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Resumo

A goiabeira da serra, ou goiabeira serrana (Acca sellowiana), ¢ uma espécie nativa do sul do Brasil
e nordeste do Uruguai e devido ao sabor unico de seus frutos apresenta-se como alternativa de renda para
pequenos agricultores. O conhecimento da diversidade genética se constitui como uma importante ferramenta
para o melhoramento genético e conservagao. Com intuito de ampliar o conhecimento a respeito da diversidade
genética da espécie, cinco populagdes naturais de A. sellowiana foram analisadas com o uso de iniciadores
microssatélites desenvolvidos para o complexo Eucalyptus grandis W. Hill ex Maiden x E. urophylla S.T. Blake.
Com a utilizagdo de 10 pares de iniciadores selecionados, 122 plantas foram caracterizadas. Os valores médios
para heterozigosidade esperada e observada foram de 0,42 e 0,47, respectivamente. Os valores estimados para
f ndo diferiram de zero para quatro das cinco populacdes avaliadas, sugerindo baixo efeito de endogamia. Em
média a divergéncia genética entre populagdes foi de Fst= 0,13 ¢ Rst = 0,14, em muito devido a incidéncia
de alelos raro ou exclusivos para algumas populagdes.
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Abstract

Genetic characterization of natural populations of pineapple guava (Acca sellowiana), with
heterologous microsatellites markers. Pineapple guava (4cca sellowiana) is a native species from south
Brazil and northeast Uruguay, and due to the unique flavor of its fruits, it is an income-generating alternative to
small farmers. Knowledge on genetic diversity is an important tool for genetic improvement and conservation.
Aiming to increase the knowledge with regarde to the species genetic diversity, five natural populations of A4.
sellowiana were analyzed through microsatellites markers developed from Eucalyptus grandis W. Hill ex Maiden

Revista Biotemas, 24 (4), dezembro de 2011



76 K. L. Santos et al.

X E. urophylla S.T. Blake complex. Using 10 pairs of selected markers, 122 plants were characterized. The mean
values for expected and observed heterozigosity were 0.42 and 0.47, respectively. The f estimates did not differ
from zero to four out of the five populations evaluated, suggesting a small inbreeding effect. In addition, private
alleles and high genetic divergence was observed. the average genetic divergence among the populations was

Fst= 0,13 ¢ Rst = 0,14, mostly due to the incidenceof rare or exclusive alleles among some populations.

Key words: Feijoa sellowiana, Genetic diversity, Molecular markers, Transferability

Introducgao

A goiabeira-serrana (Acca sellowiana [Berg.]
Burret, sinénimo Feijoa sellowiana) também
conhecida popularmente no Brasil pelos nomes de
goiabeira-do-mato, goiabeira-da-serra ou feijoa,
pertence a familia Myrtaceae, sendo nativa do
planalto meridional brasileiro e nordeste do Uruguai
(DUCROQUET et al., 2000; THORP; BIELESKI,
2002). Devido ao potencial organoléptico de seus
frutos, a espécie vem recebendo atencdo de mercados
internacionais como Nova Zelandia e Colombia
(THORP; BIELESKI, 2002). No Brasil, as pesquisas
experimentais iniciadas em 1986 (DUCROQUET
et al., 2000) foram estimuladas pelo potencial
organoléptico, mas também pelo fato da espécie ser
adaptada as condigoes edafoclimaticas das regides de
altitude (superior a 800m) presentes no Sul do Brasil,
(LEGRAND; KLEIN, 1977; DUCROQUET et al.,
2000); estas caracteristicas favorecem seu uso como
alternativa de renda a agricultores locais.

Os estudos desenvolvidos até o presente buscam por
bases técnicas-cientificas que déem suporte ao seu cultivo
comercial, mas também a estratégias de conservagao
da espécie. Neste cenario, os progressos da biologia
molecular vém proporcionando o desenvolvimento de
ferramentas de grande eficiéncia para as estratégias de
conservacao in situ e ex situ, bem como a caracterizagao
da diversidade existente com vistas a auxiliar programas
de melhoramento genético.

