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RESUMO GERAL 

 

Oliveira, L. K. Estrutura genética, fluxo gênico e sistema reprodutivo em Anacardium 

occidentale L. do Cerrado. 2014. 205 f. Tese (Doutorado em Genética e Melhoramento 
de Plantas) – Escola de Agronomia, Universidade Federal de Goiás, Goiânia, 2014.1 

 

Devido à constante degradação, as populações do Cerrado podem estar 
perdendo variabilidade genética, com isso, a permanência delas em seu habitat natural 

pode ser comprometida. Visando gerar informações úteis para a implantação de programas 
de conservação in situ e ex situ para Anacardium occidentale L. ecótipo do Cerrado 
(cajuzinho-do-campo), este trabalho teve como objetivo: avaliar, com base em marcadores 

microssatélites, o sistema reprodutivo, padrão espacial do fluxo gênico intrapopulacional, 
estrutura genética de populações espontâneas e da coleção de germoplasma da 

Universidade Federal de Goiás e a influência da paisagem na estrutura genética das 
populações. Devido à diferença na escala e tipo de análise, o trabalho foi dividido em três 
capítulos. No primeiro, com o título "Sistema reprodutivo, estrutura genética espacial e 

fluxo gênico contemporâneo em Anacardium occidentale L.", foram feitas análises 
buscando responder perguntas relacionadas ao sistema reprodutivo e processos evolutivos 

que ocorrem dentro de uma população da espécie, para isso, foram amostrados indivíduos 
de três fases de vida. Como resultado, foi observado que a espécie possui sistema 
reprodutivo predominantemente alógamo, em que a diferença da taxa de cruzamento 

multiloco e uniloco foi positiva e significativa, indicando que 16,4% de fecundação 
cruzada entre indivíduos aparentados. Apenas 0,05 % das sementes foram provenientes de 

autofecundações. Foi atribuída a paternidade de 45 % das sementes, em todas as matrizes 
foi observada paternidade múltipla, com número efetivo de doadores de pólen de 6,7 por 
matriz. O pool de pólen recebido pelas matrizes teve diferença significativa (фFT  = 0,124). 

A dispersão do pólen ocorreu em maior proporção a curtas distâncias (41 m), mas podendo 
chegar a distâncias maiores que 130 m. A área efetiva de polinização foi de 9410 m2 e o 

tamanho efetivo de vizinhança foi de 18 indivíduos. Provavelmente a dispersão de 
sementes ocorre em distâncias maiores que a área amostrada, o que limitou as atribuições 
de pais dos indivíduos juvenis. Foi encontrada alta diversidade genética dentro da 

população, com redução dos indivíduos adultos para as sementes e com aumento da 
endogamia. Os indivíduos adultos apresentaram grande vizinhança genética (262 

indivíduos), decorrente da fraca estruturação genética espacial. No segundo capítulo, 
intitulado "Diversidade e estruturação genética em populações espontâneas e na coleção de 
germoplasma de Anacardium occidentale L. ecótipo do Cerrado", foram analisadas 

populações distribuídas no Cerrado e a coleção de germoplasma, em que buscou-se avaliar 
a variabilidade genética e sua estruturação genética no espaço e avaliar a 

representatividade da coleção quanto à variabilidade existente. Como resultado, foi 
observado que as populações possuem alta variabilidade genética e endogamia 
significativa. A distribuição geográfica da diversidade genética e riqueza alélica apresentou 

padrão central – periférico. A diferenciação genética entre as populações foi fraca, porém 
significativa (RST  = 0,095). A diferenciação das popupações ocorreu em decorrência do 

 

 
 

1 Orientadora: Profª Drª Mariana Pires de Campos Telles. ICB-UFG 

Coorientadora: Profª Drª Rosane Garcia Collevatti. ICB-UFG 



 

 

isolamento por distância. As populações com distância de ate 140 m foram mais 

semelhantes que o esperado ao acaso. Não houve sinais significativos de gargalo genético. 

Os indivíduos da coleção de germoplasma apresentaram alta similaridade genética, a 

diferenciação genética foi maior entre as progênies do que entre as populações (θS = 184 e 

θP = 0,014, respectivamente). A variabilidade da coleção é representativa quanto à 

variabilidades existente nas populações espontâneas. Por fim, no terceiro capítulo com o 

título, "Efeitos do padrão da paisagem local a variabilidade e estrutura genética em 

populações de Anacardium occidentale L. ecótipo do Cerrado", foi analisada a estrutura 

genética na escala da paisagem para populações do estado de Goiás. Foi observado que o 

principal tipo de matriz em torno das populações são remanescente de vegetação natural ou 

pastagem. Houve relação entre a variação da riqueza alélica e percentual de remanescente 

de vegetação natural e tipo de matriz predominante em torno das populações, em que os 

menores valores foram encontrados quando o tipo de matriz predominante é a pastagem. A 

endogamia apresentou relação com a paisagem quando caracterizada para a escala de 2 km, 

em que foi observada maior endogamia quando o tipo de matriz predominante é a 

pastagem. As populações localizadas em áreas com maiores transformações antrópicas na 

paisagem tiveram descontinuidade genética. Estes resultados indicam que a fragmentação e 

mudança no uso do solo estão influenciando na variabilidade genética e fluxo gênico das 

populações. 

 

Palavras chave: dispersão, fecundação cruzada, variabilidade genética, padrão espacial, 

paisagem. 



