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RESUMO

O aumento na disponibilidade de bancos de dados geo-referenciados em escala regional,
aliado aos numerosos marcadores genéticos disponiveis e as inovagdes nas analises esta-
tistico-espaciais, resultou em um enorme avanco na habilidade de estudar a influéncia das
varidveis da paisagem na determinacdo da variagao/estrutura genética nas popula¢des. Como
consequéncia, surgiu uma abordagem que integra ecologia de paisagem, estatistica espacial
e genética de populacdes (Landscape Genetics), permitindo o aprimoramento dos estudos
tradicionais em genética de populacdes. Essa abordagem utiliza andlises que permitem testar
de forma explicita a influéncia das caracteristicas do ambiente/paisagem no fluxo génico,
criando descontinuidades genéticas e estruturando geneticamente as populagdes. Existem
vérias questdes bdsicas e aplicadas que podem ser estudadas com essa abordagem, mas
em todos os casos um ponto que deve ser avaliado com cautela é o delineamento amostral
para a coleta de material biologico, que nos estudos genético-populacionais normalmente
érealizado de maneira “oportunista” em locais conhecidos ou de fécil acesso. A consequén-
cia é a possivel falha na detecgdo da variacao espacial nos dados genéticos, resultando em
dificuldades no entendimento dos processos espaciais ou na inferéncia erronea do modelo
ecologico-evolutivo subjacente aos padroes. Algumas dessas metodologias foram utilizadas
para analisar a estrutura genética de Physalaemus cuvieri (Anura: Leptodactylidae) no Cerrado,
com base em marcadores RAPD, relacionando-a aos padrdes de ocupacao humana no Estado
de Goias. Pode-se verificar que a variabilidade genética estd estruturada nas populacoes
e a andlise de descontinuidade genética mostrou que existem caracteristicas da ocupacao
humana que afetam a divergéncia genética entre populacoes de P. cuvieiri. Levando-se em
conta estas informacdes, foi possivel estabelecer de forma mais efetiva e complexa, unidades
operacionais intrapopulacionais que conservem a variabilidade genética existente e auxiliem
na definicao de areas que contenham populacdes minimas viaveis. Embora os estudos de
genética na escala de paisagem ainda possam ser considerados recentes, espera-se, para
um futuro préximo, que um avango nessa area dependerd do aprimoramento dos novos
métodos, bem como de uma melhor amostragem de dados genéticos a fim de que estes
possam ser analisados pelas técnicas espaciais e de ecologia da paisagem. Deste modo,
existe uma diversidade de vocabulario, métodos e idéias sendo disponibilizados e somente
sera possivel considerar “genética da paisagem” como uma disciplina, quando geneticistas
de populagdes, ecologos da paisagem e estatisticos espaciais comunicarem regularmente,
disponibilizando tanto as ferramentas quanto a forma correta de uso das mesmas para a
comunidade cientifica.
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ABSTRACT

The increase availability of many georefereences databanks at regional scale, associated with
many recently developed molecular markers and innovations in spatial data analysis techniques
resulted in a great advance in our ability to study the influence of explanatory variables measured
at landscape scale in the determination of population genetic variation. As a consequence, a new
approach emerged, by integrating landscape ecology, spatial statistics and population genetics
(Landscape genetics), improving the more traditional studies of population genetics. This new
approach uses analyses that allow a direct test of how environment creates genetic discontinuities
and drives population genetics structures. There are many basic and applied questions that
can be studied with this new approach, but in all cases an important issue is that answering
them require a much better sampling within and among local populations, which is currently
performed in an opportunistic way. In this paper | used some of the methodologies developed
in the context of landscape genetics to evaluate population structure of Physalaemus cuvieri
(Anura: Leptodactylidae) in Cerrado, based on RAPD molecular markers and relating the patterns
found with patterns of human occupation in the Goids State. It was possible to detect a clear
population structure in data, and analyses of genetic discontinuities showed that it is associated
to elements of human occupation throughout the region. Taking all evidence into account, it
was possible to establish in a more effective way intraspecific operational units for conservation.
Although landscape genetic studies are still recent, it is expected that advances in this new area
will depend on the development of new methods, as well as a better sampling of new genetic data
that can be analyzed using such techniques of spatial analyses and landscape ecology. Thus, there
is currently a diversity of terms, methods and ideas being formalized and only when population
geneticists, landscape ecologists and spatial statisticians are able to freely communicate, making
available well-developed and applied tools, landscape genetics will be considered a new and
independent discipline.