Na caracterizagdo genética de um grupo de plantas
utilizam-se marcadores que proporcionem um alto grau
de acesso ao genoma. Em consequéncia do limitado
numero de marcadores morfoldgicos identificados
para a A. sellowiana (NODARI et al., 1997), o uso de
marcadores moleculares tem fundamental importancia
na caracterizagao genética desta.
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A variabilidade da goiabeira-serrana vem sendo
avaliada no Brasil a partir dos acessos do Banco
Ativo de Germoplasma (BAG!) e de populacdes
naturais pela utilizacdo de descritores morfoldgicos e
marcadores alozimicos, RAPDs e, mais recentemente,
microssatélites. A utilizacdo de isoenzimas para a
caracteriza¢do dos acessos do BAG revelou uma
alta variabilidade genética entre estes, com 82% dos
locos sendo polimérficos (NODARI et al., 1997). Os
marcadores moleculares do tipo RAPD também vém
revelando alta variabilidade genética. Na Italia, estes
marcadores também foram utilizados para discriminar 25
acessos de cultivares de goiabeira-serrana introduzidas
naquele pais (DETTORI; PALOMBI 2000). Quanto aos
marcadores microssatélites, a partir da transferibilidade
de marcadores desenvolvidos para o género Eucalyptus
foi possivel aprimorar estimativas de variabilidade
genética para A. sellowiana (SANTOS et al., 2007).

Os marcadores baseados em Sequéncias Simples
Repetidas (SSRs), ou microssatélites, apresentam-
se amplamente distribuidos no genoma permitindo
ampla cobertura genética, de expressdo codominante,
multialélico e de grande conteudo informativo. Estas
caracteristicas fazem com que os marcadores baseados
em SSRs sejam ideais para mapeamento genético e
fisico de genomas, para identifica¢do e discriminagao
de genotipos e para os estudos de variabilidade genética
e estrutura genética de populacdes (CHAMBERS;
MACAVOY, 2000).

Outros trabalhos revelam a abundancia destes
marcadores também em FEucalyptus spp. onde eles
sdo altamente informativos para o mapeamento ou
identificagdo individual, sendo também eficientes em

' O referido Banco Ativo de Germoplasma ¢ mantido pela

Empresa de Pesquisa Agropecuaria e Extensdo Rural de Santa
Catarina — Epagri na Estacdo Experimental de Sao Joaquim-SC,
Brasil.
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mais de uma espécie do mesmo género (BRONDANI
etal., 1998).

A conservacdo de sitios de microssatélites entre
espécies relacionadas torna possivel, em alguns casos,
a transferéncia destes marcadores SSRs para outras
espécies (DARVIERWALA et al., 2000; SCOTT et al.,
2003). Estudos prévios no Laboratério de Fisiologia do
Desenvolvimento e Genética Vegetal/Centro de Ciéncias
Agrarias/Universidade Federal de Santa Catarina
confirmaram esta pressuposicdo ¢ os microssatélites
desenvolvidos para o complexo Eucalyptus grandis
W. Hill ex Maiden x E. urophylla S.T. Blake
amplificam DNA de goiabeira-serrana e permitem
melhor caracterizacao genética da espécie se comparados
aos resultados obtidos por marcadores RAPD (SANTOS
et al., 2007).

Neste contexto, o presente trabalho objetivou
avancar no conhecimento acerca da variabilidade
e estrutura genética existente em cinco populacdes
naturais de Acca sellowiana, com o uso de marcadores
moleculares microssatélites.

Material e Métodos

Foram utilizados 10 pares de iniciadores
microssatélites desenvolvidos por Brondani et al. (1998)
para o complexo Eucalyptus grandis x E. urophylla (a
citar EMBRA 26, 69, 85, 99, 108, 123, 148, 166, 267
e 268). O protocolo para amplificagdo a partir do uso
destes iniciadores foi otimizado em estudos prévios
sobre a diversidade genética existente no Banco Ativo de
Germoplasma e entre cruzamentos de Acca sellowiana
(SANTOS et al., 2007).

Salienta-se que embora atualmente se disponham de
marcadores especificos desenvolvidos para a espécie em
questdo (SANTOS et al., 2008), ainda nao se dispdem de
dados a respeito da diversidade genética de populagdes
naturais com o uso dos mesmos. Neste sentido, justifica-
se a apresentacdo de dados gerados a partir do uso dos
marcadores desenvolvidos para o complexo Eucalyptus,
uma vez que este ¢ o primeiro e tinico conjunto de dados
até o momento de realizagdo deste trabalho que permite
gerar estimativas da diversidade genética de populagdes
naturais de 4. sellowiana.

