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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 dindmica genética
populacional de Plathymenia reticulata Benth. (LEGUMINOSAE-MIMOSOIDEAE)
ao longo das geracdes? Orientadora: Fernanda Amato Gaiotto. Co-orientador: Pavel

Dodonov.

PerturbacGes antropicas tém levado a fragmentacdo de populagBes naturais de espécies
florestais e podem gerar um risco real de erosao genética ou até mesmo de extincao local.
Para amenizar impactos ocasionados pela intensa eliminacdo de cobertura florestal,
alternativas de manejo e aplicacao de politicas ambientais ganharam espago como forma
de proteger os recursos naturais remanescentes e promover o desenvolvimento
sustentavel. A espécie arborea Plathymenia reticulata Benth. (LEGUMINOSAE-
MIMOSOIDEAE), possui importancia madeireira e potencial para acdes de recuperacao
ambiental. No Sul da Bahia, a espécie sofreu impacto pelo estabelecimento de fronteiras
agricolas e, atualmente, se encontra imersa em meio a uma matriz dominada pelo sistema
agroflorestal cabruca, uma associacao de cultivo de cacau com arvores nativas da Mata
Atlantica.  Ferramentas genéticas, como o0s marcadores moleculares, tém sido
amplamente aplicadas por fornecer informac@es sobre a diversidade genética, que pode
auxiliar na elaboracdo de estratégias mais eficientes para planos de manejo e conservagao
de espécies por longo prazo. Entretanto, como as arboreas apresentam alta longevidade,
ocorre uma limitacdo em verificar mudancas de padrdes genéticos entre geracoes ao longo
do tempo. Por isso, 0 uso de simulacdo computacional, aliado as informacdes obtidas a
partir de marcadores genéticos, permite delinear modelos bioldgicos realisticos, assim
como avaliar o efeito de diversos fendmenos que atuam na organizacdo da diversidade
genética, sendo informacdes Uteis e aplicaveis ao manejo de paisagens. Com base em
diferentes intensidades de manejo e normas da atual legislacdo ambiental brasileira, o
objetivo deste trabalho foi simular as mudancas evolutivas que poderiam ocorrer nas
populacbes da espécie ao longo do tempo e verificar se a dindmica genética populacional
poderd ser afetada a longo prazo, com a aplicagdo da legislacédo florestal vigente. Assim,
a dissertacdo serd apresentada na forma de artigo baseado na simulacdo de dados
genéticos empiricos de P. reticulata. A historia evolutiva da espécie foi simulada a partir

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



quatro populagdes, as quais foram amostradas em cabrucas e florestas. Foi utilizada a
linguagem de programacao em loops, na estrutura for pela plataforma R. Parametros de
autofecundagdo, mortalidade, recrutamento e mutagdo foram referéncias para tragcar um
modelo bioldgico realistico para 30 geracBes ao acaso e autofecundacdo. Os resultados
indicaram perda de diversidade genética ao longo das geracdes nos cenarios em que a
mortalidade foi intensa. O numero de alelos (At) foi o parametro que indicou ser o mais
sensivel as oscilagBes entre mortalidade e natalidade populacional. Apesar da diferenca
entre as estimativas de heterozigosidades observada e esperada apontarem endogamia nas
populacdes, os valores se mantiveram constantes, ndo sendo observados picos ou
oscilacbes ao longo das geracBes. Portanto, com a alteracdo da dindmica genética
populacional ao longo de 30 geracBes simuladas e considerando que nossos cenarios
ocorram no futuro, fica o alerta com relagéo aos resultados praticos deste estudo. Assim,
sdo sugeridos a aplicabilidade da legislacdo ambiental no que tange ao enriquecimento de
areas de cabruca com arvores nativas e o incentivo a restauracao de areas degradadas para

auxiliar na manutencdo e na conservagao genética da espécie.

Palavras-chave: Conservacdo genética. Legislacdo ambiental. Floresta Tropical.

Simulacéo 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.



INTRODUCAO
A crescente demanda madeireira, estabelecimento de areas de fronteiras agricolas

e expansdo populacional ameagaram a conservagao ecossistémica e alteraram a dindmica
de florestas tropicais, em especial, no dominio da Mata Atlantica (PERES et al., 2010;
BARLOW et al., 2018). Por conta da intensa eliminacdo de cobertura vegetal, muitas
consequéncias a longo prazo ainda ndo sdo conhecidas (BARLOW, 2018). Alternativas
de manejo e politicas ambientais ganharam espaco como forma de garantir a protecéo do
patrimdnio natural através da promocdo do desenvolvimento sustentavel nos tropicos
(ROMEIRO, 2012; BRITTO, 2017).

O Estado da Bahia lidera o ranking de desmatamento na Floresta Atlantica (SOS
Mata Atlantica e INPE, 2017), principalmente, na regido Sul do Estado, que foi marcada
pela chegada dos portugueses no Brasil Colonial. Nessa época, espécies florestais nativas
como pau-brasil e jacaranda-da-bahia foram exploradas até a escassez, quando ent&o,
outras espécies como o vinhatico (Plathymenia reticulata Benth.), espécie focal deste
trabalho, passaram a ser alvo dessa exploracdo devido ao valor econdmico agregado
(DIAS, 2010).

Na regido Sul da Bahia as florestas séo fragmentadas (SAMBUICHI, et al., 2012).
O sistema regional agroecologico “cabruca” conjuga o desenvolvimento econdmico e
conservacao da biodiversidade (MOREIRA, 2013; ROCHA et al., 2017). O mesmo
implementa o cultivo do cacaueiro sob a sombra de floresta nativa raleada e cria conexéo
entre fragmentos florestais promovendo a formacdo de corredores ecoldgicos
(NOGUEIRA et al, 2019). Porém, a depender da forma e intensidade com que 0 manejo
do sistema é empregado, se observa alteracdes e empobrecimento do banco de espécies
nativas (SAMBUICH]I, 2006; MARTIN-QUELLER, 2013).

Apesar de duros golpes devido a crise do cacau e da modificacdo da paisagem e
dindmica dos ecossistemas na regido Sul da Bahia, a cabruca ainda influencia
sobremaneira a economia agricola pela qualidade da producéo de améndoas de cacau fino
e servicos ecossisttmicos ao se levar em consideracdo sua proximidade com os
fragmentos de Mata Atlantica nativa que favorece a preservacao da biodiversidade local
(LOBAO, 2003; FARIA et al., 2007; PARDINI et al., 2009).

Medidas de politicas ambientais também tém sido implementadas para
regulamentar o uso e prote¢é@o dos recursos naturais. O Codigo Florestal Brasileiro (CFB)
€ 0 mais importante instrumento de preservacdo da vegetacdo nativa a nivel nacional.

Porém, em 2016 o nivel de desmatamento aumentou 75% em relacdo ao ano de 2012



(SOS, Mata Atlantica e INPE, 2017). Dois mil e doze foi 0 ano da ultima revisao do CFB,
0 que traz a tona a importancia em recorrer ao conhecimento cientifico para avaliar a
eficdcia da legislagdo em proteger os remanescentes florestais e conter niveis de
desmatamento (SCHETTINO, 2018). Caso semelhante ocorreu com a promulgacéo de
novos regulamentos de planejamento da Lei Nacional de Manejo Florestal em 2012 pelo
Servico Florestal dos Estados Unidos, onde foi comprovado que o processo de revisdo é
eficaz e auxilia no gerenciamento publico de terras, podendo ser aplicado em outras
Florestas Nacionais (WILLIAMSON, 2019).

Em meio ao cenario de reducdo em larga escala de populacGes naturais, estudos
de diversidade genética sdo amplamente empregados no intuito de tracar estratégias de
manejo e conservacdo de espécies (GANZHORN et al., 2015; SILVA-JUNIOR et al.,
2016; SOARES et al., 2019). Os marcadores moleculares sdo ferramentas de interesse
nesses estudos por serem neutros e aplicaveis a qualquer tipo de material vegetal e
permitir obtencdo de polimorfismos distribuidos ao longo do genoma. Os marcadores
microssatélites (SSR - Simple Sequence Repeat) por possuirem caracteristicas de
codominancia e alto contetido informativo, sdo comumente utilizados na investigacao de
parentesco e genética da conservacdo (PATERSON et al., 1991).