 
 

 

GENERAL ABSTRACT 

 

Oliveira, L. K. Genetic structure, gene flow and mating sistem in Anacardium 

occidentale L. from Cerrado. 2014. 205 f. Thesis (Doctorate in Genetics and Plant 
Breeding) – Escola de Agronomia, Universidade Federal de Goiás, Goiânia, 2014.1 

 

Because constant degradation of the Cerrado the persistence of long-term 

populations in their natural habitat may be compromised, as a result of loss of genetic 

variability. To generate useful information for the implementation of conservation 

programs in situ and ex situ to Anacardium occidentale L. ecotype from Cerrado, species 

popularly known as cajuzinho-do-campo. This work had the objective: evaluate, based on 

microsatellite markers, the mating system, spatial pattern of gene flow intra-population, 

genetic structure of spontaneous populations and the germplasm collection of the Federal 

University of Goiás and the landscape influence the genetic structure of populations. For 

the difference in scale and type of analysis of populations, the work was separated into 

three chapters. In the first, titled "Mating system, space genetic structure and contemporary 

gene flow in Anacardium occidentale L ", analyzes were made to answer questions related 

to the reproductive system and evolutionary processes that occur within a population of the 

species, individuals were sampled three stages of life. As a result it was observed that the 

species has mating system predominantly outcrossing, the difference between multilocus 

and single locus outcrossing rate was positive and significant, indicating 16.4% of 

outcrossing between related individuals. Only 0.05% of the seeds were from selfing. Was 

assigned paternity to 45% of the seeds. In all matrices multiple paternity was observed 

with 6.7 effective number of pollen donors in each matrix. The pollen pool received by 

matriz had significant difference (фFT = 0.124). The pollen dispersal occurred in greater 

proportion to short distances (41 m), but may reach distances greater than 130 m. The 

effective area of pollination was 9410 m2 and the effective size of the neighborhood of 18 

individuals. The seed dispersal probably occurs at distances greater than the sampled area, 

which limited the powers of parents of juvenile individuals. Found high genetic diversity 

within the populationwith reduction the values of adults for seeds and increased 

inbreeding. The adults showed high genetic neighborhood (262 individuals), resulting from 

weak spatial genetic structure. In the second chapter, titled "Diversity and genetic structure 

of spontaneous populations and germplasm collection of Anacardium occidentale L. 

ecotype from Cerrado", populations were analyzed distributed in the Cerrado to assess the 

genetic variability and its structure between populations, was also analyzed the germplasm 

collection as the variability and its representation compared to the population. Was 

observed that the populations have high genetic variability and significant inbreeding. The 

geographical distribution of genetic diversity and allelic richness showed pattern central - 

peripheral. Genetic differentiation was weak and significant (RST  = 0.095), with a pattern 

 

 

1 Adviser: Profª Drª Mariana Pires de Campos Telles. ICB-UFG 

Coadviser: Profª Drª Rosane Garcia Collevatti. ICB-UFG



 

 

 

of isolation by distance. Populations with distance of up to 140 m are more similar than 

expected by chance. There were no significant signs of genetic bottleneck. Individuals in 

the germplasm collection showed high genetic similarity, genetic differentiation was 

higher among offspring than between populations (θS = 184 and θP = 0.014, respectively). 

The variability of the collection is representative as the existing variability in spontaneous 

populations. Finally, in the third chapter titled "Effects pattern of landscape on the 

variability and genetic structure of populations Anacardium occidentale L. ecotype from 

Cerrado", we analyzed the genetic structure at the landscape scale to Goiás state 

populations. Was observed that the main type of matrix around the populations are 

remaining natural vegetation and pasture, with great variation in the remaining percentage. 

There was a relationship between the change in allelic richness and remaining percentage 

of natural vegetation and predominant matrix around the populations in the lowest values 

were found when the predominant type of matrix is the pasture. Inbreeding was related to 

landscape when characterized for 2 km scale, where there was a higher inbreeding when 

the predominant type of matrix is the pasture. Due to anthropogenic changes in the 

landscape there was genetic discontinuity between eight pairs of populations. These results 

indicate that the fragmentation and change in land use are influencing the genetic 

variability and gene flow of populations. 

 

Key words: dispersion, outcrossing, genetic variability, spatial pattern, landscape 
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1 INTRODUÇÃO 

 

Os habitats estão passando por constantes alterações, em decorrência 

principalmente de fatores climáticos e ações antropogênicas. A perda de habitat e a 

fragmentação podem causar redução da diversidade genética e gerar maior diferenciação 

entre as populações (Lowe et al., 2005; Aguilar et al., 2008). Isto ocorre pelo fato de existir 

forte interação entre as características da paisagem e os processos microevolutivos 

responsáveis pela manutenção da variabilidade (Manel et al., 2003; Mcrae & Beier, 2007). 

Manter a variabilidade genética é de fundamental importância, pois ela é a base para a 

evolução e adaptação das espécies aos variados tipos de habitas e às alterações climáticas, 

além de ser a base para programas de melhoramento genético. 

O Cerrado é bastante rico quanto à sua flora, sendo considerado um dos 25 

hotspots da biodiversidade (Myers et al., 2000). No entanto, as espécies podem estar em 

risco de extinção devido à degradação do bioma. Diante disso, torna-se urgente concentrar 

esforços para a conservação in situ e ex situ destas espécies. Avaliar a estruturação 

genética das populações podem geram informações úteis para a implantação de programas 

de conservação. Com o desenvolvimento da genética da paisagem, é possível avaliar como 

as alterações na paisagem, influenciam a estruturação genética das populações (Manel et 

al., 2003), auxiliando ainda mais nas tomadas de decisões para definir estratégias de 

conservação. 

A conservação ex situ das espécies do Cerrado é comumente feita com a 

construção de coleções de germoplasma in vivo (Santos & Salomão, 2007). Grande parte 

destas espécies é um potencial econômico para a região, devido ao comercialização de 

frutos e castanhas (Agostini-Costa et al., 2006a). 

A espécie Anacardium occidentale L. é polimórfica composta por dois ecótipo, 

do Cerrado e do Nordeste do Brasil. O ecótipo do Cerrado, conhecido popularmente como 

cajuzinho-do-campo é bastante apreciado devido ao sabor agradável,    
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. A exploração do fruto é feita por extrativismo para a comercialização do fruto e 

pseudofruto (Agostini-Costa et al., 2006). É uma das espécies frutíferas nativas mais 

promissoras para cultivo, em razão do seu uso múltiplo, alta taxa de germinação de 

sementes e estabelecimento de mudas (Agostini-Costa et al., 2006; Paiva et al., 2009; 

Borges et al., 2013; Cavalcanti et al., 2013). Visando conservação ex situ, foi instalada a 

coleção de germoplasma na escola de Agronomia da Universidade Federal de Goiás 

(Borges et al., 2013). 