Das cinco populagdes de ocorréncia natural
estudadas, trés foram coletadas no municipio de Urubici
(SC), (nas comunidades de Santa Barbara, Jararaca e
Rio Cachimbo), uma no municipio de Lebon Régis
(SC), e outra em Erechim (RS). As areas de coleta estao
compreendidas em regides com altitude média variando
de 950m (Urubici — SC e Lébon Régis — SC) até 780m
(Erechim —RS) (Tabela 1). A amostragem foi feita de
forma aleatdria, procurando evitar a coleta de amostras
de plantas com distancia inferior a S0m.

TABELA 1: Coordenadas geograficas de coleta de
cinco populagdes de Acca sellowiana
Berg. Burret (Myrtaceae) caracterizadas

geneticamente.
Populacio Altitude (m) Latitude Longitude
Santa Barbara 1400 -28°10° 127 -49°35°58”
Jararaca 1350 -28°04°20” -49°31°36”
Rio Cachimbo 950 -28°02°28” -49°28°28”
Lebon Regis 1200 -26° 50587 -50°39° 11~
Erechim 800 -27°37°30” -52°17°13”

Latitude e Longitude equivalentes ao ponto central da area de coleta
em cada populagao.

Para obtengao de material vegetal foram coletados
de dois a dez frutos por planta, e de trés a cinco sementes
por planta foram germinadas com intuito de obter ao
menos uma plantula procedente de cada planta amostrada
a campo. As sementes foram acondicionadas em caixas
“Gerbox”, contendo papel filtro estéril, embebido em
agua destilada, em camara com iluminagdo permanente
e temperatura de 25°C+1. Foram obtidas em média
25 plantulas por populagdo, totalizando 122 amostras.
A extracdo de DNA foi realizada utilizando-se o
método proposto por Doyle e Doyle (1987). O DNA
foi quantificado e a sua qualidade avaliada por meio de
comparacao com DNA de fago A, com concentragdo
conhecida, apos eletroforese em tampao TBE 1 X em
gel de agarose 0,8 % corado com brometo de etidio.

Com vistas a amplificar in vitro as sequéncias de
DNA de interesse, no caso as regides com sequéncias
repetidas (microssatélites), foram realizadas reacdes de
amplificacdo (PCR — Polymerase Chain Reaction). A
reagdo de PCR ¢ baseada no anelamento ¢ extensao de uma
sequéncia de DNA alvo, sendo que a delimitagdo desta
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sequéncia se da por meio do uso de oligonucleotideos ou
“inciadores” (primers). Estes iniciadores sdo sintetizados
de forma que sua sequéncia de nucleotideos seja
complementar aquela que flanqueia a regido de interesse
(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998).

Para tanto, foram realizadas reacdes com volume
total de 13ul consistindo dos reagentes e a concentragao
final de: DMSO 5%, Tampao 3,46mM (10mM Tris-
HCI pH 8,3; 50mM KCI e 1,5mM MgCl,), dNTPs
0,02mM, Tag polimerase 1U, iniciador 0,3uM e DNA
0,7ng. O programa de amplificacdo foi realizado em
termociclador MJ Research PT-100 sob as seguintes
condig¢oes: 96°C por 2min; 30 ciclos de 94°C por
Imin, 56°C por lmin e, 72°C por lmin; o passo de
extensdo final consistiu de 7min a 72°C. Os produtos
da amplificacdo foram submetidos a eletroforese em
gel desnaturante de poliacrilamida 6% sob as condi¢des
de 65W por uma hora em tampao 1X TBE sendo,
posteriormente corado com nitrato de prata (CRESTE
et al., 2001). Para a observagao do padrao de bandas,
os tamanhos dos fragmentos foram estimados por
comparagdo com padrdes obtidos com DNA ladder
10-bp (Gibco BRL).

A interpretagdo dos géis permitiu a genotipagem
de cada individuo, possibilitando estimar parametros
que caracterizam a variabilidade e estrutura genética.
A identificacdo de erros de genotipagem, devido a
existéncia de alelos nulos e a erros na interpretacdo
dos géis, bem como o ajuste das frequéncias alélicas
quando necessario, foi realizado com uso do programa
Micro-Checker Versao 2.2.3 (VAN OOSTERHOUT et
al., 2004). A frequéncia de alelos nulos em cada loco
foi estimada como em Brookfield (1996), usando o
estimador nimero 1:

t=(H,-H,)/1+H,).