Apesar da disponibilidade de técnicas para acessar a diversidade genética
diretamente a nivel de DNA, espécies arblreas apresentam caracteristica de alta
longevidade, que é um fator limitante para inferir sobre mudancas de padrdes genéticos
entre geracdes ao longo do tempo e espaco. Por isso, 0 uso de simulagdo computacional,
aliado as informacgdes de marcadores genéticos, permite delinear modelos biologicos
realisticos. Assim, é possivel compreender consequéncias futuras de préticas atuais
empregadas em prol da preservacdo da biodiversidade e maximizar estratégias para a
conservacao e perpetuacédo de espécies florestais, que assim como Plathymenia Reticulata
Benth., estdo classificadas como vulneraveis a extincao (IUCN, 2016).

O vinhatico (Plathymenia reticulata Benth.), possui grande importancia
madeireira e potencial para acdes de recuperacdo ambiental. A literatura abrange os mais
diversos estudos sobre a espécie arborea (GOULART, 2005; NOVAES et al., 2010;
OLIVEIRA, et al., 2012; SOUZA et al., 2017; BORGES et al, 2019), porém, ainda ndo
foram registrados estudos sobre mudangas nos padrdes genéticos entre geracGes devido a
pertubacOes antrépicas, como as que colocaram a Mata Atlantica do Sul da Bahia em
situacdo de vulnerabilidade.



Portanto, o presente trabalho objetivou avaliar parametros genéticos
populacionais entre geracdes de Plathymenia reticulata Benth. a partir de simulacao
computacional na abordagem forward e verificar se o sistema de manejo empregado no
Sul da Bahia, assim como as normas da atual legislagdo ambiental brasileira, podem

afetar a dindmica genética populacional a longo prazo.



REVISAO BIBLIOGRAFICA

A VULNERABILIDADE DA FLORESTA ATLANTICA DO SUL DA BAHIA

A Floresta Atlantica € uma das maiores florestas tropicais das Américas, cobrindo
uma area de 150 milhdes de hectares. No Brasil, abriga mais de 125 milhdes de habitantes
e ocupa uma area correspondente a 15% do territorio nacional, incluindo 17 estados,
entres eles 4 grandes centros urbanos, Sdo 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 &gua,
agricultura, pesca, geracdo de energia, turismo e lazer (JOLY et al., 2014).

Para alcancar nimeros expressivos e ser um motor da economia nacional, seu
desenvolvimento estd atrelado a intensa exploracdo e desmatamento, refletindo, na
presenca de apenas 29% de remanescentes florestais, atualmente (SOS MATA
ATLANTICA e INPE, 2019). Em geral, esses remanescentes s&o isolados e de tamanhos
pequenos, abrangendo areas menores que 50 hectares (RIBEIRO et al., 2009). Estdo
situados em locais onde a acdo humana foi menos intensa, em sua maioria em terrenos
declivosos (TABARELLI et al., 2010). Devido ao alto grau de fragmentacao, as espécies
nativas se encontram ameacadas ou vulneraveis a extingdo, o que leva este bioma téo
biodiverso a ser considerado um hotspot de importancia global (MITTERMEIER et al.,
2011).

Assim, apesar de ser considerado um dos dominios mais ricos em biodiversidade,
¢ a0 mesmo tempo altamente vulneravel as perturbacdes ocasionadas pelo constante
processo de expansdo urbana, agropecuéria e industrial (LINO e DIAS, 2014). No Sul da
Bahia, o contexto de devastacdo ndo foi diferente. Boa parte da responsabilidade da
degradacédo do bioma estéa relacionada a producdo cacaueira, iniciada ha mais de 260 anos
(CEPLAC, 2018). Os grandes proprietérios de terras promoveram derrubada de florestas
no passado devido ao preco do cacau compensar 0 investimento da expansdo agricola na
regido, onde em 1979 foi responsavel por cerca de 6,2% do produto interno bruto (PIB)
e em 1987 alcancou seu pico produtivo com cerca de 400 mil toneladas (ALGER, 1994).

No entanto, 0 auge da producdo cacaueira sofreu um terrivel golpe com a deteccao
da doen¢a denominada “vassoura-de-bruxa”, que declinou a produgdo de maneira drastica
entre os anos de 1980 e 1990 (DIAS, 2010). E mais uma vez, a floresta foi alvo de intensa
exploracdo madeireira para compensar o prejuizo causado com a lavoura cacaueira devido

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



do preco do cacau no mercado internacional. Assim, o desmatamento ilegal foi fortemente
praticado afim de aumentar a renda no periodo de crise (CAMPANILI e PROCHNOW,
2006). Neste contexto, € possivel notar a situacdo de vulnerabilidade ao qual o bioma foi
exposto no Sul da Bahia, onde a perturbacgdo antrdépica causou modificacdo da paisagem
e da dinamica dos ecossistemas florestais (MARQUES et al., 2011; SCRTROTH et al.,
2015)

Os remanescentes florestais da regido se localizam imersos em meio a uma matriz
essencialmente composta pelo sistema agroflorestal cabruca (LOBAO et al., 2004). Este
é descrito pelo Decreto n° 15.180 (BRASIL, 2014) como cultivo em associa¢do com
espécies nativas de forma descontinua e aleatéria no bioma Mata Atlantica. Dessa
maneira, as cabrucas se enquadram as exigéncias do manejo sustentavel por movimentar
a economia, fixar o homem no campo e atuar na conservagdo dos recursos naturais,
culminando no desenvolvimento socioecondmico da regido (LOBAO e VALERI, 2009).

O uso da terra pelo agroecossistema beneficia a manutencdo da biodiversidade,
presta um relevante servico ambiental e desempenha um importante papel cultural na
regido (CASSANO, 2008). E valido ressaltar que a capacidade de uma cabruca servir de
habitat para espécies nativas depende da existéncia de florestas conservadas na paisagem
(SCHROTH et al.,, 2013). Portanto, ainda € preocupante imaginar o futuro destes
remanescentes que sofreram drasticas modificagdes na paisagem e estdo submetidos a
intensificacdo de manejo, assim como idealizar a real capacidade desse agroecossistema
e de politicas ambientais, em garantir sua conservacao genética e ecossistémica a longo

prazo.

PAISAGEM AGROFLORESTAL CACAUEIRA (CABRUCA)
O sistema agroflorestal cabruca se tornou protagonista na regido Sul do Estado da

Bahia. Apesar da producdo agricola do cacau levar em consideracdo diversos aspectos,
na microrregido llhéus/Itabuna o agroecossistema foi fortemente potencializado e se
tornou motor da economia local. A cabruca € uma associacéo de cultivo agricola de cacau
com arvores nativas no bioma Mata Atlantica. Seu significado esta intimamente
relacionado ao dialeto tupi-guarani, originalmente, “cabroca”, que remete ao ato de
construir uma casa ou abrigo para o cacaueiro (SETENTA e LOBAO, 2012).

A esséncia desse agroecossistema contribui para a conservacao de remanescentes
florestais por meio da manutencgéo de espécies arboreas nativas para 0 sombreamento de

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



espécies arboreas apds o abandono (SAMBUICHI et al., 2007; ROLIM et al., 2016). E
notavel sua influéncia na economia agricola através da qualidade de améndoas de cacau
fino produzidas na regido e na economia ecoldgica ao considerar sua semelhanca com a
Mata Atléntica priméaria que possibilita a formacdo de corredores ecoldgicos que
interligam fragmentos florestais (FARIA et al., 2007; CASSANO et al., 2009; DAWSON,
2013).

A producéo cacaueira no Sul da Bahia declinou no periodo de 1980 a 1990 por
conta da doencga vassoura-de-bruxa e foi agravada pelo longo periodo de estiagem que
ocorreu entre 0s anos de 1993 e 1997. Apesar destes problemas de ordem préatica a area
cultivada ainda ocupa boa parte da regido Sul da Bahia e contribui para a conservacéo da
biodiversidade local (MOREIRA, 2013; ROCHA et al., 2016; ROCHA et al., 2017). Os
ultimos levantamentos registrados por Lob&o (2007) e Sambuichi (2012) apontaram uma
relacdo de mais de 30 espécies da flora, onde se destacam arvores nobres de potencial
econbémico como Cedrela odorata (cedro), Cariniana estrelensis (jequitiba-rosa) e
Plathymenia reticulata (vinhatico).