INTRODUCAO

O aumento na disponibilidade de bancos de dados
georeferenciados em escala regional, aliado aos nume-
rosos marcadores genéticos moleculares disponiveis e
as inovagdes nas andlises estatistico-espaciais, resultou
em um enorme avanco na habilidade de estudar a in-
fluéncia das variaveis da paisagem na determinacao da
variacdo/estrutura genética existente nas populacoes
naturais. Como consequéncia, surgiu uma abordagem
que integra ecologia de paisagem, estatistica espacial e
genética de populagoes (Landscape genetics), permitindo
o aprimoramento dos estudos tradicionais em genética
de populacoes (Manel et al., 2003; Guillot et al., 2005).

A andlise genética em escala de paisagem é uma area
que estd historicamente ligada aos trabalhos desen-
volvidos por Robert R. Sokal e colaboradores a partir
dos anos 70, recentemente inseridos em um contexto
maior de genética geografica (Epperson, 2003). Nessa
nova drea, diversas metodologias de analise estatisti-
ca espacial sdo aplicadas com o objetivo de descrever
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padroes espaciais da variabilidade genética e revelar os
processos microevolutivos subjacentes a esses padroes
entre e dentro de popula¢cdes de uma mesma espécie
(Manel et al., 2003). A aplicacdo dessas técnicas se am-
pliou nos tltimos anos (Manel et al., 2007; Storfer et al.,
2007), embora a maior parte dos trabalhos que avaliam
componentes geograficos da variabilidade genética seja
realizada em um contexto de filogeografia, que conside-
ra de forma espacialmente nao-explicita de que modo
linhagens filogenéticas definidas com base em marcado-
res moleculares (normalmente de DNA mitocondrial ou
de cloroplasto) estdo distribuidas no espaco geografico
em grandes escalas (regionais, continentais ou globais)
(Avise, 2004; Diniz-Filho et al., 2008).

Holderegger & Wagner (2006) acreditam que essa
nova drea de pesquisa ird induzir os ecélogos da paisa-
gem a pensar mais sobre os processos subjacentes aos
padroes espaciais, do mesmo modo como os geneticis-
tas de populacdes deverdo entender que os padroes na
paisagem e atividades humanas podem estar associados
a dindmica dos processos microevolutivos que geram



divergéncia entre individuos e popula¢ées. Conse-
quentemente, os ecologos poderdo utilizar melhor os
métodos moleculares modernos e os geneticistas de
populagdes poderdo formular e testar de maneira mais
adequada hipéteses incorporando explicitamente as
caracteristicas da paisagem.

A nova abordagem pretende entender a estruturacao
genética na escala de paisagem e, para tanto, necessita
de anadlises que permitam testar de forma explicita a
influéncia das caracteristicas do ambiente e/ou paisagem
nos padroes de fluxo génico, gerando descontinuidades
que poderao influenciar na estruturacdo da variabilidade
geneticamente presente nas populacdes. De um modo
geral, a proposta é avaliar o poder de explicacdo adicio-
nal dessas caracteristicas, levando-se em consideracdo
a escala de paisagem no processo de modelagem,
quando comparado ao efeito simples das distancias
geograficas que, seguindo as abordagens cldssicas em
genética de populacdes, seria o “modelo nulo” a ser
utilizado (Holderegger & Wagner, 2006).