Este trabalho teve como objetivo geral, caracterizar por meio de marcadores 

microssatélites o sistema reprodutivo de A. occidentale L. ecótipo do Cerrado, o padrão 

espacial do fluxo gênico dentro e entre populações, a variabilidade genética nas populações 

e na coleção de germoplasma e a estruturação genética. Por fim, investigar a relação entre 

as características da paisagem com os padrões genéticos das populações. Os objetivos 

específicos foram: 

 Caracterizar o sistema reprodutivo, com base na taxa aparente de fecundação 

cruzada; 

 Atribuir de paternidade para sementes e juvenis dentro de uma população; 

 Caracterizar os padrões de dispersão via pólen e via semente intrapopulacional, 

por meio de estimativas diretas e indiretas; 

 Avaliar a estruturação genética espacial intrapopulacional; 

 Caracterizar a variabilidade e estrutura genética em populações e na Coleção de 

Germoplasma da Escola de Agronomia na Universidade Federal de Goiás; 

 Avaliar o fluxo gênico histórico entre populações, utilizando parâmetro de 

diferenciação genética (FST); 

 Avaliar a similaridade genética das populações que compõem a coleção de 

germoplasma da Escola de Agronomia da Universidade Federal de Goiás; 

 Avaliar os padrões de distribuição geográfica central periférica da variabilidade 

genética em populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado; 

 Caracterizar a paisagem em torno de populações de A. occidentale ecótipo do 

Cerrado no estado de Goiás e relacioná-las com parâmetros genéticos.



 
 

 

 

2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 SISTEMA REPRODUTIVO 

 

As espécies de plantas podem se reproduzir de maneira assexuada e/ou 

sexuada. A forma assexuada ocorre pela propagação vegetativa, por meio de gemas, 

propágulos ou plântulas. Já a reprodução sexuada, envolve a união de gametas durante a 

fase reprodutiva da planta, exigindo mecanismo de dispersão do pólen para que ocorra a 

fecundação. 

A fase reprodutiva tem importância particular, pois representa a única fase do 

ciclo de vida da planta em que é possível a movimentação de alelos entre as populações, 

que ocorre por meio da dispersão de pólen e de sementes (Levin & Kerster, 1974). Com 

isso, a reprodução sexuada possibilita a variabilidade genética na espécie. 

O sistema reprodutivo é controlado por características reprodutivas da planta, 

como mecanismos de autoincompatibilidade, fenologia e síndromes de dispersão (Barret & 

Harder, 1996). O padrão do sistema reprodutivo de uma espécie é bastante complexo, 

podendo ser influenciado pela densidade de árvores adultas, intensidade de floração, 

sincronia de floração, mecanismos de autoincompatibilidade, comportamento de 

forrageamento dos polinizadores e o aborto seletivo de frutos (Murawski & Hamrick, 

1991; Boshier et al., 1995; Franceschinelli & Bawa, 2000; Lee, 2000). 

Foi observado existe forte influência de fatores genéticos e ambientais no 

sistema reprodutivo de plantas tropicais (Lemes et al., 2007). Estudos demonstram que em 

plantas tropicais existe tendência da reprodução ocorrer por meio de fecundação cruzada 

(ex.: Marshall & Folsom, 1991; Murawski & Hamrick, 1991; Loveless et al., 1998), 

algumas plantas apresentam níveis significativos de autofecundação (Murawski & 

Hamrick, 1992). Estas observações foram associadas à alta frequência de dioicia e 

autoincompatibilidade para as espécies hermafroditas (Bawa, 1992). 
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Considerando o mecanismo de reprodução, as espécies de plantas podem ser 

classificadas em cinco tipos de sistema reprodutivo: predominantemente autógamo, 

predominantemente alógamo, sistema misto, parcialmente apomítica e parcialmente 

autógamas (Brown, 1989). Avaliando 345 espécies de angiospermas (Goodwillie et al., 

2005), foi observado que a maior parte é predominantemente alógama ou possui sistema 

misto, um pequeno percentual das plantas apresentaram sistema predominantemente 

autógamo. Geralmente, as plantas com sistema misto são polinizadas por insetos e não 

apresentam autoincompatibilidade (Endress, 2001). 

Com o hábito séssil, as plantas necessitam de agentes para realizar a dispersão 

do pólen (Karasawa, 2009). Para obter sucesso reprodutivo as plantas com flores 

desenvolveram variadas estratégias para a polinização ser realizada com eficácia. O 

desenvolvimento destas estratégias gerou a evolução de adaptações florais que são 

associadas com o tipo de vetor utilizado para dispersar o pólen (Barrett, 2003). Isso pode 

explicar o fato das espécies com desenhos florais e características de exibições parecidas 

apresentarem padrões de cruzamento equivalentes. Um exemplo é a influência da distância 

entre o estigma e a antera na taxa de cruzamento das espécies que são autocompatíveis 

(ex.: Belaoussoff & Shore, 1995; Brunet & Eckert, 1998). 

A caracterização do sistema reprodutivo é baseada na relação genética entre 

gametas masculinos e femininos nos zigotos recém-formados (Ritland, 1983), avaliando a 

proporção de sementes resultantes de fecundação cruzada ou autofecundação (Murawski & 

Hamrick, 1991). Com o uso dos marcadores genéticos a caracterização do sistema 

reprodutivo é realizada com a estimativa das taxas de autofecundações (s) e de fecundação 

cruzada (t = 1 - s) dentro das populações. Também é determinada a contribuição relativa 

dos indivíduos para a geração seguinte, por meio dos gametas femininos e masculinos. 

Para a maioria das espécies tropicais, ainda são desconhecidos estes parâmetros do sistema 

reprodutivo.  dentre estas populações muitas são ameaçadas de extinção e o conhecimento 

do sistema reprodutivo seria fundamental para implantar estratégias de conservação (Fuchs 

& Hamrick, 2011). 