A partir dos dados gerados foi possivel estimar
a variabilidade genética de cada populagdo com base
nas estimativas das frequéncias alélicas, heterozigosi
daAde média observada (H »)» heterozigosidade esperada
(H,) (NEL 1978), namero médio de alelos por loco
(A), porcentagem de locos polimérficos (P) (Criterio
99%), indice de fixagdo dado por:f = I—HO/He ;
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e distancia genética (NEI, 1978). Para verificar se os
valores médios dos indices de fixa¢do eram diferentes
de zero, estimou-se o intervalo de confianca a 99% de
probabilidade com 10 mil reamostragens sobre os locos.
Estas estimativas foram obtidas com auxilio do programa
GDA (LEWIS; ZAYKIN, 2001). A estimativa da
divergéncia genética entre populacdes Rst (SLATKIN,
1995) e Fst (WRIGHT, 1951) foram obtidas com
o auxilio do programa GenAlEx 6.1 (PEAKALL;
SMOUSE, 2006); sendo que a significancia de cada valor
de Rst foi testado com 9.999 permutagdes.

Estimativas adicionais da diferenciacdo genética
entre as populagdes foram obtidas pelo procedimento
da analise de variancia molecular (AMOVA)
(MICHALAKIS; EXCOFFIER, 1996). A analise toma
por base a matriz de distancia entre pares de individuos
baseado na estimativa Rst, sendo obtida pela soma de
quadrados dos desvios totais (SQD,), entre populagoes
(SQD,,), entre individuos dentro da populagdo
(SQD,, ;) € dentro de individuos (SQD,)). A analise
foi realizada com auxilio do programa GenALEx 6.1
(PEAKALL; SMOUSE, 2006) com a significancia de
cada valor testado com 999 permutagdes.

As estimativas do fluxo génico aparente entre as
populagoes foram obtidas segundo a equagdo proposta
por Crow e Aoki (1984) onde nimero de migrantes:

Nm = [(l/ﬁst) —1]/4a, em que:

o=[n/(n- 1)]2, sendo n o nimero de populagdes. O
Fst foi substituido pelo Rst, para uma estimagdo nio
viesada do fluxo génico.

O tamanho da vizinhanga foi estimado por:

Nb = 27Nm.

Para a estimativa do tamanho efetivo populacional
foi utilizada equagdo proposta por Li (1976):

Ne =n/( 1+ f ), em que n ¢ o niimero de individuos
analisados na populagdo e f o indice de fixagdo.

Como medida de distancia genética entre os pares
de populagdes foi utilizada a distancia genética de
Nei (1978). A partir destas estimativas foi construido
dendrograma, utilizando o método UPGMA (Unweighted
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Pair Group Method Arithmetic Average), sendo
que a consisténcia dos nds foi avaliada por 10.000
reamostragens “bootstrap” sobre locos, com uso do
software BOOD v. 2.0 (COELHO, 2000).

Resultados e Discussao

A partir da caracterizagdo de 122 acessos, oriundos
das populagdes naturais, foram encontrados 43 alelos
com pesos moleculares variando de 320 a 120 pares de
base. Em trabalho, com os mesmos pares de iniciadores,
a excecdo de EMBRA 267, porém, de natureza distinta
por envolver (119) acessos de Acca sellowiana
provenientes do Banco Ativo de Germoplasma (BAG)
foram encontrados 49 alelos (SANTOS et al., 2007).

Com excec¢do da populagdo de Lebon Regis, as
demais populagdes apresentaram ao menos um loco com
frequéncia significativa de alelos nulos. Com o objetivo
de minimizar possiveis erros associados a presenca
desses alelos, as frequéncias alélicas foram ajustadas
nos locos que apresentaram frequéncia estatisticamente
significativa (P<0,05) (Tabela 2).

Foram observados dois alelos exclusivos para a
populagdo de Santa Barbara (EMBRA123 e 148), com
frequéncias de 0,16 e 0,18, respectivamente; ¢ outro
alelo exclusivo para a populacdo de Lebon Regis (loco
EMBRAS8S5) com frequéncia de 0,02.

A incidéncia de alelos pouco frequentes (F<0,05)
foi distribuida em acessos oriundos das diferentes
populagoes (Tabela 3).