Outras aplicacoes possiveis, a partir dessa aborda-
gem, é a de identificacdo dos limites da distribuicao
geografica das espécies cripticas, que sdo gerados
por interrupg¢des ao fluxo génico entre as populagoes
centrais e periféricas e que ndo podem ser explicadas
por nenhuma outra causa 6bvia, bem como a deteccao
de zonas de contato secunddrio entre populagdes que
estiveram separadas anteriormente (Storfer et al., 2007).
Nesse contexto, para contribuir efetivamente para o
entendimento de como os processos microevolutivos
podem gerar estruturacdao genética espacial, os dados
devem ser coletados com maior precisao e em uma esca-
la espacial refinada, diferente dos estudos filogenéticos
tradicionais (Manel et al., 2003).

Os dois passos-chave para os estudos de genética na
escala de paisagem sdo a deteccdo das “descontinuida-
des genéticas” e a estimativa da correlacdo destas com
as caracteristicas ambientais e da propria paisagem, tais
como barreiras (por exemplo, montanhas, gradiente de
umidade, regioes de intensa ocupacdo humana, padroes
de matriz-manchas etc.). Essa abordagem propicia in-
formacoes que podem ser Uteis em diversas areas de
pesquisa. Para bidlogos evolucionistas e ecélogos, pode
auxiliar no entendimento de quais e como ocorre a in-
fluéncia do movimento dos individuos e/ou dos gametas
na estruturagao genética de uma populacdo. Entender a
dindmica do fluxo génico também é fundamental para
conhecer os fatores que possibilitam ou previnem a
adaptacao local, além de possibilitar inferir como ocorre
a difusao de novas mutacdes benéficas na populacao
(Sork et al., 1999; Sork & Smouse, 2006).
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Contudo, uma das principais dificuldades da maioria
dos bi6logos e conservacionistas é exatamente determi-
nar o que se constitui uma barreira natural ou artificial
ao fluxo génico, dentro e entre populagoes, que estd
diretamente ligado a persisténcia da mesma em médio
e longo prazo. Neste contexto, as respostas advindas
dessa drea poderdo auxiliar no aprimoramento, por
exemplo, da habilidade em delinear Unidades Evolutivas
Significativas (Evolutionary Significant Units), Unidades
de Manejo (Management Units), Unidades de Conser-
vacgao (Conservation Units) ou Unidades Operacionais
(Operational Units) mais eficientes, que sdo dependentes
da deteccdo da existéncia bem como da estimativa da
magnitude da subdivisdo genética entre as populacoes
(Moritz, 1994; Crandall et al., 2000; Moritz, 2002;
Diniz-Filho & Telles, 2002; Diniz-Filho et al., 2008).

Existem vdrias questdes bdsicas e aplicadas a serem
examinadas com essa nova abordagem de anélise gené-
tica na escala de paisagem que podem ser sintetizadas
em cinco categorias: 1) quantificar a influéncia da
configuracdo das populagoes e varidveis da paisagem
na variacao genética; 2) identificar barreiras que redu-
zem o fluxo génico; 3) identificar dinamica de fonte-
sumidouro e movimentos em corredor; 4) entender as
escalas espaciais e temporais dos processos ecoldgicos,
e; 5) testar hipoteses ecoldgicas espécie-especificas
(Storfer et al., 2007).

As categorias 1 e 2 tém sido o escopo principal da
maioria dos trabalhos, de modo que o objetivo principal
dessas novas aplicacoes é quantificar o efeito da confi-
guracao da paisagem nas estimativas indiretas de fluxo
génico e estruturacdo populacional (Telles et al., 2007;
Soares et al., 2008). Neste contexto, os dados genéticos
tém sido utilizados para identificar descontinuidades
genéticas através da identificacdo de barreiras que
geram interrup¢des muito ou pouco abruptas ao fluxo
génico, dependendo do tipo de barreira presente nas
areas de estudo (Storfer et al., 2007). A possibilidade de
identificar essas barreiras tem implica¢cdes importantes
para o melhor entendimento dos fatores ecolégicos, dos
processos microevolutivos e contribuir para o delinea-
mento de estratégias eficientes de conservacao biol6gica
(Dodd et al., 2004; Gee, 2004; Funk et al., 2005).