Baseado em modelos evolutivos foi proposto que, cruzamentos realizados 

predominantemente com fecundações cruzadas (alógamo) ou cruzamento proveniente de 

autofecundações (autógamo) são os pontos estáveis da evolução do sistema reprodutivo em 

plantas (Lande & Schemske, 1985; Charlesworth et al., 1990). Em uma espécie o sistema 

reprodutivo passa por alterações com base com a história evolutiva da planta, por exemplo, 
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a redução na abundância dos polinizadores está relacionada ao aumento das taxas de 

autofecundação (Thomann et al., 2013). Além disso, este aumento na taxa de 

autofecundação pode indicar que a longo prazo ocorre também mudanças na relação entre 

planta e polinizador, causadas pelas modificações desencadeadas na morfologia floral 

(Devaux et al., 2014). 

O sistema reprodutivo tem função definitiva na história de vida da espécie, por 

determinar como ocorre a passagem das frequências alélicas de uma geração para a 

geração seguinte (Ritland, 1988). O modo de reprodução de uma espécie tem grande 

influência em como a variabilidade genética é distribuída dentro e entre as populações, 

desempenhando um papel fundamental na determinação dos padrões espaciais e temporais 

da diversidade (Loveless & Hamrick, 1984; Brown, 1989; Lowe et al., 2005). O sistema 

reprodutivo também tem função fundamental na manutenção da diversidade genética de 

populações, pois a diversidade está intimamente relacionada ao padrão de fluxo gênico da 

espécie (Clegg, 1980). 

 

2.2 FLUXO GÊNICO 

 

Fluxo gênico é o processo microevolutivo responsável pela homogeneização da 

variabilidade genética entre as populações, se contrapondo aos efeitos dos outros processos 

que geram diferenciação das populações, como a seleção natural, mutação e deriva 

genética (Wright, 1951; Slatkin, 1995). O fluxo gênico pode ser definido como todo 

mecanismo que proporciona a movimentação de genes dentro de populações e entre elas 

(Slatkin, 1995). 

Nas plantas o fluxo gênico é realizado por meio de dispersão do pólen e da 

semente. Estes dois mecanismos de dispersão são de importância fundamental nas 

populações, levando novos alelos até elas. Com o aumento do número de alelos na 

população, o tamanho efetivo populacional também é aumentado (Slatkin, 1995). O fluxo 

gênico de sementes tem uma característica a mais, permite que a espécie possa colonizar 

novas áreas, ampliando sua área de ocorrência e possibilitando o aumento da taxa de 

sobrevivência dos novos indivíduos, uma vez que a competição entre as árvores será menor 

(Martins et al., 2011). 

O fluxo gênico via pólen e via semente diferem em relação a alguns aspectos, 

como na ploidia, em que o pólen é uma célula germinativa haploide e a semente é diploide. 
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Outra diferença, é que o fluxo gênico via pólen está relacionado ao sistema reprodutivo da 

espécie (Manoel et al., 2012), para as sementes não existe esta relação. Existe diferença 

também quanto ao alvo a ser atingido, o pólen objetiva a flor, mais precisamente o estigma, 

e o alvo da semente é um ambiente favorável para germinar. Também há diferença quanto 

ao tempo viável, em que a dispersão do pólen está limitada ao período receptivo do 

estigma, já para sementes este período representa o tempo em que ela estiver viável. Por 

fim, a dispersão de pólen necessita de árvores próximas para que haja fecundação, isso não 

é necessário para as sementes. 

A dispersão da semente é caracterizada de acordo com a síndrome de 

dispersão, quando feita por animais é classificada como zoocórica, pelo vento é dispersão 

anemocórica e por autocórica para a auto dispersão. Assim como ocorre nas flores, os 

frutos dispersados por cada classe de dispersor possui um padrão característico. Na 

dispersão feita por animais, o fruto tende a ser carnoso, com cores atrativas e bastante 

nutritivo, como uma recompensa para os animais. Sementes dispersas pelo vento têm como 

característica, serem leves e com formatos que contribuem para o voo. De forma geral, é 

importante que as sementes sejam dispersas para longe dos adultos, evitando assim a 

competição com as árvores já existente. Existem evidencias de que a dispersão pode muitas 

vezes ser direcionada, favorecendo o assentamento das sementes em locais favoráveis 

(Nathan, 2008). 

A dispersão de pólen pode ocorrer por meio de diferentes vetores, sendo eles 

bióticos ou abióticos. Dentre os dispersores abióticos estão o vento (anemofilia) e água 

(hidrofilia), estes meios têm como característica dispersões a longas distâncias (ex.: 

Bittencour & Sebbenn, 2008). Como agentes bióticos tem-se os animais, estes dispersores 

são subdivididos em classes de acordo com o meio de locomoção e classe, por exemplo, se 

a dispersão é por abelhas (melitofilia), por aves (ornitofilia), por morcegos (quiropterofilia) 

ou por animais terrestres. Quando a planta é dispersa por animais existe algumas 

características florais relacionadas a este fator, as flores são mais coloridas e os grãos de 

pólen têm estruturas adaptadas para atrair os polinizadores, tais como a cor chamativa, o 

formato e o odor, além de fornecer o néctar e no pólen como recompensa. 

Apesar de existirem adaptações evolutivas que permitem a compatibilidade 

entre a morfologia da flor e do polinizador, em muitas espécies de plantas a especificidade 

não é restrita a apenas uma espécie de polinizador (Waser et al., 1996). Esta característica é 

vantajosa, por permitir maior chance de distribuição do pólen, isto tem grande valor para as 
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populações em habitat degradado, onde pode existir perda considerável de polinizadores 

(McConkey et al., 2012). 