A incidéncia de alelos raros nas cinco populagdes
estudadas, adicionado ao fato de terem sido observados
alelos exclusivos, sugere que a variabilidade apresenta-
se também dispersa, tornando estas populagdes
complementares quanto a manutencao da diversidade
genética da espécie.

Nas populagdes Santa Barbara, Erechim e Jararaca o
loco EMBRA267 apresentou-se monomorfico; enquanto
que na populacdo de Lebon Regis foi o loco EMBRA99
que se apresentou monomorfico. Para a populag¢do Rio
Cachimbo todos os locos foram polimorficos, porém foi
a populag@o que apresentou o menor nimero de alelos.

TABELA 2: Frequéncia de alelos nulos em cada loco,
para cinco populagdes naturais de Acca
sellowiana Berg. Burret (Myrtaceae)
caracterizadas a partir de 10 iniciadores
microssatélites do género FEucalyptus.
(SB: Santa Barbara, ER: Erechim, JR:
Jararaca, LR: Lebon Régis e RC: Rio

Cachimbo).

Locos SB JR RC LR ER
EMBRA26 0,0898 0,0413 0,0468 -0,0442 0,1043
EMBRA69 0,2955* 0,2637* -0,1962 -0,0491 0,3628*
EMBRAS5 0,0906 0,1925* -0,2226 -0,2824 0,0765
EMBRA99 0,137* 0,0912 -0,1079 -0,1429 0,0251

EMBRA108 -0,0112 0,1998 0,084 0,0748 -0,0858
EMBRA123 0,1039 0,021 0,0609 0,0945 0,1828%*
EMBRA148 0,0519 0,1849* -0,0109 0 0,0732
EMBRA166 0,0565 0 -0,0435 -0,0142 -0,0909
EMBRA267 0 0 -0,0824 0,025 0
EMBRA268 -0,1328 -0,0046 0,2461* 0,025 0,0877

Estimador numero 1 Brookfield (1996); * = significativo a 5%.

O ntimero médio de alelos observado nas populagoes
naturais foi de 3,5 variando de 2,9 a 4,1. Aparentemente
este numero pode parecer baixo em se tratando de
marcadores microssatélites, porém ha de se considerar
que os marcadores foram desenvolvidos para um género
de Myrtaceae distante do género Acca. Em estudo similar
realizado por Zucchi et al. (2003) com populagdes
naturais de cagaita (Eugenia dysenterica DC.) outra
espécie nativa do Brasil pertencente a familia Myrtaceae,
ainda que os autores tenham observado nimero médio de
10,4 alelos, alguns locos também apresentaram menos
de cinco alelos amplificados. Salienta-se que embora o
trabalho também tenha usado marcadores microssatelites
desenvolvidos para o género Eucalyptus, ndo houve
nenhum loco em comum aos usados neste estudo.

A estimativa de I:Ie superior a ro nas populacdes
de Santa Barbara, Erechim e Jararaca, revelou valor
significativo para o indice de fixacdo somente na
populagdo Jararaca, indicando déficit de heterozigotos
na mesma (Tabela 3).

Os valores de diversidade (IA{e ) variando de 0,43 a
0,53 foram obtidos considerando todos os locos, mesmo
os ndo polimorficos (Tabela 3). Em estudo realizado
com populacdes naturais de cagaita, Zucchi et al. (2003)
encontraram um valor médio para ﬁe de 0,442.
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Considerando que as taxas de polimorfismo (devido
a delecdes, inclusdes ou inversdes de nucleotideos)
dos marcadores microssatélites podem adicionar um
viés na analise de estrutura populacional, uma vez que
diferentes populacdes podem compartilhar alelos em
homoplasia, este trabalho fez uso da estatistica Rst
(SLATKIN, 1995), que por levar os efeitos de mutagao
em consideragdo, pode ser mais adequado que o uso do
Fst (WRIGHT, 1951) durante a analise da estrutura
genética de populacdes. Por outro lado, quando o
processo de mutagdo envolve mais de uma repetigdo,
o uso do Rst pode ser limitado. Assim, neste trabalho
optou-se pelo uso das duas estimativas (ﬁst e ﬁst)
durante a analise de estrutura genética das populacdes
de A. sellowiana.