A fauna também é favorecida com a presenca desse agroecossistema. A conexao
estabelecida entre os fragmentos florestais e as cabrucas minimiza o isolamento de
populacdes, que € uma consequéncia em paisagens onde as florestas sdo substituidas por
ambientes abertos (CASSANO, 2009). Apesar da sensibilidade de individuos da fauna a
degradacdo do habitat original, se observa uma boa capacidade de adaptacdo de
mamiferos, anfibios, artropodes e répteis a lavoura cacaueira, desde que sejam mantidas
condi¢cdes minimas de conectividade entre remanescentes florestais e disponibilidade de
recursos (DELABIE et al., 2011).

O sistema agroflorestal cacau contribui para o desenvolvimento socioecondémico
e conservacao de remanescentes florestais através da formacao de corredores ecoldgicos
que favorecem a fauna (CHOMITZ et al., 2005; LOBAO, 2011). Assim, satisfaz as
premissas técnicas necessarias para o desenvolvimento sustentavel. Porém, € interessante
estimular também o uso das espécies arboreas além da funcdo de protecdo do cultivo
agricola e explorar o potencial para a producdo sustentavel de madeira, flores, frutos,

entre outros produtos florestais.

LEGISLACAO AMBIENTAL
No Brasil Colonial as florestas eram vistas apenas como meio de exploracéo

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



recursos naturais ao longo do tempo. Nessa época foram criadas normas para
regulamentar o uso e exploracgéo de sitios produtivos, com intuito de aumentar a producao
e concentracdo de renda, ja que até entdo se acreditava que 0s recursos eram realmente
inesgotaveis (SOTERRONI, 2018).

Atualmente, a legislacdo ambiental brasileira visa a preservacdo do patriménio
natural e se configura como um direito constitucional dos brasileiros em usufruir de um
meio ambiente ecologicamente equilibrado (BRASIL, 1988). Assim, uma legislacéo que
visa regulamentar parametros socioambientais é indispensavel para uma sociedade
moderna comprometida no uso racional dos recursos. E o cumprimento efetivo das
normas ambientais é de suma importancia, visto que mais da metade da vegetacdo nativa
remanescente do pais se encontra em propriedades privadas, e ndo em unidades de
conservacdo (BRANCALION et al., 2016).

A legislacdo florestal brasileira teve seu inicio em 1934 através do Decreto n°
23.793/1934 e seguiu por sucessivas alteracdes nos anos de 1965 e 2012. Tais
modificacOes eram reflexo da baixa eficiéncia em proteger a vegetacao nativa do territério
nacional e ndo equilibrar préticas sociais aos interesses do meio rural. Além disso, nas
deécadas de 70 e 80 as questdes ambientais ganharam destaque atraves da tomada de
consciéncia da sociedade, que culminou em uma série de alteracdes tanto no Cddigo
Florestal Brasileiro (CFB) quanto nas demais normas vigentes (SCHETINO, 2018).

O Cddigo Florestal Brasileiro (CFB) é um dos mais importantes instrumentos da
politica de protecdo ambiental. O inicio de sua implementacdo enfrentou indmeros
obstaculos, reflexo de uma mentalidade antiga sobre praticas exploratorias sem execu¢édo
de medidas contra devastacdo. Assim, a floresta sempre foi vista como um empecilho
para o estabelecimento de lavouras e desenvolvimento econémico (SILVA, 2018).

Em 2012, Gltima revisdo do CFB, vieram a tona polémicas relacionadas a anistia
de crimes ambientais com a isencdo da obrigatoriedade de recuperacdo de éareas
desmatadas até o ano de 2008, incluindo medidas protetivas como Reserva Legal (RL) e
Area de Preservacido Permanente (APP) (POSSAMAI, 2017). Em contrapartida, foram
pontuados avangos com a criacdo de um banco de dados para controle, monitoramento,
planejamento ambiental e econdmico e combate ao desmatamento, que é o Cadastro
Ambiental Rural (CAR), valido para todo o territorio nacional, e na Bahia, o Cadastro
Estadual Florestal de Imoveis Rurais (CEFIR) (COUTINHO et al., 2013).

O bioma Mata Atléantica conta com legislagdo propria (Lei n® 11.423/2006 — Lei

da Mata Atlantica) que regulamenta a utilizacdo e protecdo de sua vegetacao 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 Fundacgéo
SOS Mata Atléantica. Do ponto de vista do Estado, a Bahia conta com o Decreto n°
15.180/2014 (BRASIL, 2014) para gestdo das florestas estaduais e inclui normas sobre
praticas de manejo do sistema agroflorestal cabruca, muito empregado na regido Sul.

Ao considerar a importancia da implementacdo de politicas ambientais para
fornecer beneficios para preservacdo da vegetacdo nativa e auxiliar a economia, a
comunidade cientifica possui um papel de relevancia no desenvolvimento de pesquisas
que avaliem os impactos da legislacdo a longo prazo e no incentivo a consciéncia da
sociedade de que a protecdo ambiental ndo é impedimento para o desenvolvimento

econbmico.

DIVERSIDADE GENETICA EM ESPECIES ARBOREAS

A diversidade genética representa a variacdo herdavel de determinada sequéncia
de DNA, entre e dentro de populacbes. Através da sua inferéncia é possivel delinear
estimativas sobre o reservatorio génico presente. Dessa forma condiciona a possibilidade
de conservacdo in situ (ex.. unidade de conservacdo) e ex situ (ex.. banco de
germoplasma), que sdo de grande importancia para fins de estratégias de manutencao da
variabilidade genética e por consequéncia atividades de melhoramento genético.
Trabalhos com foco em diversidade genética comparativo entre populacGes permite a
avaliacdo do impacto causado pela atividade humana na biodiversidade. Ainda séo
igualmente importantes no entendimento de mecanismos evolutivos que atuam na
diversificacdo de espécies, (RAO e HODGKIN, 2001).

As florestas remanescentes foram reduzidas a pequenos fragmentos isolados,
ocasionado pela intensa acdo antropica de devastacdo. Como consequéncia da formacao
desses mosaicos de vegetacdo, problemas relacionados a biodiversidade local, como
reducdo do tamanho de populacGes, causam alteracdo de processos ecolégicos e genéticos
de espécies nativas, tornando cada vez mais dificil a conservacdo e a manutencdo
ecossistémica (ESTOPA et al., 2006).

Estudos de estrutura genética de populagdes, buscam avaliar e quantificar de que
forma a variabilidade genética esta distribuida no tempo e no espago. A partir deste
conhecimento, é possivel compreender como a selecdo influencia na adaptacdo entre e
dentro de populages, afinal, quanto maior a diversidade genética de uma populacéo,

maiores sao as chances de perpetuacdo da especie em longo prazo (HUGHES et al.,2008).



Desta forma, ao caracterizar os niveis de variabilidade e compreender a dindmica de
movimentacdo dos alelos nas populagdes naturais, se adquire subsidios para a
maximizacao de estratégias de conservacao (JUNIOR et al., 2004).

A juncdo de conceitos da ecologia de populacGes e da genética de populacdes é
fundamental para o direcionamento de acOes a serem realizadas e na definicdo de
parametros adequados para o monitoramento destas (KAGEYAMA et al., 1998,
LANCAU, 2011; TEIXEIRA e BARKER, 2016). Jaeger (2004) assegura que a unido dos
fundamentos teoricos e praticos da ecologia e da genética permite analisar, de acordo com
o enfoque evolutivo, a dindmica populacional, ou seja, é possivel planejar o manejo de
espécies e a recomposicdo de areas preservando a variabilidade genética necessaria para
a manutencéo de processos evolutivos.

A diversidade genética € introduzida constantemente nas populagdes através de
mutacdo, onde novos alelos séo inseridos ao acaso pelo processo de replicacdo do DNA,
e migracdo, onde sdo adicionados alelos em uma populacdo a partir de alelos ja existentes
de populagbes vizinhas (BALLOUX e GOUDER, 2002). Em contrapartida, esta
diversidade é perdida através da deriva genética, onde ocorre a alteracdo das frequéncias
alélicas de maneira aleatdria e, selecdo natural, onde individuos adaptados sobrevivem
em populacdes e passam a frente alelos selecionados (CONTE, 2006). Portanto, é de suma
importancia compreender a variacdo genética envolvida na dindmica desses quatro
mecanismos evolutivos.