O padrão do fluxo gênico via pólen de uma espécie pode ser influenciado por 

diversos fatores, como sistema reprodutivo, autocompatibilidade e comportamento de 

forrageamento dos animais polinizadores (Govindaraju, 1988). Além destes fatores, há a 

influencia de fatores ecológicos, como densidade e distribuição das árvores dentro da 

população. A distribuição e densidade das árvores podem modificar o comportamento dos 

polinizadores e, com isso, alterar o fluxo gênico na população (Ghazoul, 2005). Foi 

observado que em áreas com menor densidade e maior distância entre as árvores, a 

dispersão tende a ocorrer em distâncias mais longas quando comparado a área com maior 

densidade (Nason et al., 1997; Dick, 2008). Outro fator é o porte dos animais, os 

dispersores voadores com porte maior percorrem distâncias mais longas que os pequenos 

voadores (Dick et al., 2003). 

Espécies que têm alguma tolerância a autofecundações podem apresentar maior 

resistência às perturbações ambientais, pois conseguem se reproduzir na escassez de 

polinizadores (Lemes et al., 2007). Em paisagens fragmentadas, as populações sofrem 

risco de extinção a curto prazo por causa da redução da fertilidade, que está relacionada à 

disponibilidade limitada de pólen e à depressão endogâmica (Frankham et al., 2002). Em 

uma situação contrária, a intensa dispersão de pólen dentro de populações contínuas pode 

aumentar a diversidade genética, o número efetivo de doadores de pólen e o tamanho 

efetivo da população (Manoel et al., 2012). 

Comumente é observado que o fluxo gênico via pólen atinge distâncias mais 

longas do que a distância do fluxo gênico das sementes, apesar de algumas exceções terem 

sido encontradas (Ashley, 2010). Foi demonstrado que o fluxo via semente tem a mesma 

importância que fluxo de pólen para moldar a estruturação genética (Jordano et al., 2007; 

Freeland et al., 2012;). Determinar o padrão do fluxo gênico para estes dois meios de 

dispersão é de grande importância, pois permite compreender com maior detalhe o padrão 

de estruturação populacional e a interação dos dispersores com os fatores ecológicos. 

A estimativa do fluxo gênico ocorrido ao longo da história de vida da espécie é 

um método indireto, em que os níveis de dispersão são estimados com base na distribuição 

da diversidade genética entre populações (Hamrick & Nason, 1996). Os métodos utilizados 

para esta estimativa são a partir do valor de FST, da autocorrelação espacial e da 

Coalescência (Kingman, 1982; Beerli & Felsenstein, 2001; Diniz-Filho & Telles, 2002; 
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Oliveira et al., 2006; Diniz-Filho & Bini, 2012). Para a estimativa utilizando o FST, o fluxo 

gênico é obtido pelo número de migrantes por geração (Nm), para isso é assumido que a 

estruturação genética das populações seguem o modelo de ilhas (Wright, 1931), ou seja, há 

equilíbrio entre migração e deriva genética. Partindo deste pressuposto, o valor do FST é 

considerado como uma função do Nm (Slatkin, 1987; Sork et al., 1999). 

As estimativas dos padrões de fluxo gênico contemporâneo, o fluxo gênico que 

ocorre sobre as condições atuais das populações, podem ser obtidas de forma direta ou 

indireta para pólen e de forma direta para o fluxo via semente. A forma direta é baseada na 

observação da movimentação dos dispersores, podendo ser realizada por teste de 

paternidade de sementes utilizando marcadores moleculares (ex.: Braga & Collevatti, 

2011). Com este método a distância do fluxo gênico é obtida por meio da distância espacial 

entre a árvore matriz e o doador do pólen, identificado pelo teste de paternidade. 

Comumente a paternidade é atribuída pelas probabilidades de paternidade categórica 

(Meagher, 1986). A estimativa indireta de fluxo gênico contemporâneo também utiliza 

marcadores moleculares, é obtida pela distribuição da variância da frequência alélica do 

pool de pólen entre as matrizes (Robledo-Arnuncio et al., 2006). Devido ao alto nível de 

polimorfismo, os marcadores microssatélites são muito úteis para estas estimativas 

(Ashley, 2010). 

Com base no fluxo gênico de pólen obtido com a atribuição de paternidade, é 

possível determinar o número efetivo de doadores de pólen de cada árvore mãe (Dick etal., 

2003; Smouse & Sork, 2004; Wang et al., 2010; Braga & Collevatti, 2011; Fuchs & 

Hamrick, 2011). Assim como, estimar o tamanho populacional efetivo das progênies 

(Gaino et al., 2010; Moares & Sebbenn, 2011). O tamanho efetivo indica o número de 

árvores necessárias para a coleta de sementes, esta informação importante para projetos de 

conservação das populações e para o melhoramento genético para produção de cultivares 

(Manoel et al., 2012). 

 

2.3 ESTRUTURAÇÃO GENÉTICA POPULACIONAL 

 

A origem variabilidade genética nas populações de uma espécie é devido a 

eventos de recombinação, mutação e fluxo gênico. Conservar esta variabilidade é 

fundamental para as espécies, pois, possibilita às populações alto potencial adaptativo e 

evolutivo para contrapor os efeitos gerados pelas estocasticidades ambientais (Geburek & 
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Konrad, 2008). Conhecer a composição genética de uma espécie e como ela está 

estruturada entre as populações é uma etapa crucial para iniciar programas que visem 

conservação, manejo e uso da espécie (Vencovsky et al., 2007). 

Em análise genética das populações, a variabilidade genética é caracterizada 

por parâmetros estimados com base em informações das frequências dos alelos, por meio 

de marcadores moleculares. Os principais parâmetros utilizados são o número de locos 

polimórficos, número de alelos dos locos, riqueza alélica (Mousadik & Petit, 1996), 

heterozigosidade observada e heterozigosidade esperada sob o equilíbrio de Hardy – 

Weinberg (Nei, 1978). A riqueza alélica (Ar) é obtida pelo método de rarefação adaptado 

para estudos de genética populacional, permitindo comparar o número de alelos entre 

amostras de tamanhos desiguais (Mousadik & Petit, 1996). A heterozigosidade esperada ou 

diversidade genética (Nei, 1978), é calculada pela soma de todos os heterozigotos possíveis 

em um loco, assumindo-se Equilíbrio de Hardy-Weinberg, sendo assim, a maior 

equidistribuição dos alelos aumentará a diversidade genética da população. 