Em média a divergéncia genética entre populagdes
foi de Fst = 0,13 ¢ Rst = 0,14. Em termos de distancia
espacial, embora Lebon Regis e Rio Caximbo estejam
agrupadas, estas populagdes distam em mais de 200km;
enquanto que as populacdes Jararaca ¢ Santa Barbara
localizadas em Urubici-SC, embora tenha sido agrupadas
com a populagdo de Erechim-RS distam desta tltima
em mais de 400km. Assim, a divergéncia genética
observada na populagdo de Santa Barbara (Tabela 4)
provavelmente se deve ao fato de terem sido observados
alelos exclusivos com frequéncia superior a 0,05.

Observa-se também que os valores de Fst e Rst
foram muito similares, sugerindo que mais estudos sao
necessarios para determinar tendéncias de diferenciagao
entre estes indices. Esta mesma tendéncia foi observada
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por Zucchi et al. (2003), que obtiveram os valores de
Fst= 0,25 ¢ Rst = 0,27 para dez populagoes de E.
dysenterica.

TABELA 4: Estimativas de divergéncia genética (f{st
— abaixo da diagonal) e probabilidade
correspondente (P — acima da diagonal)
entre pares de cinco populacdes de Acca
sellowiana Berg. Burret (Myrtaceae)
caracterizadas a partir de 10 iniciadores
microssatélites do género Eucalyptus.

SENIE) Erechim Jararaca L5500 Lty
Barbara Régis Cachimbo
Santa « " « «
Barbara
Erechim 0,082 - * *
Jararaca 0,106 0,006 * *
Lebon 198 0208 0,157 x
Régis
Rio
Cachimbo 0,166 0,210 0,158 0,040

*Significancia dos valores de Rst (P<0,05).

O resultado da divergéncia genética entre
populagoes esta de acordo com o observado para outras
espécies arboreas alogamas, onde a maior variabilidade
genética encontra-se dentro das populacdes, sendo que a
divergéncia entre populagdes é reduzida de acordo com
o aumento do fluxo génico (LOVELESS; HAMRICK,
1984).

O numero de migrantes por geragao (IQIm)

foi de 0,98 e o valor para tamanho de vizinhanga
(N, ) foi estimado em 6,16, o que indica para as

TABELA 3: Indices de diversidade genética e tamanho efetivo populacional para cinco populagdes naturais de
Acca sellowiana Berg. Burret (Myrtaceae) caracterizadas a partir de 10 iniciadores microssatélites do

género Eucalyptus.

~ A n° de alelos 2 S ~ ~
Populagdo n com F < 0,05 H, H, f (1C)y* N,
Santa Barbara 24,30 (1,44)* 4,10 (0,77) 10 0,42 (0,08) 0,53 (0,09) 021 (0,418;-0,029) 20,08
Erechim 17,60 (1,76) 3,40 (0,56) 2 0,38 (0,10) 0,53 (0,08) 0,26 (0,688; -0,023) 13,97
Jararaca 17,60 (1,52) 3,60 (0,70) 3 034 (0,07 0,50 (0,09) 031 (0,501;0,139) 13,44
Lebon Régis 27,30 (0,77) 3,30 (0,59) 5 047 (0,11) 0,43 (0,08) -0,10 (0,188; -0,431) 30,33
Rio Cachimbo 16,40 (1,08) 2,90 (0,43) 4 0,49 (0,09) 0,46 (0,06) -0,07 (0,281;-0,394) 17,63
Média 20,64 (0,85) 3,46 (0,27) 5 042 (0,04) 048 (0,03) 0,14 (0,208;-0,015) -

Namero médio de individuos genotipados por populagdo (n), nimero médio de alelos por loco (A), numero de alelos com frequéncia

inferior a 0,03, heterozigosidade observada (H,) e esperada (11,), indice de fixagdo (f ) e tamanho efetivo populacional (N,). * Valores entre
parénteses: Desvio padrdo; **intervalo de confianga (IC) a 99%, obtido por 10.000 reamostragens sobre locos.
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populagdes em estudo o nimero de genitores que
trocam alelos. Em havendo um numero menor do que
o encontrado implicaria aumento da divergéncia entre
as vizinhancgas, em decorréncia do incremento interno
dos niveis de endogamia. Segundo Slatkin e Barton
(1989), os valores de Nm e N, determinam se a
deriva genética, por si s6, pode produzir variabilidade
genética substancial entre locais. Se estes valores
forem superiores a 1,0, entdao o fluxo génico ¢ suficiente
para prevenir diferenciacao devido a deriva genética.
Portanto, os valores obtidos neste estudo indicaram
que o fluxo génico esta proximo do suficiente para
prevenir diferenciagdo populacional devido a deriva
genética nas populacgdes caracterizadas.

