados, que dificulta a capacidade de 



sobrevivência e adaptação das espécies, podendo chegar ao nível de extinção 

(KAGEYAMA, 1998). Por isso fica o alerta com relação aos resultados práticos aos quais 

esse estudo teve por finalidade. Assim, são sugeridas práticas de enriquecimento 

ecológico em áreas de cabruca e incentivo a restauração de áreas degradadas em 

ecossistemas florestais para auxiliar na manutenção da conservação genética da espécie. 

Afinal, essas iniciativas visam o cumprimento da legislação ambiental, restabelecimento 

de serviços ecossistêmicos e proteção de espécies nativas locais (TABARELLI et al., 

2010).   

Conclusão 

A mortalidade, que simulou aplicações de intensidade de manejo e exploração 

florestal de acordo com a legislação vigente, foi o fator que influenciou sobremaneira a 

perda de diversidade genética ao longo das 30 gerações nos dois ambientes de estudo. 

Correspondeu à um limiar de 15% de mortalidade para perda progressiva do número de 

alelos tanto em cabruca quanto em floresta. 

Ao seguir limites de mortalidade de espécies nativas, a legislação ambiental 

brasileira pode ser um instrumento efetivo no que tange à conservação da espécie, afinal, 

para um período de 900 anos, foi perdido aproximadamente um terço do número de alelos 

tanto na área de cabruca quanto na área de floresta deste estudo. 

 O parâmetro que indicou perda brusca de diversidade genética nas populações 

simuladas de cabruca e floresta foi o número de alelos (At). 

 As heterozigosidades são parâmetros não adequados para apontar perda brusca de 

diversidade genética a longo prazo. 

  



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Figuras 

 

Figura 1. Representação do algoritmo de simulação genética para populações de ambientes 

de cabruca e floresta da espécie Plathymenia reticulata Benth. 



 

 

Figura 2. Perda do número de alelos (At) ao longo de 30 gerações simuladas de Plathymenia reticulata Benth. 

sob diferentes porcentagens de mortalidade (m) e recrutamento (r) em cabruca 



 

 

Figura 3. Parâmetros genéticos populacionais de 30 gerações simuladas de Plathymenia reticulata Benth.  

expostas a 90% de mortalidade e 1% de recrutamento em ambiente de cabruca. 



 

 

 

 

Figura 4. Perda do número de alelos (At) ao longo de 30 gerações simuladas de Plathymenia reticulata Benth. 

sob diferentes porcentagens de mortalidade (m) e recrutamento (r) em floresta. 



 

 

 

Figura 5. Parâmetros genéticos populacionais de 30 gerações simuladas de Plathymenia. Reticulata Benth. 

expostas a 80% de mortalidade e 20% de recrutamento em ambiente de floresta. 

 



 

Figura 6. Parâmetros genéticos populacionais de 30 gerações simuladas de Plathymenia. Reticulata Benth. 

expostas a 1% de mortalidade e 1% de recrutamento em ambiente de floresta. 

 



Tabelas 

Tabela 1. Parâmetros genéticos populacionais de 30 gerações simuladas de Plathymenia 

reticulata Benth expostas a 90% de mortalidade e 1% de recrutamento em cabruca. 

 

At=número de alelos; Ae=número de alelos efetivos; Ne=tamanho efetivo; HE=heterozigosidade esperada; 

HO=heterozigosidade observada; FIS=coeficiente de endogamia. 

Gerações At Ae Ne HE HO FIS 

1 64.0 27.56 13.16 0.588 0.352 0.379 

2 61.8 27.34 15.33 0.585 0.388 0.327 

3 59.8 27.19 16.34 0.584 0.405 0.307 

4 58.5 27.30 16.03 0.583 0.399 0.314 

5 56.7 27.31 17.53 0.584 0.411 0.289 

6 55.8 27.01 18.22 0.581 0.416 0.279 

7 54.7 26.58 18.41 0.578 0.415 0.273 

8 53.5 26.37 17.31 0.576 0.407 0.291 

9 52.6 26.36 17.54 0.579 0.411 0.291 

10 50.7 26.46 17.60 0.578 0.410 0.289 

11 49.7 26.20 17.75 0.577 0.411 0.291 

12 48.8 25.82 16.78 0.577 0.403 0.300 

13 48.3 25.90 18.16 0.579 0.414 0.286 

14 47.1 25.68 17.70 0.575 0.411 0.283 

15 46.7 25.78 18.48 0.576 0.417 0.276 

16 46.5 25.63 18.24 0.574 0.411 0.280 

17 45.9 25.45 18.03 0.572 0.406 0.284 

18 46.2 25.40 18.43 0.569 0.405 0.273 

19 44.7 25.15 18.68 0.568 0.404 0.273 

20 44.6 25.24 18.98 0.569 0.418 0.267 

21 43.9 24.86 17.93 0.564 0.397 0.287 

22 43.1 24.60 18.26 0.563 0.405 0.278 

23 43.1 24.19 17.24 0.559 0.393 0.292 

24 42.8 24.27 16.34 0.561 0.389 0.308 

25 43.2 24.48 16.13 0.561 0.390 0.314 

26 42.7 24.25 17.52 0.562 0.399 0.293 

27 41.6 24.12 18.60 0.561 0.405 0.270 

28 41.5 24.15 19.77 0.560 0.413 0.255 

29 41.1 24.15 18.39 0.558 0.399 0.275 

30 41.1 24.17 18.37 0.560 0.404 0.276 



Tabela 2. Parâmetros genéticos populacionais de 30 gerações simuladas de Plathymenia 

reticulata Benth expostas a 80% de mortalidade e 20% de recrutamento em floresta. 