Entender a dindmica de fonte-sumidouro e a variacao
qualitativa entre habitats pode ser util para identificar
movimentos em corredor e auxiliar na proposi¢do de
delineamentos de reservas para a conservagio. Outra
possibilidade é a deteccao de padrao de fluxo génico as-
simétrico, utilizando dados gerados por alelos privados,
para identificar habitats que contem populacdes fonte
e sumidouro e estimar o nimero de migrantes entre as
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populacoes, usando uma abordagem de coalescéncia
(Avise, 2000; Beerli & Felsenstein, 2001) ou “assignment
test” (Wilson & Rannala, 2003).

A titulo de exemplo, em seguida serdo apresentados
os resultados de um trabalho que utiliza essa abordagem
de andlise genético-populacional na escala de paisagem.
O objetivo geral do trabalho foi analisar a estrutura ge-
nética de populacoes de Physalaemus cuvieri (Amphibia:
Anura: Leptodactylidae) do Cerrado, utilizando marca-
dores RAPD, relacionando-a aos padrdes de ocupagdo
humana no Estado de Goids e, com base nos padroes
de autocorrelacio espacial, delineando Unidades Ope-
racionais que permitem definir estratégias 6timas para
a conservacao da variabilidade genética da espécie.

DEFINICAO DE UNIDADES OPERACIONAIS PARA A
CONSERVACAO DE PHYSALAEMUS CUVIERI (ANURA) E
PADROES DE OCUPAGAO HUMANA DO ESTADO DE GOIAS

Um dos maiores desafios cientificos deste século é de-
senvolver e programar estratégias para evitar a perda de
uma parcela importante da biodiversidade global devida
principalmente ao aumento acelerado das atividades
humanas (Fahring, 2003; Ewers, 2005). De fato, em di-
versos biomas brasileiros, notadamente a Mata Atlantica
e o Cerrado, o processo de ocupacdo humana fez com
que fragmentos pequenos e isolados sejam os unicos
representantes atuais da antes abundante cobertura
vegetal (Oliveira & Marquis, 2002).

Conforme ja discutido, esta claro que o conheci-
mento da estrutura genética das populacdes naturais,
especialmente quando estabelecido a partir de dados
moleculares (marcadores neutros), pode ser de grande
importancia para estabelecer programas de manejo
e conservacdo destas populacdes (Crozier, 1997;
Frankham et al., 2003; Avise, 2004). Em um sentido
amplo, o problema na conservac¢do dos Cerrados, como
ocorre em diversas regides do mundo, tem raizes nas
politicas agricolas e de ocupacao territorial improprias,
bem como no crescimento rapido da populagao humana.
Historicamente, a expansdo agropastoril e o extrati-
vismo mineral no Cerrado tém se caracterizado por
um modelo de expansdo de area com baixa eficiéncia
relativa, com elevado impacto ao meio ambiente (Klink
& Moreira, 2002; Galinkin, 2003).

Os anfibios, de uma maneira geral, tém sido utili-
zados como bio-indicadores de ambientes alterados
por serem animais muito sensiveis as mudancas no
seu habitat natural, como os causados pelos processos
descritos acima. Investigacdes sobre as respostas desses
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organismos as alteracdes ambientais sdao importantes
para a biologia da conservacdo, pois existem evidéncias
quantitativas sobre o declinio de varias de suas popu-
lacdes em todo o mundo (Stuart et al., 2004). Espécies
que sdo localmente abundantes e/ou tém maior drea
de distribuicao geografica, tais como Bufo paracnemis,
Hyla albopunctata, H. minuta, Leptodactylus ocellatus e
Physalaemus cuvieri, entre outras, poderiam servir como
organismos-modelo para avaliar esses processos de
fragmentacdo da paisagem e da perda de habitats na
regido do Cerrado (Colli et al., 2002) e avaliar as conse-
quéncias dessas modificacoes da paisagem na dindmica
microevolutiva das populacoes de cada espécie. A fim
de ilustrar a aplicacdo de algumas técnicas de analise
genética na escala de paisagem, foram analisadas 18
populagdes locais de Physalaemus cuvieri no Estado de
Goids, seguindo a metodologia discutida em detalhe
por Telles et al. (2006, 2007).