Um parametro importante nas atividades de
conservacao in situ € a determinagao do tamanho efetivo
(IQIe), uma vez que ele trata da representatividade
genética das amostras. Todavia, é preciso considerar
que este parametro toma como base as estimativas
dos indices de fixagdo para cada populacdo. Neste
sentido, as estimativas aqui apresentadas servem
como um indicativo da representatividade da amostra
caracterizada de cada populacao.

A partir da estimativa de tamanho efetivo
pode-se verificar que a amostragem nas populagdes
de Santa Barbara, Erechim e Jararaca representam
tamanho efetivo inferior ao nimero de individuos
amostrados (Tabela 3). Segundo Loveless ¢ Hamrick
(1984), quando existe equilibrio entre os eventos
demograficos tais como flutuagdes temporais no
tamanho da populacdo, presenca de estruturacdo e
endogamia dentro das populagdes, diferencas na
fertilidade, assincronisrpo no florescimento, entre
outros; os valores de N, sdo muito proximos ao
nimero de individuos coletados.

No dendrograma observa-se a distribui¢do das cinco
populagdes, apresentando graus de distancia genética
variando de 9 a 22% (Figura 1). As populagdes de Lebon
Regis e Rio Cachimbo foram as que apresentaram maior
similaridade, muito provavelmente por apresentarem
padroes comuns de distribuigdo de frequéncias alélicas
em especial para os iniciadores EMBRA 123 ¢ 267. Cabe
destacar o resultado observado para a populagdo Rio

Cachimbo, que apresentou a maior distdncia genética
com relacdo as demais populagdes, podendo esta ser
reflexo de uma restricdo de fluxo génico e a deriva
genética, o que justificaria o padrdo diferenciado de
formato e sabor dos frutos observados nesta populagao.
Estudos posteriores poderdo correlacionar caracteristicas
fenotipicas a distancia entre populagdes, levando em
conta o histérico de manejo e uso.

Os resultados para distancia genética de Nei
apresentaram maior discrepancia com os observados
para a divergéncia genética através da estimativa Rst,
no que se refere a distancia entre as populagdes Jararaca
e Erechim. Este fato pode estar associado ao pequeno
numero de alelos, uma vez que este se constitui em
um indicador adequado do coeficiente de variagao de
estimativas de divergéncia genética. Assim, o fator que
pode estar interferindo na consisténcia das estimativas
de divergéncia, segundo Kalinowski (2002), pode ser
o numero total de alelos, sugerindo que a selegdo de
marcadores para a caracterizagao de populagdes naturais
da espécie considere locos com maior niimero de alelos.

As estimativas obtidas para os valores f sugerem
baixo efeito de endogamia, o que é corroborado pela
estimativa do fluxo génico e de divergéncia genética
entre populagdes, além da propria distdncia espacial
entre populacdes.

Niveis consideraveis de diversidade genética em
diferentes populagdes, baixos efeitos de endogamia
e os valores obtidos para fluxo génico e tamanho da
vizinhanga sdo caracteristicas favoraveis a manutengao
da diversidade genética das populagdes estudadas.
Todavia, embora existam estudos incipientes sobre a
influéncia das atividades antropicas nao somente de
manejo e uso das areas de ocorréncia da espécie, bem
como a influéncia de possiveis estratégias de selecdo
sobre a espécie (SANTOS et al., 2009), analises ao
nivel de populacdo que considerem estes efeitos ainda
sd0 necessarios.
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Santa Barbara
68,45%
Jararaca 53,25%
Erechim
100%
Lebon Regis
74,94%
Rio Cachimbo
0,06 0,08 0,10 0,12 0,14 0,16 0,18 0,20 0,22

FIGURA 1: Dendrograma obtido por agrupamento UPGMA a partir de distancia genética de Nei (1978) com base em 10
marcadores microssatélites do género Eucalyptus para cinco populagdes naturais de Acca sellowiana Berg.

Burret (Myrtaceae).
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