A estruturação da variabilidade genética entre as populações tem estreita 

relação com os processos microevolutivos, como o fluxo gênico, mutação e deriva genética 

(Wright, 1931). Por exemplo, entre populações grandes com constante fluxo gênico, 

provavelmente existirá pouca diferenciação, enquanto que em pequenas populações com 

pouco fluxo gênico a diferenciação tende a ser alta, por não existir equilíbrio migração - 

deriva. O grau de diferenciação de populações é dependente do nível de fluxo gênico, o 

qual também influencia o tamanho efetivo da população (Slatkin, 1995). 

O fluxo gênico é fortemente relacionado ao sistema reprodutivo da espécie 

(Govindaraju, 1988). Em geral, nas espécies que realizam fecundação cruzada ocorrem 

maior fluxo gênico entre as populações e, com isso, é mantida maior variação genética 

dentro do que entre as populações. Enquanto que as espécies com alto grau de 

autofecundação demonstram menor fluxo gênico entre populações (Hamrick et al., 1979). 

Dentre os modelos de fluxo gênico que podem explicar a estruturação genética 

das populações, alguns se destacam: o modelo de ilhas (Wright, 1931), propõe que o fluxo 

gênico ocorre ao acaso entre um grupo de pequenas populações; o modelo continente ilhas 

propõe que o fluxo gênico é unidirecional, em que a migração ocorre de uma população 

grande para uma população pequena e isolada; o modelo stepping-stones (Kimura & Weis, 

1964) propõe que cada população recebe migrantes somente de populações vizinhas; por 
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fim, o modelo de isolamento por distância (Wright, 1943) propõe que o fluxo gênico 

ocorre entre vizinhos, sendo que as populações têm distribuição contínua. 

Os métodos de estudo da estruturação genética são baseados em modelo 

teórico. O modelo teórico ideal mais utilizado é o de cruzamento ao acaso, proposto pelo 

teorema de Hardy-Weinberg, que é a base da teoria genética evolutiva. A partir deste 

modelo, foram desenvolvidas as estatísticas F de Wright (1951). Posteriormente também 

foram desenvolvidos os métodos estatísticos de diversidade genética, propostos por Nei 

(1973), e as análises de variância das frequências alélicas proposta por Weir & Cockerham 

(1984). Os três métodos são similares e complementares, possibilitando explorar de 

maneira ampla os fatores evolutivos envolvidos na diferenciação das populações. 

As estatísticas F avaliam a distribuição da variabilidade genética entre 

populações por meio do FST. Este parâmetro está diretamente relacionado à variação da 

frequência dos alelos entre as populações e inversamente relacionado ao grau de 

semelhança entre os indivíduos dentro das populações, sendo então uma medida de 

diferenciação genética (Holsinger & Weir, 2009). O parâmetro FIT mede a correlação entre 

duas unidades gaméticas na população total. O FIS é a medida de correlação de gametas 

dentro de subpopulações. 

Os Coeficientes de coancestria, propostos por Weir & Cockerham (1984), 

usam componentes de variância para avaliar a variação nas frequências alélicas. Esta 

variação é relacionada com o coeficiente de endogamia e a coancestralidade, permitindo 

avaliar a diferenciação genética nos diferentes níveis hierárquicos com base não viesada. 

Neste método são estimados θ = FST, f = FIS, F = FIT. 

O uso de marcadores moleculares permite a caracterização de forma rápida e 

fácil da variabilidade genética das populações. Fornecem dados que auxiliam na 

compreensão dos processos microevolutivos que estão atuando na diferenciação das 

populações (Avise, 2000). Uma atenção maior deve existir quando marcadores 

microssatélites são utilizados, pois as altas taxas de mutação destes locos podem 

influenciar nas estimativas da diferenciação genética das populações. Sendo assim, é 

necessária a utilização de estatísticas que levam em consideração as taxas mutacionais 

destes locos. Neste sentido, Slatkin, (1995) propôs o parâmetro RST, que segue o modelo de 

mutação stepwise, corrigindo a elevada taxa de mutação. As estimativas deste parâmetro 

são baseadas nos quadrados médios que levam em consideração as diferenças no número 
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repetições das bases nucleotídicas entre os alelos de cada loco (Slatkin, 1995; Rousset, 

1996). 

O conhecimento dos padrões de distribuição da variabilidade genética de uma 

espécie é um dos principais aspectos a serem avaliado quando se pretende realizar 

programa de conservação e manejo sustentável. Com as informações genéticas das 

populações é possível a adoção de estratégias conservacionistas mais eficientes (Frankham, 

2010). 

Com base na distribuição da variabilidade genética sobre a área geográfica de 

ocorrência da espécie, é possível também conhecer os processos de evolução, especiação e 

biogeografia da planta (Keller et al., 2010). A relação entre distribuição da variabilidade 

genética e evolução é feita com base na hipótese central –periférica. Esta hipótese propõe 

que as populações das margens da área da distribuição geográfica da espécie terão 

diversidade genética menor (ex.: Diniz-Filho et al., 2009) em relação às localizadas no 

centro de distribuição de distribuição do ecótipo (Kawecki, 2008; Keller et al., 2010). Esta 

redução ocorre devido a uma ligação entre a marginalidade geográfica e fatores ambientais 

(Galpern et al., 2011; Gaston, 2003; Kawecki, 2008; Sagarin et al., 2006; Sexton et al., 

2009). Também está relacionado ao fato de que as populações centrais apresentam maior 

tamanho efetivo e maior taxa de fluxo gênico do que populações periféricas (Eckert et al., 

2008; Sagarin & Gaines, 2002; Soulé, 1973). 