Variabilidade genética entre e dentro de populacoes
locais

De uma maneira geral as populacdes de Physalaemus
cuvieri apresentam uma considerdvel variabilidade
genética considerando os 9 primers de RAPD selecio-
nados. O nimero de locos por primer variou entre 4 e
17, totalizando 126 locos nas 18 populacoes analisadas.
A propor¢ao de locos polimoérficos variou entre 81%
e 94% nas populacdes, com um valor global de 97%.
A diversidade genética ou heterozigose esperada foi re-
lativamente alta e ndo variou muito entre as populacdes,
alcangando valores entre 0,318 e 0,389 nas populacoes,
com um valor global de 0,408.

A avaliacdo da estruturacdo da variabilidade gené-
tica utilizando uma Analise de Variancia Molecular
(AMOVA) forneceu uma estimativa global de @ =
0,101 (P < 0,0002, com 5000 permutacdes), de modo
que 89,86% da variancia genética estd no componente
intrapopulacional. Considerando a escala geografica
em estudo (maior distancia igual a 845,1 km), mesmo
populacdes que estdo proximas geograficamente ja
apresentam uma consideravel divergéncia genética.

Padroes espaciais da divergéncia genética das
populagoes

A partir das analises de variabilidade genética entre
e dentro das popula¢des pode-se observar que existe
diferenciacgao significativa entre as populagoes. A eta-
pa seguinte é verificar como a variabilidade genética
esta estruturada no espaco. As distancias genéticas
obtidas pela AMOVA (@ entre os pares de popu-
lagdes) variaram entre 0,012 e 0,175. Em fungdo da



alta dimensionalidade dos dados genéticos utilizados
(RAPD), ndo foi possivel representar de forma satis-
fatéria as distancias genéticas utilizando técnicas de
agrupamento ou ordenac¢do, como UPGMA ou NMDS.
Isso mostra que nao existe um padrdo espacial claro
que possibilite a interpretacdo global da estruturacio
davariabilidade genética, sugerindo que investigacdes
mais detalhadas e que levem em conta outras variaveis
que possivelmente estejam interferindo na microe-
volugdo destas populacdes devem ser realizadas. De
fato, o teste de Mantel revelou que ha uma correla-
¢do matricial baixa e ndo significativa entre distancia
genética e geografica, igual a 0,140 (P = 0,129, com
5000 permutacoes). Esses resultados sinalizam que a
distancia geografica sozinha ndo é capaz de explicar o
padrao espacial da variabilidade genética entre essas
populagdes de P. cuvieri.

Um correlograma multivariado pode ser obtido como
uma extensdo do teste de Mantel e permite relacionar
o coeficiente de correlagdo matricial com o aumento
das distancias geograficas (Figura 1), sugerindo haver
um padrdo de isolamento-por-distancia na variacdo
genética, com populagdes proximas no espaco geogra-
fico, situadas entre si a distancias menores do que 180
quildometros, tendendo a ser mais similares genetica-
mente entre si do que o esperado pelo acaso (r = 0,169
p= 0,042 com 5000 permutacdes). A medida que as
distancias geograficas aumentam as correla¢gdes matri-
ciais diminuem e deixam de ser significativas.
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FIGURA 1 - Correlograma de Mantel construido com base nas
distancias genéticas (®,,) entre 18 populacdes de P. cuvieri, ao
longo de cinco classes de distancias geograficas. Os nimeros
indicam a probabilidade de erro tipo I obtida usando 5.000
permutacdes pelo teste de Mantel.
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Correspondéncia entre Distancias Genéticas e Dados
Sécio-Econémicos e Ambientais