Gerações At Ae Ne HE HO FIS 

1 80.0 25.96 17.68 0.607 0.427 0.282 

2 75.7 25.90 14.48 0.605 0.392 0.347 

3 71.9 25.53 15.11 0.599 0.398 0.332 

4 68.7 25.27 15.24 0.594 0.398 0.332 

5 67.0 25.01 15.20 0.591 0.394 0.333 

6 65.8 25.05 15.92 0.591 0.404 0.316 

7 64.0 24.94 17.00 0.591 0.415 0.295 

8 62.0 24.81 16.80 0.586 0.406 0.301 

9 60.5 24.92 16.59 0.586 0.408 0.304 

10 59.3 24.78 17.43 0.585 0.417 0.289 

11 58.6 24.65 17.71 0.585 0.417 0.289 

12 58.2 24.60 17.89 0.585 0.420 0.283 

13 58.5 24.36 16.98 0.582 0.411 0.296 

14 57.0 24.46 17.96 0.585 0.420 0.283 

15 57.2 24.43 17.29 0.586 0.415 0.293 

16 57.1 24.46 17.63 0.586 0.420 0.285 

17 56.4 24.61 17.82 0.589 0.423 0.281 

18 56.2 24.77 17.28 0.591 0.420 0.290 

19 55.2 24.78 17.38 0.591 0.419 0.289 

20 55.0 24.86 16.74 0.592 0.412 0.302 

21 54.8 24.96 17.40 0.593 0.420 0.289 

22 54.7 24.89 17.60 0.592 0.422 0.285 

23 53.8 24.81 17.42 0.592 0.419 0.289 

24 53.8 24.67 17.79 0.589 0.421 0.282 

25 53.8 24.84 16.70 0.591 0.414 0.301 

26 53.3 24.61 17.46 0.590 0.421 0.287 

27 53.0 24.72 17.63 0.589 0.420 0.286 

28 52.0 24.85 17.77 0.589 0.419 0.283 

29 50.7 24.80 17.23 0.591 0.418 0.290 

30 51.1 24.67 17.45 0.590 0.419 0.288 

At=número de alelos; Ae=número de alelos efetivos; Ne=tamanho efetivo; HE=heterozigosidade esperada; 

HO=heterozigosidade observada; FIS=coeficiente de endogamia. 



 

Tabela 3. Parâmetros genéticos populacionais de 30 gerações simuladas de Plathymenia 

reticulata Benth expostas a 1% de mortalidade e 1% de recrutamento em floresta. 

Gerações At Ae Ne HE HO FIS 

1 80.0 25.96 17.68 0.607 0.427 0.282 

2 79.8 25.97 17.45 0.607 0.425 0.286 

3 79.4 25.93 17.43 0.607 0.424 0.286 

4 79.4 25.95 17.38 0.607 0.424 0.287 

5 79.2 25.96 17.29 0.607 0.423 0.289 

6 79.2 26.00 17.18 0.608 0.423 0.291 

7 79.2 26.02 17.20 0.608 0.423 0.290 

8 79.0 26.00 17.11 0.607 0.422 0.292 

9 79.0 25.99 17.20 0.607 0.422 0.290 

10 78.9 25.95 17.22 0.607 0.422 0.290 

11 78.5 25.93 17.21 0.606 0.422 0.290 

12 78.2 25.87 17.08 0.605 0.420 0.292 

13 78.2 25.85 17.02 0.605 0.420 0.293 

14 78.1 25.83 17.00 0.605 0.419 0.294 

15 78.0 25.78 17.06 0.604 0.419 0.293 

16 77.9 25.75 17.03 0.604 0.419 0.293 

17 77.9 25.77 16.95 0.604 0.418 0.295 

18 77.7 25.75 16.92 0.604 0.418 0.295 

19 77.6 25.75 16.94 0.604 0.418 0.295 

20 77.5 25.71 16.88 0.603 0.417 0.296 

21 77.5 25.71 16.76 0.603 0.416 0.298 

22 77.5 25.68 16.74 0.603 0.416 0.298 

23 77.5 25.66 16.75 0.602 0.415 0.298 

24 77.3 25.68 16.72 0.602 0.415 0.299 

25 77.3 25.71 16.75 0.602 0.416 0.298 

26 77.2 25.71 16.69 0.603 0.415 0.299 

27 77.0 25.71 16.63 0.602 0.414 0.300 

28 76.9 25.76 16.54 0.603 0.414 0.303 

29 76.8 25.81 16.45 0.603 0.413 0.304 

30 76.7 25.77 16.50 0.602 0.413 0.303 

At=número de alelos; Ae=número de alelos efetivos; Ne=tamanho efetivo; HE=heterozigosidade esperada; 

HO=heterozigosidade observada; FIS=coeficiente de endogamia. 
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