 

 

2.3.1 Genética da paisagem 

 

Genética da paisagem é a junção da genética de populações e a ecologia da 

paisagem, que é o estudo da interação entre padrão espacial e processos ecológicos (Manel 

et al., 2003). Existe forte interação entre as características da paisagem e os processos 

microevolutivos (Manel et al., 2003; Mcrae & Beier, 2007). Baseado nisso, a genética da 

paisagem tem como objetivo, avaliar a influência das características da paisagem sobre os 

processos microevolutivos que definem a estruturação genética existente nas populações 

(Holderegger et al., 2010). 

A abordagem de genética de paisagem em estudos de populações tornou-se 

possível com o avanço e disponibilidade de algumas ferramentas, como o acesso ao banco 

de dados de georeferenciamento em escala regional, ao grande número de marcadores 
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moleculares disponíveis e as inovações estatísticas para análises espaciais (Telles & 

Bastos, 2009). Normalmente, os dados de paisagem são acoplados a estudos genéticos para 

avaliar o fluxo gênico entre as populações e relacioná-lo às alterações do habitat (Fischer 

& Lindenmayer, 2007; Cushman & Landguth, 2010). 

Nesta abordagem, é possível avaliar como as alterações na paisagem, que são 

causadas principalmente por ações antropogênicas e alterações climáticas, influenciam a 

estruturação genética das populações (Manel et al., 2003; Mcrae & Beier, 2007). A perda 

de habitat e a fragmentação das populações tendem a alterar o padrão espacial da dispersão 

de sementes e de pólen entre as populações (Kramer et al., 2011; Mcconkey et al., 2012), 

podendo gerar maior diferenciação entre as populações e redução da diversidade genética 

(Lowe et al., 2005; Aguilar et al., 2008). 

A conectividade entre as populações é o resultado da interação entre a 

capacidade de movimentação da espécie realizada pelos dispersores e polinizadores. A 

movimentação depende da estrutura da paisagem e como ela influencia o fluxo gênico, 

preservá-la é uma preocupação para a os programas de conservação (Luque et al., 2012). 

Manter a conectividade depende da combinação de vários fatores, como quantidade e 

arranjo do habitat, qualidade e permeabilidade da matriz, comportamento dos dispersores e 

polinizadores e densidade populacional (Luque et al., 2012), além da abundância de 

dispersores (Mcconkey et al., 2012). 

Foi observado que fragmentos pequenos que mantêm conectividade com 

remanescente da vegetação natural, apresentam maior densidade e riqueza de espécies de 

plantas nativas, de floração e também maior abundância de espécies de abelhas de grande 

porte, que são polinizadores de uma grande quantidade de plantas (Wray et al., 2014). 

Estudos empíricos com espécies de plantas evidenciam a influência das 

alterações na paisagem sobre os parâmetros genéticos e o fluxo gênico. Para a espécie 

Dipteryx alata houve descontinuidades genéticas entre as populações de regiões com 

expansão sócio-econômica recente e com alta densidade populacional (Soares et al., 2008). 

Em Caryocar brasiliense, o aumento dos níveis de endogamia foi relacionado à intensa 

ocupação humana recente (Diniz-Filho et al., 2009). Para Trifolium montanum L. as áreas 

de pastagem e estradas, juntamente com a altitude influenciaram a diferenciação genética 

entre populações (Han et al., 2013). 

A forma e a intensidade que a fragmentação do habitat influencia a 

estruturação genética das populações dependem das características da espécie e dos 
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recursos disponíveis dentro do fragmento e fora dele (Herrera & García, 2008). Quanto 

maior a variedade de estratégias de dispersão uma espécie de planta tiver, maior é sua 

capacidade de resiliência diante da fragmentação (Purschke et al., 2014). Devido às 

idiossincrasias das espécies vegetais e animais envolvidos na dispersão e polinização, não 

é possível fazer generalizações robustas dos resultados esperados quanto ao fluxo gênico 

em habitat fragmentado (Mcconkey et al., 2012). 

Apesar de estar elucidada a influência da paisagem sobre a dinâmica das 

populações, ainda não é clara a extensão espacial da influência das características da 

paisagem. Com isso, existe o desafio em determinar a escala da paisagem biologicamente 

relevante a ser incluída nas análises e nas tomadas de decisões para definir áreas em 

programas de conservação (Jackson & Fahrig, 2014). No entanto, isso não impede que a 

genética da paisagem seja utilizada como uma ferramenta para projetos de conservação. 

A genética da paisagem é uma importante ferramenta para a conservação da 

natureza e um campo em rápida evolução. Atualmente esta área está sendo bastante útil 

para avaliar as interações entre o ambiente e variação genética adaptativa. Esta abordagem 

tem um crescente interesse devido às recentes inovações referente à geração de dados, em 

que é possível acessar grande conjunto de dados genômicos e ambientais, aliado a isso 

houve mais sofisticação nos métodos de análise (Schoville et al., 2012). Quantidades 

consideráveis de dados genéticos e ambientais podem agora ser gerados, mas ainda existe 

desafio em explorar melhor os dados, requerendo grandes avanços na análise dos dados 

(Parisod & Holderegger, 2012). Estes avanços requeridos para as análises são o próximo 

passo para a genética da paisagem (Manel & Holderegger, 2013). 

 

2.4 COLEÇÃO DE GERMOPLASMA 

 

A variabilidade genética é a base para que as populações persistam às 

adversidades e se mantenham em longos prazos, é também a base para iniciar programas 

de melhoramento. Sendo assim, é fundamental que existam esforços para conservá-la, 

podendo ser feito duas formas, pela conservação de germoplasma in situ e ex situ.  

Na conservação in situ as plantas são preservadas em seus habitats naturais, 

com o objetivo de garantir proteção aos conjuntos de genes e ao ecossistema. Esta forma 

de conservação tem a vantagem de manter as pressões seletivas que ocorrem naturalmente 

sobre a espécie (Scariot & Sevilha, 2007). Em alguns casos este é o método mais eficiente 
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para conservação, no entanto, para que seja eficiente é necessário o conhecimento empírico 

da biologia reprodutiva, ecologia, padrão de distribuição das espécies, além de 

conhecimento prévio da variabilidade genética nas populações e sua distribuição 

(Changtragoon, 2003; Volis & Blecher, 2010). 