Uma andlise de descontinuidade foi realizada selecio-
nando-se 20% dos maiores desvios na relacdo entre
distancias genéticas e distancias geograficas, mos-
trando que uma série de descontinuidades aparecem
nas regioes Sudeste e Noroeste do Estado de Goias,
separando inclusive populacées muito proximas no
espaco geografico.

Uma inspecdo visual das distancias genéticas nessas
conexdes em relacdo ao mapa de fragmentos naturais
remanescentes no Estado de Goids com area > 100
ha, disponibilizado pela SMARH do Estado de Goias,
sugere que efeitos antropicos ligados a fragmentacao
da paisagem podem estar interferindo nos padrées de
divergéncia genética e nas descontinuidades. A fim de
avaliar de modo quantitativo essa hipétese, pareou-se as
distancias genéticas ao longo das conexdes de Delaunay,
com dados médios ou somas de algumas varidveis mais
associadas a esse processo: Distancias geograficas, em
escala logaritmica (G); Ano médio de instalacdo dos mu-
nicipios (A); Populacdo humana no ano 2000, em escala
logaritmica (P); Renda per capita (R); Nimero de munici-
pios ao longo da conexdo de Delaunay (NM); Niimero de
fragmentos naturais (NF); Area dos fragmentos naturais
(AF). Essas variaveis foram combinadas a fim de gerar 12
modelos (Tabela 1), que foram entdo comparados pelo
critério de Akaike (AIC) a fim de selecionar o modelo
mais parcimonioso.

O menor valor de AIC foi obtido para o modelo que
usa como preditores populacdo humana e ano médio
de instalagdo dos municipios (P + A, com AIC. =
11,0909), seguido pelo modelo com as duas variaveis
de fragmentagao (AF + NF, com AIC_ = 11.0932) e pelo
modelo envolvendo distancias geograficas e ano de
instalagdo dos municipios (G + A, com AIC_ = 11.0933).
No modelo mais explicativo, distancias genéticas mais
elevadas aparecem em conexdes com maior populacao
humana e com anos médios de instalacdo mais elevados
(menos tempo até o presente). Pode-se perceber que a
combinacao dos efeitos dessas duas variaveis preditoras
(P e A) explica diferentes conjuntos de barreiras, o que
é esperado considerando a baixa correlacdo entre P e
A ao longo da rede (r = - 0,019).

Estratégias para a conservacao da variabilidade
genética

Os resultados deste estudo mostram importantes efeitos
de uma dinamica diferenciada de ocupagao humana
entre as regides do Estado de Goids, que por sua vez
determinam consequéncias diversas para a paisagem
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TABELA 1 - Resultados da selecdo de modelos para explicar a divergéncia genética ao longo das conexdes na rede
de Delaunay, utilizando o critério de Akaike. Valores de A, menores do que 2 indicam modelos mais informativos.

MODELOS* AIC, A, w, R?

1 Saturado 40,51240 29,42150 0,00000 0,34560
2 G+A 11,09330 0,00240 0,28843 0,13570
3 G+A+P 15,01392 3,92302 0,04062 0,26540
4 G+A+P+R 19,64992 8,55902 0,00400 0,28480
5 G+A+P+R+NM 25,21308 14,12218 0,00025 0,30970
6 NF + AF 11,09325 0,00235 0,28844 0,13850
7 NF + AF + P 15,01321 3,92231 0,04063 0,30280
8 NF + AF + P + NM 19,64956 8,55866 0,00400 0,30380
9 NF + AF + P + NM + R 25,21302 14,12212 0,00025 0,31320
10 A+G + NF + AF 19,65230 8,56140 0,00399 0,15930
11 P+R+NM 15,01367 3,92277 0,04062 0,27870
12 P+A 11,09090 0,00000 0,28878 0,26260