Inicialmente, 0 acesso a diversidade genética era feito através de informacoes
fenotipicas, por exemplo, caracteristicas morfolégicas de espécies arbodreas.
Posteriormente, com o0 avanco da biologia molecular, essa variagdo pode ser detectada
diretamente a nivel de DNA (CRUZ et al., 2011). Os marcadores moleculares possuem
as vantagens de serem neutros e aplicaveis a qualquer tipo de material vegetal, seja qual
for o seu estagio de desenvolvimento, permitindo obter polimorfismos distribuidos ao
longo do genoma. Em estudos de parentesco e na genética da conservagdo 0s comumente
empregados sdo os marcadores microssatelites (SSR - Simple Sequence Repeat) que séo
codominantes e possuem alto contetdo informativo (PATERSON et al., 1991).

Ao empregar marcadores polimoérficos, a exemplo, dos microssatélites, observam-
se parametros para estimativa da diversidade genética em populagdes naturais e as
alteracOes decorrentes da agdo antropica (STEANE, 2006; VALI et al., 2008; FOFANA,
2009; FREITAS, 2018). Os mais utilizados: sdo numero 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 parametros mais
adequados para indicar perda brusca de diversidade genética entre geracGes sdo numero
de alelos (At) e riqueza alélica (Ar) (RAPOSO et al., 2007).

A endogamia é fonte de modificacdo de frequéncias genotipicas, sendo seu
principal efeito é a queda da heterozigosidade da populacéo ao se comparar 0s parametros
de heterozigosidade observada e esperada (KAGEYAMA, 2003). Assim pode levar a
diminuicdo de alelos em uma populacdo, em especifico, em populagbes de polinizagdo
cruzada, espécies podem ser conduzidas a extingdo devido a diminuicdo da fecundidade,
aumento de alelos deletérios (FRANKHAM, 2005). Quando ha diminui¢do no tamanho
das populacdes, como na fragmentacdo florestal, geralmente se observa aumento da
endogamia e maiores consequéncias relacionadas a deriva genética. Esta representa as
oscilacBes nas frequéncias alélicas de uma populacdo, onde pode ocorrer eventualmente
a fixacdo ou perda de alelos (HARTL E CLARK, 2010).

SII\/IULAC;AO COMPUTACIONAL DE DADOS GENETICOS

Na biologia evolutiva, as populacGes passam por processos naturais que abrangem
mutacdo, deriva genética, migracdes e selecdo natural, além de processos artificiais
mediados pela agdo humana (YUAN, 2012). Em todos os casos, sdo observadas
interacdes complexas dificeis de prever. Por isso, a simulacdo computacional € uma
ferramenta que tem ganhado espaco na genética populacional e evolutiva devido a
capacidade de simular interacdes complexas entre multiplos fatores, no intuito de realizar
predicOes futuras condizentes a realidade (ASSIS, 2005; HOBAN et al., 2012).

A genética de populacdes conta com um consideravel nidmero de métodos
estatisticos de estimacdo de parametros e a medida que sao requeridas mais informacdes
sobre a populacdo, ha necessidade de conhecimento de metodologias eficazes
(SANCHEZ, 2008). Por isso, € comum utilizar modelos matematicos que caracterizam
fendbmenos bioldgicos, no intuito de prever estimativas de varios parametros genéticos, o
que remete a simulacdo um papel importante no desenvolvimento de novos métodos
estatisticos para auxiliar na anélise de diversidade, definir processos da historia e estrutura
da populacdo (BALKENHOL, 2009). Além disso, esta ferramenta é destaque entre
pesquisadores no que tange a minimizacao de recursos financeiros, estruturais e logisticos
na instalagdo de experimentos em campo que demandam grande nimero de observacdes

e repeticdes para obtencédo de estimativas precisas (OLIVEIRA, 2015).



Na genética populacional existem duas abordagens comumente utilizadas para
simular historias evolutivas, as quais envolvem algoritmos de simulacdo backward e
forward, ou seja, para trds do tempo (tempo de retrocesso) e para frente (tempo de
avanco), respectivamente (ARENAS et al., 2012). A abordagem do tempo de retrocesso
€ um processo de coalescéncia implementado pelo modelo de Whight-Fisher que parte da
amostra observada na geracdo atual para o passado. Ou seja, a partir de uma populacao
séo tracados todos alelos para um ancestral comum mais recente (MCRA) e, em seguida,
trabalha até a geracdo atual, introduzindo mutagdes ou outras informacdes genéticas na
genealogia gerada. Os simuladores coalescentes possuem alta eficiéncia na simulagéo de
sequéncias longas, porém, sdo limitados ao lidar com alguns cenarios evolutivos
complexos (HOBAN et al., 2012).

A abordagem do tempo de avanco parte de uma populacao inicial ancestral para
sua evolucdo ao longo de um determinado numero de gerac6es sob influéncia de varios
cenarios evolutivos e demogréaficos. Portanto, é possivel estudar todo processo evolutivo
subsequente da populacdo como sistema de acasalamento, dispersdo e interacdo dos
genes. Porém, como toda a historia populacional é simulada, essa abordagem requer muita

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

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

Plathymenia reticulata Benth. (Leguminosae) € uma arvore nativa brasileira de
ocorréncia nos biomas Cerrado e Mata Atlantica que possuem caracteristicas marcantes
de vegetacdo de savana lenhosa e floresta tropical, respectivamente (GOULART, 2005).
E popularmente conhecida como “vinhatico” devido a alusio da coloragio do tronco da
arvore ao “vinho-tinto” (SILVA JR., 2005). O nome genérico Plathymenia compde a
juncdo de plathy = largo e chato e hymenon = membrana, ou seja, sementes largas e
achatadas envoltas por uma membrana; o epiteto especifico reticulata é relacionado as
nervuras dispostas em redes (CARVALHO, 2009).

A espécie foi descrita pela primeira vez em 1842 por George Bentham, porém,
possui sinonimia botanica com Plathymenia foliosa Benth. Inicialmente, eram
compreendidas como espécies distintas, porém, em 1925, Ducke realizou a juncdo das
duas espécies descritas ao considerar o género monoespecifico, contendo Plathymenia
reticulata como Unica espécie com ampla dispersao em multiplos ambientes (WARWICK
e LEWIS, 2003).



P. reticulata € uma espécie que ocupa o estrato superior da vegetacdo onde ocorre.
E dipldide com 2n igual a 26 cromossomos (MOORE, 1977). E uma &rvore de
comportamento deciduo, com flores hermafroditas, polinizadas essencialmente por
abelhas generalistas e pequenos insetos e dispersdo anemocorica de frutos e sementes,
(GOULART et al. 2005) que provoca irregularidades ao longo de sua area de ocorréncia
(LORENZI, 2000). Na Mata Atlantica, em idade adulta, pode atingir 30 m de altura e
150 cm de DAP (didmetro a altura do peito). Ja no cerrado, atinge um menor porte, com
5 m de altura e 30 cm de DAP (CARVALHO, 2009).

E uma espécie madeireira, comumente utilizada na fabricacéo de folhas faqueadas
para revestimentos decorativos, de moveis, de painéis, de portas nobres e de tripés para
equipamentos topograficos; é usada também em constru¢des (navais e civis); em
acabamentos internos (esquadrias, rodapés, molduras, persianas e venezianas); em
contraplacados, em tonéis de vinho, em artefatos artisticos e em marcenaria de luxo
(CARVALHO, 2009). Também é empregada na medicina popular no combate a doencas
pulmonares, dermatites, varizes, edema testicular, hemorragia e diarreia (SILVA, JR.,
2005). Além disso, € uma arvore com potencial para paisagismo e restauracao florestal,
devido a boa deposicdo de suas folhas ao solo, em especial em periodo Umido, uma
caracteristica interessante para plantios em areas degradadas (LORENZI, 2000).