(*) Variaveis preditores nos modelos: Distancias geogréficas, em escala logaritmica (G); Ano médio de instalacdo dos
municipios (A); Populagdo humana no ano 2000, em escala logaritmica (P); Renda per capita (R); Ndmero de municipios ao
longo da conexdo de Delaunay (NM); Namero de fragmentos naturais (NF); Area dos fragmentos naturais (AF).

natural. De fato, o mapa de remanescentes de vege-
tacdo natural mostra que nesta regido restam areas
pequenas e muito fragmentadas de ambientes naturais
(Figura 2). Assim, apesar do processo de ocupacdo hu-
mana ser relativamente recente, em termos de tempo
ecolégico-evolutivo, os resultados das andlises genéticas
ja permitiram verificar que essa regidao, de fato, sera um
problema para a definicdo de estratégias de conservacao
para esta espécie e para biodiversidade como um todo.
No caso de P. cuvieri, especificamente, populagoes vidveis
podem ocupar areas relativamente pequenas, de modo
que mesmo essas regides nas quais praticamente nao
existem fragmentos representativos na vegetacao nativa,
podem conter habitats adequados para esta espécie.
Sendo assim, o problema a ser resolvido seria encon-
trar uma forma de possibilitar a conectividade entre
estas pequenas “ilhas” para permitir o fluxo génico e,
consequentemente, a viabilidade das populacoes desta
espécie a médio e longo prazo.

Seguindo a metodologia proposta por Diniz-Filho
& Telles (2002), as populacoes de P. cuvieri (amostras)
distantes entre si até cerca de 180 km (o intercepto do
correlograma) podem ser consideradas como Unidades
Operacionais (Operational Units), ou seja, unidades gené-
ticas independentes para a conservacao da variabilidade
genética desta espécie. Embora existam muitas outras
populacoes de P. cuvieri que ndo foram amostradas
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neste trabalho, utilizou-se a configuragao espacial das
18 populagdes analisadas geneticamente a fim de propor
um conjunto minimo de populacdes que permitiriam
a manutencdo da maior parte da diversidade genética
quantificada via marcadores RAPD. A rede de Unidades
Operacionais (UO) pode ser desencadeada a partir
da localidade com maior variabilidade genética intra-
populacional. Para P. cuvieiri a populacdo de Pontalina
apresentou maior indice de diversidade genética e
maior nimero de locos polimérficos, e pelo menos um
individuo que contém bandas nos 126 locos analisados.
A partir da populacdo de Pontalina foram selecionadas
apenas populacoes que distem entre si aproximadamen-
te 180km, totalizando assim oito Unidades Operacionais
(Figura 3A).

Entretanto, mesmo populacdes proximas geogra-
ficamente podem apresentar descontinuidades gené-
ticas em funcdo dos processos de ocupacdo humana,
principalmente nas regides sudoeste e sul do Estado,
conforme ja discutido. Essa descontinuidade causa in-
clusive uma subestimativa da magnitude da redundancia
na variabilidade genética medida pelo teste de Mantel.
Assim, o procedimento de escolha de Unidades Opera-
cionais precisa ser modificado a fim de corrigir essas
descontinuidades espaciais. Para levar em consideracao
esse efeito de descontinuidades genéticas, a rede com
8 Unidades Operacionais definida anteriormente foi
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FIGURA 2 - (A) Mapa do ano de instalacdo dos municipios do Estado de Goias; (B) Mapa da populacdo residente nos municipios
do Estado de Goiads em 2000 (PNUD, 2003); (C) Remanescentes Florestais no Estado de Goias (SEMARH, 2004); (D) Analise de
descontinuidade genética sobre a rede de Delaunay, com as linhas cheias indicando presenca de barreiras.
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FIGURA 3 - (A) Definicdo de Unidades Operacionais Intraespecificas definidas com base no correlograma multivariado; (B) Uma
possibilidade para a definicdo de Unidades Operacionais Intraespecificas, definidas com base no correlograma multivariado, levando-se

em conta a presenca de descontinuidade.