Muitos estudos sobre a espécie tém sido desenvolvidos com as mais diversas
finalidades, como: i) variacdo fenoldgica (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) superacdo de dorméncia em
sementes (BORGES et al., 2019), entre outros. Porém, ainda ndo foi registrado na
literatura estudos que empreguem ferramentas de modelagem computacional aliadas a
informagdes genéticas empiricas com intuito de auxiliar e subsidiar estratégias de

conservacao da espécie a longo prazo, que € o objetivo deste trabalho.
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Resumo

PerturbacGes antropicas tém levado a fragmentacdo de populagGes naturais de espécies
florestais, gerando erosdo genética e extin¢do local. Alternativas de manejo e aplicacéo
de politicas ambientais ganharam espaco como forma de proteger 0s recursos naturais
remanescentes e promover o desenvolvimento sustentavel. Ferramentas genéticas, como
os marcadores moleculares, tém sido amplamente aplicadas por fornecer informagoes
sobre a diversidade genética e auxiliar na elaboracdo de estratégias mais eficientes para
planos de manejo e conservacdo de espécies por longo prazo. Em espécies arbdreas
longevas, o acompanhamento e analise de padrdes genéticos ao longo de geracdes é
limitada. O objetivo deste trabalho foi simular as possiveis mudancas evolutivas da
espécie madeireira Plathymenia reticulata Benth. e verificar se a dindmica genética
populacional poderéd ser afetada por estes sistemas de manejo, em longo prazo. As
mudancas microevolutivas foram simuladas a partir de dados empiricos de marcadores
microssatélites (SRR) de quatro populacBes amostradas em cabruca e floresta. Nas
simulacdes foi utilizado o algoritmo genético executado em linguagem de programacéo
em loops, na estrutura for. Varidveis de autofecundagdo, mortalidade, recrutamento e
mutacdo foram referéncias para tracar um modelo bioldgico realistico para 30 geracdes
ao acaso e autofecundacdo. Os resultados indicaram perda de diversidade genética ao
longo das geragBes nos cenarios em que a mortalidade foi intensa. O nimero de alelos
(At) foi o parametro que indicou ser o mais sensivel as oscilages entre mortalidade e
natalidade populacional. Apesar da diferenca entre as estimativas de heterozigosidades
observada e esperada apontarem endogamia nas populacfes, os valores se mantiveram
constantes, ndo sendo observados picos ou oscilagdes ao longo das geragdes. Portanto,
com a alteracdo da dindmica genética populacional ao longo de 30 geracGes simuladas e
considerando que nossos cenarios ocorram no futuro, fica o alerta com relagdo aos
resultados praticos deste estudo. Assim, sdo sugeridos a aplicabilidade da legislacado



ambiental no que tange ao enriquecimento de areas de cabruca com arvores nativas e o
incentivo a restauracdo de areas degradadas para auxiliar na manutencéo e na conservacao
genética da espécie.

Palavras-chave: Conservacdo genética. Sistema Agroflorestal. Floresta Tropical.
Simulacéo forward.

Introducéo

A crescente demanda madeireira, estabelecimento de &reas de fronteiras
agricolas e expansdo populacional ameacaram a conservacdo ecossistémica e
alteraram a dindmica de florestas tropicais, em especial, no dominio da Mata
Atlantica (PERES et al.,, 2010; BARLOW et al., 2018). Por conta da intensa
eliminagdo de cobertura vegetal, muitas consequéncias a longo prazo ainda ndo séo
conhecidas (BARLOW, 2018). Alternativas de manejo e politicas ambientais
ganharam espaco como forma de garantir a protecdo do patrimdnio natural através da
promocao do desenvolvimento sustentavel nos tropicos (ROMEIRO, 2012; BRITTO,
2017).

Na regido Sul da Bahia as florestas sdo fragmentadas (SAMBUICHI, et al.,
2012). O sistema regional agroecologico “cabruca” conjuga o desenvolvimento
econbmico e conservacdo da biodiversidade (MOREIRA, 2013; ROCHA et al., 2017).
O mesmo implementa o cultivo do cacaueiro sob a sombra de floresta nativa raleada
e cria conexdo entre fragmentos florestais promovendo a formacdo de corredores
ecologicos (NOGUEIRA et al, 2019). Porém, a depender da forma e intensidade com
que o manejo do sistema é empregado, se observa alteracGes e empobrecimento do
banco de espécies nativas (SAMBUICHI, 2006; MARTIN-QUELLER, 2013).

Medidas de politicas ambientais também tém sido implementadas para
regulamentar o uso e prote¢do dos recursos naturais. O Codigo Florestal Brasileiro (CFB)
€ 0 mais importante instrumento de preservacdo da vegetacdo nativa a nivel nacional.
Porém, em 2016 o nivel de desmatamento aumentou 75% em relagdo ao ano de 2012
(SOS, Mata Atléntica e INPE, 2017). Dois mil e doze foi 0 ano da tltima reviséo do CFB,
0 que traz a tona a importancia em recorrer ao conhecimento cientifico para avaliar a
eficacia da legislagdo em proteger os remanescentes florestais e conter niveis de
desmatamento (SCHETTINO, 2018). Caso semelhante ocorreu com a promulgacéo de
novos regulamentos de planejamento da Lei Nacional de Manejo Florestal em 2012 pelo



Servico Florestal dos Estados Unidos, onde foi comprovado que o processo de revisao é
eficaz e auxilia no gerenciamento publico de terras, podendo ser aplicado em outras
Florestas Nacionais (WILLIAMSON, 2019).

Em meio ao cenario de reducdo em larga escala de populagdes naturais, estudos
de diversidade genética sdo amplamente empregados no intuito de tracar estratégias de
manejo e conservacao de especies (GANZHORN et al., 2015; SILVA-JUNIOR et al.,
2016; SOARES et al., 2019). Os marcadores moleculares sdo ferramentas de interesse
nesses estudos por serem neutros e aplicaveis a qualquer tipo de material vegetal e
permitir obtencdo de polimorfismos distribuidos ao longo do genoma. Os marcadores
microssatélites (SSR - Simple Sequence Repeat) por possuirem caracteristicas de
codominancia e alto contetido informativo, sdo comumente utilizados na investigacao de
parentesco e genética da conservacdo (PATERSON et al., 1991).

Apesar da disponibilidade de técnicas para acessar a diversidade genética
diretamente a nivel de DNA, espécies arboreas apresentam caracteristica de alta
longevidade, que é um fator limitante para inferir sobre mudancas de padrdes genéticos
entre geracdes ao longo do tempo e espaco. Por isso, 0 uso de simulacdo computacional,
aliado as informacgdes de marcadores genéticos, permite delinear modelos bioldgicos
realisticos. Assim, é possivel compreender consequéncias futuras de préaticas atuais
empregadas em prol da preservacdo da biodiversidade e maximizar estratégias para a
conservacdo e perpetuacdo de espécies florestais, que assim como Plathymenia
Reticulata Benth., estdo classificadas como vulneraveis a extin¢do (IUCN, 2016).

Portanto, o presente trabalho objetivou avaliar parametros genéticos
populacionais entre geracdes de Plathymenia reticulata Benth. a partir de simulacdo
computacional na abordagem forward e verificar se o sistema de manejo empregado no
Sul da Bahia, assim como as normas da atual legislagdo ambiental brasileira, podem

afetar a dindmica 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 restauracéo florestal e recuperacdo de &reas degradadas e possui alto valor econémico

devido a excelente qualidade de sua madeira (CARVALHO, 2009). E de ocorréncia do

Cerrado e Mata Atlantica, que apresentam caracteristicas 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). E dipldide (2n = 26) (MOORE, 1977).
Classificada no grupo sucessional como pioneira, possui comportamento deciduo e pode
atingir até 30 m de altura e 150 cm de didmetro em estadio reprodutivo (LACERDA et
al.,, 2002). Suas flores s&o hermafroditas, polinizadas essencialmente por abelhas

generalistas e a dispersdo das sementes é anemocérica (WARWICK e LEWIS, 2003).

Area de estudo

Foram utilizados dados de estudos prévios de diversidade genética, fluxo génico
e estrutura genética espacial de quatro populacdes de P. reticula (OLIVEIRA, 2012). As
populacdes foram amostradas em parcelas de 400 m por 400 m situadas nos seguintes
municipios 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” Se 39°32°47” W), na Fazenda Jaci (n=45), Fazenda VVencedora (n=53), RPPN
(Reserva Particular de Patrimonio Natural) Serra do Teimoso (n=47) e RPPN Serra
Bonita (n=278), duas cabrucas e duas Unidades de Conservagdo (UC), respectivamente.
Conforme a classificacdo de Kdppen, o clima predominante é Af, com precipitacdo anual
de 1200 a 1300 mm e temperatura média de 25° C.

A Fazenda Vencedora é uma antiga cabruca, a qual pertence a0 mesmo
proprietario ha mais de 80 anos. As praticas de rogagem sao aplicadas nessa propriedade,
porém, a exploracdo de arvores madeireiras nao é realizada. A Fazenda Jaci é uma
cabruca de cerca de 50 anos. A partir de 2001, a fazenda passou a pertencer a
Universidade Estadual de Santa Cruz (UESC) para o funcionamento da Biofabrica de
Cacau e a cabruca é mantida, porém, ndo é realizada a retirada de arvores madeireiras. A
RPPN Serra do Teimoso é localizada na Fazenda Serra do Teimoso, foi criada
oficialmente em 1996. Possui um dossel bastante descontinuo, com arvores de grande
porte que podem atingir 50 m de altura e até 35 cm de didmetro (REIS e FONTOURA,
2009). A RPPN Serra Bonita é situada na Fazenda Paris, foi convertida em RPPN
(Reserva Particular de Patrimdnio Natural) em 2004. Anteriormente, ndo possui histérico
de extracdo de arvores e é uma referéncia para a protecdo de remanescentes da Mata
Atlantica na regido.

Em cada uma das areas de estudo foi instalada uma parcela de 16 ha (400 x 400
m). As parcelas foram determinadas de forma aleatoria e foi realizado um censo de P.

reticulata com didmetro a altura do peito (DAP) acima de 25 cm, assim, foram



georreferenciadas com auxilio de GPS (Garmin GPSMAP 60CSX) as arvores adultas das
parcelas. Em todos os individuos marcados (423) foram coletadas amostras do tecido
foliar para anélise de DNA.

A regido esta imersa em meio a plantacdes de cacau com diferentes intensidades
de manejo, desde areas ativas até abandonadas (SAMBUICHI e HARIDASAN, 2007).
Neste contexto, foi observado um comportamento na estrutura genética espacial da RPPN
Serra do Teimoso similar as fazendas onde sdo praticadas “cabrucagem” (OLIVEIRA,
2012). Apesar de ser uma UC, no passado esta area compreendia uma cabruca onde
praticas de rocagem e exploracdo madeireira eram comuns, o que afetou o arranjo espacial
da populacdo. Portanto, a simulacdo computacional dos dados genéticos considerou trés
areas de cabruca (Fazenda Vencedora, Fazenda Jaci e RPPN Serra do Teimoso) e uma de
floresta (RPPN Serra Bonita).

Simulagao computacional

Para avaliar as mudancas de padrfes genéticos entre geracGes de P. reticulata foi
utilizada a linguagem de programacéo do software R versdo 3.6.1 (R Development Core
Team 2018). As simulacGes foram executadas por meio de loops, procedimentos
repetitivos que possibilitam automatizar uma tarefa, na estrutura for que permite repetir
um procedimento um determinado nimero de vezes. Este tipo de programagdo foi
utilizado por ser flexivel e pelo fato da simulagdo ser na abordagem forward, ou seja, a
partir de uma populacéo inicial ancestral foi simulado o historico evolutivo da espécie ao
longo de um determinado numero de geracGes a frente do tempo.

Ao considerar o pool génico, as populagdes foram classificadas em dois grupos
distintos: cabruca (n=145) e floresta (n=278). Foi tracado um algoritmo genético para
detalhar cenarios de diferentes intensidades de manejo e exploracdo madeireira (Figura
1). Os parametros de entrada (input) foram utilizados considerando o banco de dados
empiricos de marcadores moleculares composto por 9 locus microssatélites (SSR) de cada
grupo, onde foram definidas quatro camadas no loop: j=loco, i=individuos, k=geracéo e
m=simulacdo. Assim, foram automatizados o0s sorteios de parentais para cada geragéo e
determinados 0s numeros de geracgOes, autofecundacdo, mortalidade, recrutamento,
mutacao e numero de simulagoes.

O numero de geracgdes simuladas foi 30, cada geracdo corresponde a idade de 30
anos, estadio reprodutivo da espécie (LACERDA, 2002). Foi empregada uma taxa de

46,15% de autofecundagdo devido a estimativa de 30% de endogamia presente nas



populagdes 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 cenarios de interesse. Para mutacéo foi empregada a taxa de 1073
que corresponde a variacdo encontrada em marcadores microssatélites (STRAND et
al.,1993; SCHLOTTERER et al., 1998). As simulacdes foram repetidas 1000 vezes para
aumentar a acurécia das estimativas dos padrfes genéticos.

Ao longo das geracdes, foi sorteado aleatoriamente um parental e a probabilidade
de ocorrer autofecundacdo ou ndo. Nao havendo autofecundacdo, outro parental foi
sorteado e testado se em ambos ha os mesmos locos. Caso tenham, é feito um novo
sorteio. Apos todo esse processo, a populacdo ancestral inicial foi revertida para ultima
amostra gerada. A sequéncia de passos do algoritmo foi determinada pela reproducao,
mortalidade e recrutamento. Na reproducdo se assumiu a taxa de autofecundacéo e os
demais cruzamentos ocorreram aleatoriamente. A mortalidade nos dois grupos foi
simulada em uma de escala de 0% a 100%. Em cabruca ndo foram consideradas
reposigdes, ja em floresta sim. Desse modo, foi possivel avaliar flutuages ao longo do
tempo tanto em cenarios mais proximos aos que ocorrem na natureza, quanto cenarios
mais criticos como explorages clandestinas. Ao final de 30 gerac6es, critério de parada,
0s parametros de saida (output) foram a populacao final e o histdrico evolutivo da espécie

ao longo de 900 anos.

Analise de diversidade genética

Para calcular estimativas de parametros genéticos populacionais das populacGes
presentes e simuladas, foi utilizado o pacote Adegenet (JOMBART, 2008) para a
plataforma R versdo 3.6.1 (R Development Core Team 2018). Foram estimados: i)
NUmero total de alelos (A, ii) Alelos efetivos (Ae) (NEI, 1987), iii) Tamanho efetivo
(Ne) baseado em estimativas de coeficiente de endogamia, iv) Heterozigosidade esperada
(He) obtida pela media aritmética de todos locus (WEIR, 1996), v) Heterozigosidade
observada (Ho) obtida pela raz&o do valor total de cada loco pelo nimero total de locus
(WEIR, 1996) e vi) indice de fixacdo 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 variaveis simuladas em um panorama de 90% de mortalidade e 1%
recrutamento, baseado no Decreto n® 15.180 (BRASIL, 2014) e, considerando exploragao
condicionada a permanéncia de 40 individuos de espécies nativas por hectare em areas
do sistema agroflorestal cabruca foi observada uma queda gradativa no numero de alelos
(A¢) ao longo das geracdes, onde a primeira geracdo 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 numero de alelos se acentua a medida que a porcentagem de
mortalidade aumenta. O limiar para o declinio progressivo do nimero de alelos € a partir
de 15% de mortalidade aplicada na populacdo, ou seja, praticas de rocagem/raleio
empregadas acima desse limite, por consequéncia, 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 geragdes (Figura 3). Ao comparar, na
primeira geragdo esses valores foram de 0.352 e 0.588 e de 0.404 e 0.560 para a Ultima
geracdo, respectivamente. Assim, é constatado um aumento no ndmero de homozigotos
na populacdo em detrimento a pratica de manejo empregada. Esse padrdo fica mais claro
ao observar o coeficiente de endogamia (Fis) com variagdo de 0.379 na primeira geracéo
e 0.276 na ultima geracéo.

O tamanho efetivo (Ne) apresentou inimeras oscilagfes ao longo das geracdes
(Figura 3).

Floresta

Ao comparar variaveis simuladas correspondentes a 80% de mortalidade e 20%
recrutamento, foi observado um numero maior de alelos (80) nesta populacéo,
provavelmente, devido ao fato de ser situada em unidade de conservacao. Porém, a queda
do namero de alelos foi gradativa de 80 alelos na primeira geracdo para 51.1 na trigésima
geracdo (Tabela 2), correspondendo a uma perda de 36,125% em 900 anos.

O numero de alelos (At) nesta populacdo sofreu uma queda significativa ao longo
das geracgdes 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 geracdo a estimativa de

heterozigosidade esperada foi de 0.607 e observada de 0.427 e, na Gltima geracdo a



heterozigosidade esperada foi de 0.590 e observada de 0.419. Padrdes que ficam mais
claros ao observar o coeficiente de endogamia (Fis) (Tabela 2). Apesar das
heterozigosidades apontarem endogamia na populacdo, seus valores séo constantes ao
longo das geracdes.