modificada, adicionando-se como novas unidades que
apresentassem descontinuidade, desde que essa nova
Unidade ndo fosse geneticamente redundante em rela-
¢do a outra Unidade. Por este procedimento foram adi-
cionadas mais trés Unidades Operacionais (Figura 3B).

Como do total dos 126 locos RAPD analisados, 78
estdo representados em pelo menos um individuo das
18 populacdes, a andlise de representatividade dos dois
conjuntos de Unidades Operacionais definidas ante-
riormente foi feita utilizando-se os 48 locos restantes.
A representacdo das bandas destes locos nos conjun-
tos de Unidades Operacionais mostra que quando
se leva em consideracdo a existéncia de descontinui-
dades, a maior parte dos locos esta contida em uma
maior proporc¢do de Unidades Operacionais na rede
(Figura 4). Deste modo essa seria a solucdo mais efi-
ciente na definicdo de Unidades Operacionais para a
conservacao da variabilidade genética existente.

De qualquer modo é preciso chamar a atencdo para
o elevado nivel de fragmentacao das regides sudoeste
e sul do Estado de Goids, nas quais estariam concentra-
das algumas Unidades. Nesses casos, a persisténcia da
variabilidade genética nas popula¢des provavelmente
poderia ser mantida, pelo menos em curto prazo,
por uma estrutura metapopulacional (Smith & Green,
2005; mas ver Higgins & Lynch, 2001), de modo que a
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Unidade Operacional seria composta por um conjunto
de populagodes locais vivendo em pequenos fragmentos
que devem estar conectados de modo eficiente para
permitir a ocorréncia de fluxo génico que mantenha
a variabilidade genética em niveis considerados bons
para a espécie.

40

Unidades Operacionais
35 —— M Unidades Operacionais + Descontinuidades
M Total de Populagdes

Namero de locos representados

0,4 0,5 0,6 0,7 0,8 0,9 1,0
Proporc¢ao de populagoes

FIGURA 4 - Distribuicdo do nimero de locos representados
com diferentes propor¢des no conjunto de populacdes locais
utilizadas como unidades operacionais para a conservacgao.



CONSIDERACOES FINAIS

Embora os estudos de genética na escala de paisagem
ainda possam ser considerados recentes, espera-se, para
um futuro préximo, que um avango nessa area depende-
ra do aprimoramento dos novos métodos, permitindo
tanto a obtencdo quanto a transformacao correta dos
dados genéticos, de modo que eles possam ser analisa-
dos pelas técnicas espaciais e de ecologia da paisagem,
que ja estdo bem desenvolvidas. Atualmente existem
vdrias correntes de pesquisas que ja disponibilizaram um
volume de informacoes que permite direcionar e melho-
rar a nossa habilidade de integrar dados de genética de
populacées com analises em nivel de paisagem. Dentre
eles pode-se ressaltar: 1) melhoria da representacdo dos
dados genéticos para andlises espaciais; 2) incremento
do poder de andlise de dados ecolégicos e 3); aumento
de técnicas disponiveis, incluindo abordagens multiva-
riadas, validacdo de modelos e simulacido da paisagem
para avaliar mudancas na distribuicdo das espécies.
Deste modo, existe uma diversidade de vocabulario,
métodos e idéias sendo disponibilizados e somente sera
possivel considerar “genética da paisagem” como uma
disciplina, quando geneticistas de populacoes, ecélogos
da paisagem e estatisticos espaciais comunicarem regu-
larmente, disponibilizando tanto as ferramentas quanto
a forma correta de uso das mesmas para a comunidade
cientifica.
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