O tamanho efetivo (Ne) também sofreu oscilacBes ao longo do tempo (Figura 3),
onde a deriva genética € um mecanismo que pode influenciar através da ocorréncia de
eventos ao acaso, desde naturais até criticos, como queimadas e exploragoes clandestinas.

Ao considerar uma taxa de mortalidade de 1% e recrutamento de 1%, simulando
um ambiente em equilibrio, as estimativas dos parametros genéticos populacionais ao
longo das geracdes foram consideradas Otimas para a conservacao por longo prazo. O
namero de alelos (A:) na populacéo sofre uma leve queda, onde apresenta um total de 80
alelos na primeira geracdo e 76,7 na trigésima geracdo (Tabela 3). Corresponde a perda
de um percentual de 4.125% ao longo de 30 geracdes.

Mesmo com o ambiente livre de perturbacdes, 0 niUmero de homozigotos segue
aumentando na populagdo. S&o observados estimativas de heterozigosidade observada
menores que as de heterozigosidade esperada. A geracdo 1 apresentou valores de 0.607
de He e 0.427 de Ho, a geracdo 30, apresentou valores de 0.602 de He e 0.413 de Ho.
Parametros que ficam mais claros ao avaliar o coeficiente de endogamia (Fis) (Tabela 3).
Portanto, se observa que hd uma tendéncia da espécie em realizar maiores taxas de
autofecundacéo que, consequentemente, influenciam no aumento da endogamia.

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

Discussao
Impactos do manejo florestal na dindmica genética populacional

Nossos resultados apontaram alteracdo na dindmica genética populacional de P.
reticulata ao longo de 30 geracGes, ou seja, no decorrer de 900 anos, em situacOes de
mortalidade 90% e recrutamento 1% em cabruca e mortalidade 80% e recrutamento 20%
em floresta, que simularam alta intensidade de manejo e elevada exploragéo de cobertura
florestal.

Foi constatado que variagfes potenciais na diversidade genética sdo governadas
pela intensidade de mortalidade. Assim, o parametro que mostrou claramente uma perda
significativa ao longo das geragdes foi 0 nimero de alelos (Ay), indicando ser este 0 mais

sensivel as oscilagfes entre mortalidade e natalidade populacional a longo prazo.



O limite para a diminuicdo progressiva no nimero de alelos corresponde a 15%
de mortalidade aplicada nas populacdes de cabruca e floresta. E ao considerar o limiar de
mortalidade de floresta similar ao de manejo intenso em area de cabruca, o sistema
reprodutivo da espécie pode ser considerado um fator chave para explicar esse
comportamento entre as populacbes avaliadas em diferentes ambientes (LACERDA,
2001).

Em ambos ambientes de estudo, cabruca e floresta, foram observados aumento no
namero de individuos homozigéticos, independente da taxa de mortalidade provocada.
Afinal, este padrdo também foi notado em ambiente equilibrado (m=1% e r-1%), o qual
simulou condicdes ideais, livre de perturbacdes antrdpicas. O aumento de homozigotos e
diminuicdo de heterozigotos em uma populagcdo podem estar relacionados ao sistema
reprodutivo da espécie, a acdo da deriva genética e corte seletivo (KAGEYAMA, 2003).
Assim, as acdes destes mecanismos evolutivos se enquadram aos cenarios 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 provavel aumento da taxa de endogamia nas populacdes manejadas pode ter
sido intensificado pelo impacto de praticas de manejo e exploracdo da cobertura florestal,
que influencia na reducdo da densidade de arvores reprodutivamente maduras. Como
consequéncia da reducdo da densidade pode haver um favorecimento de cruzamento entre
individuos aparentados, principalmente se considerarmos que a espécie naturalmente
possui estrutura genética espacial (OLIVEIRA, 2012). Nessas populac@es simuladas pode
ocorrer uma tendéncia a autofecundacdo ou ao cruzamento entre individuos aparentados
devido ao manejo e exploracdo das areas.

Além disso, esta condi¢do de mudancas espaciais devido ao manejo pode acarretar
alteracdes no comportamento dos polinizadores de modo que seus movimentos comecem
a ter a tendéncia de ocorrer de forma predominante nas copas das arvores, ainda mais no
caso das arvores longevas, devido a escassez de flores (SEBBENN et al., 2001).

Apesar da diferenca entre as estimativas de heterozigosidades observada e
esperada apontarem endogamia nas populagdes, as mesmas se mantiveram em valores
constantes, ndo sendo observados picos ou oscilagbes ao longo das
geracOes. A heterozigosidade fornece uma boa medida da capacidade de uma populagéo
responder a selecdo imediatamente apds um gargalo. Porém, é o nimero de alelos
restantes que é relevante para se obter uma resposta a longo prazo a selecdo e

sobrevivéncia das populacdes, afinal, havera maior chance de presenca de alelos raros



que podem responder melhor as mudancas ambientais (ALLENDORF, 1986). Portanto,
para fins de conservacdo genética, as heterozigosidades ndo sdo considerados o0s
parametros populacionais mais adequados para indicar sobrevivéncia a longo prazo
(RAJORA E MOSSELER, 2001).

O tamanho efetivo (Ne) sofreu inimeras oscila¢des ao longo das geracdes. E
sugerido que os picos se relacionam a acdo do mecanismo evolutivo da deriva genética
devido a estocasticidade conferida as simulagdes (WRIGHT, 19651). Afinal, as
populacbes passaram por processos de manejo e exploracdo, os quais afetaram o nimero
de individuos e, consequentemente, a deriva genética pode ter ocasionado a perda de
diversidade, o que significa ter as frequéncias dos genes afastadas daquelas que ocorriam
na populacgdo original. Principalmente, porque a populacdo foi afetada pela reducéo do
namero de individuos ao longo do tempo.

No cenario 3, os parametros genéticos estimados se mantiveram constantes,
inclusive, a perda de alelos foi bem pequena comparado a populacédo original, onde ndo
chegou nem a 4.125% de alelos perdidos. Este resultado era esperado, afinal, nesse
cenario ha equilibro entre as forcas evolutivas. E sabido que a diversidade genética é
introduzida constantemente nas populacbes através de mutacdo e migracdo e perdida
através de deriva genética e selecdo natural (CONTE, 2006). A partir do momento em a

populacédo se encontra em equilibrio, essas for¢as se anulam.

Aplicabilidade da legislagdo ambiental brasileira

Em cabruca, sob altas taxas de mortalidade, a populacdo apresentou uma perda de
aproximadamente 40% dos alelos totais. Situacdo que indicou perda de diversidade
genética em uma previsdo para 900 anos. Assim, repensar a forma e a intensidade com
que o manejo é empregado na regido cacaueira € fundamental para aliar o
desenvolvimento econdmico aos beneficios ecossistémicos que este agroecossistema
pode oferecer.

Ao recorrer as diretrizes estabelecidas pela legislacdo Estadual da Bahia pelo
Decreto n° 15.180 (BRASIL, 2014), que autoriza 0 manejo de espécies nativas para
aumentar a produtividade de améndoas de cacau, se observa que também é estabelecida
a manutencdo, conservagdo e uso sustentavel desse agroecossistema, através de préaticas
de enriquecimento ecoldgico da area cultivada pela reintroducao de arvores e por meio

da conservacao de individuos jovens de espécies nativas.



Porém, na praticaa grande maioria dos produtores da regido fazem uso
indiscriminado da rocagem/raleio da vegetacdo para reduzir a densidade de sombra
nas cabrucas no intuito de aumentar a producdo do cacau. Entretanto, esta
pratica impossibilita a sobrevivéncia de individuos jovens até idade reprodutiva. Sao
mantidas apenas as espécies nativas que exercem funcdo de sombreamento do cultivo
agricola, ou seja, as plantas ja adultas e de grande porte, impedindo a renovagéo
populacional. Além disso, a reintrodu¢do de novos individuos nativos também néo € uma
pratica comum naregido, ou quando acontece, ha preferéncia no investimento de espécies
viaveis  financeiramente, como por exemplo, jequitiba, jacaranda-da-
bahia e macaranduba (PIASENTIN et al., 2014). Estas espécies, nem sempre tem um
papel ecossistémico importante na manutencao de polinizadores e dispersores.

Em floresta, a populacdo também apresentou uma perda de aproximadamente
40% no numero de alelos totais ao ser exposta a altas taxas de mortalidade. Umas das
possibilidades que este cenario engloba é o corte seletivo que afeta o arranjo espacial da
populacdo, que desencadeia efeitos negativos na genética de populacBes de espécies
arbéreas como perda de alelos, reducdo da heterozigosidade, aumento da endogamia e
reducdo do tamanho efetivo populacional de futuras geracdes (BEM, 2015). E neste
contexto, a aplicacdo efetiva de instrumentos da politica ambiental ganham maior
relevancia, visto que mais da metade da vegetacdo nativa remanescente do pais se
encontra em propriedades privadas, e ndo em unidades de conservacdo (BRANCALION
etal., 2016).

Ainda baseado neste cenario de alternativas que minimizem efeitos negativos na
genética de populacGes arboreas, é valido ressaltar o potencial do mercado de carbono na
contribuicdo do desenvolvimento rural sustentavel, principalmente, em éareas de pequena
producdo agricola localizadas na Floresta Atlantica através de praticas de reflorestamento
em sistemas agroflorestais, assim como as cabrucas do Sul da Bahia. O reflorestamento
tem a capacidade de reduzir a concentracdo de gas carbonico na atmosfera e restabelecer
diversos servicos ecossistémicos como manutengdo de mananciais hidricos, estrutura e
fertilidade do solo, conservacéo da biodiversidade e fornecimento de diversos produtos
florestais (MALKAMAKI et al., 2018). Porém, a renda do carbono ¢ vista apenas como
incentivo para manter areas de reflorestamento a longo prazo, afinal, ndo podem ser vistas
como principal fonte de financiamento no sistema (UPSON e BURGESS, 2013).

Ao analisar as normativas vigentes da Lei n® 12.651 (BRASIL, 2012), com intuito

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



e exploracdo florestal, uma proposta que se destaca é o Cadastro Ambiental Rural (CAR)
um monitoramento geral dos imoveis rurais do Brasil, ao abranger terras destinadas a
producdo, uso publico, povos indigenas e unidades de conservagdo. Apesar da utilidade
ambiental, principalmente, pelo monitoramento da cobertura vegetal e a conectividade de
paisagens, a falta de aderéncia dos proprietarios de terra ao cadastro e sucessivos
descumprimentos de prazos também inviabilizam o alcance dos objetivos esperados
(SOUZA FILHO et al., 2015). Além disso, e valido ressaltar que essa lei é o principal
instrumento para alavancar a restauragdo florestal. Esta por sua vez também € essencial
para aumentar a conectividade da paisagem e prover servigos ecossistémicos. O foco
principal da restauracdo tem sido a recuperacao da estrutura florestal e da diversidade
taxondmica das arvores, sendo notada ainda uma atencdo limitada a conservacao genética
(VIANA et al., 2018).

Portanto, ao recorrer as aplicabilidades da legislacdo ambiental brasileira, é
possivel notar que existem medidas em prol da protecdo e manutengdo ecossistémica. E
neste sentido € necessario ressaltar a importancia do conhecimento genético para a
conservacgao e perpetuacdo de espécies a longo prazo, que é finalidade deste trabalho
(RALLS et al., 2017). A preservacdo genetica ja foi recomendada pela International
Union for Conservation for Nature (IUCN) e em alguns paises ja € exigida pela legislacao
(LAIKRE et al., 2010). Porém, os avancos cientificos na genética da conservacao ainda
ndo foram totalmente incorporados em politicas de gestdo da maioria dos governos, uma

questdo que necessita ser discutida e colocada em evidéncia (COOK e SGRO, 2017).

Estratégias de conservacao para a espécie

Considerando a espécie focal deste estudo - P. reticulata e ainda que nossos
cenarios ocorram no futuro, esta espécie, apesar de sofrer modificacdes na dindmica
genética populacional ao longo das geracdes, em decorréncia da aplicacdo de alta taxas
de mortalidade, apresentaria uma queda no numero total de alelos de aproximadamente
40% em ambos ambientes (Floresta e Cabruca) simulados. Nossos resultados genéticos
parecem bastante promissores do ponto de vista da conservacdo, ao imaginar em uma
perspectiva de que esse declinio ocorreria ao longo de 900 anos de exploragéo e aplicacdo
de manejo florestal. Porém, as implicacGes do manejo e exploragéo florestal sdo inGmeras,
que védo desde perda continua de alelos devido a deriva genética ao aumento da
endogamia na populacdo, que a longo prazo pode ocasionar maior probabilidade de

autofecundacdo ou cruzamento entre aparentados, que dificulta a capacidade de



sobrevivéncia e adaptacdo das espécies, podendo chegar ao nivel de extingédo
(KAGEYAMA, 1998). Por isso fica o alerta com relacao aos resultados praticos aos quais
esse estudo teve por finalidade. Assim, sdo sugeridas praticas de enrigquecimento
ecoldgico em é&reas de cabrucae incentivo a restauragdo de areas degradadas em
ecossistemas florestais para auxiliar na manutencao da conservacao genética da espécie.
Afinal, essas iniciativas visam o cumprimento da legislacdo ambiental, restabelecimento
de servicos ecossistémicos e protecdo de espécies nativas locais (TABARELLI et al.,
2010).

Concluséao
A mortalidade, que simulou aplicacdes de intensidade de manejo e exploragéo

florestal de acordo com a legislacdo vigente, foi o fator que influenciou sobremaneira a
perda de diversidade genética ao longo das 30 geracdes nos dois ambientes de estudo.
Correspondeu a um limiar de 15% de mortalidade para perda progressiva do nimero de
alelos tanto em cabruca quanto em floresta.

Ao seguir limites de mortalidade de espécies nativas, a legislacdo ambiental
brasileira pode ser um instrumento efetivo no que tange a conservacao da espécie, afinal,
para um periodo de 900 anos, foi perdido aproximadamente um ter¢o do numero de alelos
tanto na &rea de cabruca quanto na area de floresta deste estudo.

O parametro que indicou perda brusca de diversidade genética nas populacfes
simuladas de cabruca e floresta foi 0 nimero de alelos (Ay).

As heterozigosidades sdo parametros ndo adequados para apontar perda brusca de
diversidade genética a longo prazo.
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Figura 1. Representacao do algoritmo de simulacéo genética para populacdes de ambientes
de cabruca e floresta da espécie Plathymenia reticulata Benth.
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Figura 2. Perda do numero de alelos (A:) ao longo de 30 geragOes simuladas de Plathymenia reticulata Benth.
sob diferentes porcentagens de mortalidade (m) e recrutamento (r) em cabruca
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Figura 4. Perda do numero de alelos (At) ao longo de 30 geracdes simuladas de Plathymenia reticulata Benth.
sob diferentes porcentagens de mortalidade (m) e recrutamento (r) em floresta.
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Tabelas
Tabela 1. Pardmetros genéticos populacionais de 30 gera¢des simuladas de Plathymenia
reticulata Benth expostas a 90% de mortalidade e 1% de recrutamento em cabruca.

Gerac0es A 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

A=numero de alelos; As=ntimero de alelos efetivos; Ne=tamanho efetivo; He=heterozigosidade esperada;
Ho=heterozigosidade observada; Fis=coeficiente de endogamia.



Tabela 2. Pardmetros genéticos populacionais de 30 geragdes simuladas de Plathymenia
reticulata Benth expostas a 80% de mortalidade e 20% de recrutamento em floresta.

Geracoes 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
3 719 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

A=ndmero de alelos; Ae.=ntmero de alelos efetivos; N.=tamanho efetivo; He=heterozigosidade esperada;
Ho=heterozigosidade observada; Fis=coeficiente de endogamia.



Tabela 3. Parametros genéticos populacionais de 30 geracdes simuladas de Plathymenia
reticulata Benth expostas a 1% de mortalidade e 1% de recrutamento em floresta.

Geragoes 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
17 779 25.77 16.95 0.604 0.418 0.295
18 7.7 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
23 775 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

A=numero de alelos; A.=nimero de alelos efetivos; Ne.=tamanho efetivo; He=heterozigosidade esperada;
Ho=heterozigosidade observada; Fis=coeficiente de endogamia.
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