A conservação ex situ tem como objetivo a conservação e a manutenção da 

variabilidade genética fora do habitat natural da espécie (Nass, 2001). Este método de 

conservação pode ser feito de diferentes formas, em coleções permanentes de pólen, por 

sementes, por cultura de tecido ou mantido in vivo. A escolha de qual método ser utilizado 

está relacionada às características da espécie e dos objetivos do programa de conservação. 

Quando a coleção é mantida por meio de sementes, o armazenamento tem 

como principal objetivo conservá-las buscando preservar a qualidade física, fisiológica e 

sanitária, para que posteriormente possam ser semeadas obtendo plantas sadias. Este 

método de conservação é adaptado para o objetivo e as características da semente, podendo 

ser mantida em períodos curtos ou longos. 

A conservação ex situ teve como pioneiro Nikolai Vavilov, que iniciou a 

prática no início do século XX. Vavilov compreendeu a importância e os benefícios que 

poderiam ser alcançados ao ter sob domínio o germoplasma da maior quantidade possível 

de espécies, e para isso as amostras deveriam ser mantidas de forma organizadas e 

sistematizadas em coleções. Seus esforços foram primordiais para dar suporte para outras 

coleções serem montadas (Nass, 2001). Atualmente existem aproximadamente 1300 

coleções de germoplasma de diversas espécies, armazenando mais de seis milhões de 

acessos (Upadhyaya et al., 2006). 

Para que um banco de germoplasma seja efetivamente representativo, é 

necessário que a maior parte da variabilidade genética da espécie esteja representada. Por 

isso, a necessidade de caracterizar os acessos do banco, pois desta forma é possível avaliar 

quanto da variabilidade genética está sendo representada. Com estas avaliações é possível 

também identificar problemas como sistemas alélicos autoincompatíveis, perda de alelos 

provocados por deriva genética e depressão endogâmica e mutações que podem prejudicar 

a população ou até mesmo levar a espécie à extinção (Cruz et al.,2011). 

 

2.4.1 Banco de Germoplasma do Caju 
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Para o caju, o primeiro banco de germoplasma do Brasil foi formado na década 

de 1950, estabelecido na Estação Experimental de Pacajus (Barros, 2006). Este banco foi 

iniciado com amostras de populações espontâneas de A. occidentale ecótipo do Nordeste 

dos municípios das regiões litorâneas e transição litoral - Caatinga do estado do Ceará 

(Almeida et al., 1993). Posteriormente o banco foi completado com mais acessos do 

ecótipo do Nordeste, do tipo comum, que foram introduzidos por propagação vegetativa 

(Almeida et al., 1993). Em seguida foram inseridos acessos de A. occidentale ecótipo do 

Cerrado e outras espécies de caju do Centro-Oeste e Norte do país (Almeida et al., 1993). 

Hoje o banco de germoplasma do Brasil é composto por 621 acessos 

representando diferentes espécies do gênero Anacardium No entanto, a maioria destes 

acessos, cerca de 70%, são oriundos do estado do Ceará, o que limita a representatividade 

em termos de origem (Paiva; et al., 2009). As principais características conservadas neste 

banco são de interesse para o melhoramento genético, como porte baixo, precocidade e 

adaptabilidade a estresses como toxidez de alumínio no solo e tolerância à seca e a 

doenças. Algumas características vistas como problema para o cultivo, como porte da 

planta, precocidade, ciclo de frutificação e produtividade foram resolvidos por meio de 

melhoramento e estabelecimento de clones (Barros et al., 1999). O principal produto 

obtido pelo cultivo dos clones deste banco é a castanha, o pseudofruto também é utilizado 

para a produção de sucos. 

Visando a produção da castanha, também foi implantado um banco de 

germoplasma na Índia. A conservação do germoplasma foi iniciada em 1986, com a 

implantação do banco de germoplasma no Centro Nacional de Pesquisa de Caju (NRCC) 

em Puttur – Karnataka (Paiva; et al., 2009). No mesmo ano de implantação do banco foi 

iniciada a atividade de cultivo, desta forma, a variabilidade genética contida no banco é um 

importante suporte para o melhoramento genético. Este banco de germoplasma é formado 

por 419 acessos clonados, que servem de base para a produção de mudas da maioria das 

plantações de caju na Índia, algumas destas plantações já possuem mais de 30 anos 

(Bhaskara Rao & Swamy, 2002). 

Além do Brasil e da Índia, foi construído um banco na Nigéria. O caju foi 

introduzido na Nigéria no século 16 pelos portugueses (Venkataramah, 1976; Mitchell & 

Mori, 1987), foi utilizado inicialmente para a arborização e o controle de erosão (Aliyu & 

Awopetu, 2007a). Na década de 1950 foi iniciado o cultivo com a introdução de sementes 

da Índia (Sanwo, 1974). Visando melhoramento genético, em 1971 foi construído o banco 
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de germoplasma pelo Instituto de Pesquisa do Cacau da Nigéria (CRIN) (Aliyu & 

Awopetu, 2007a). O banco foi montado com clones das culturas locais e por acessos 

indianos exóticos (Akinwale & Esan, 1989). Posteriormente, visando aumentar a base 

genética do banco foram introduzidos novos acessos da Índia e materiais brasileiros 

provenientes de cultura privada (Faenza et al., 1982). Atualmente o banco de germoplasma 

da Nigéria é composto por 59 acessos, os quais geraram aumento relevante na produção da 

cultura no país (Aliyu, 2012). 

Foi construída na Escola de Agronomia da Universidade Federal de Goiás uma 

Coleção de Germoplasma de A. occidentale ecótipo do Cerrado em 2011 (Borges et al., 

2013). A coleção é mantida in vivo, sendo formada por progênies oriundas de matrizes de 

25 localidades do estado de Goiás. Sua construção foi pensada para a conservação, uma 

vez que as populações correm risco de perda da variabilidade devido a fragmentação do 

bioma, e para dar inicio a programa de melhoramento visando a produção para consumo in 

natura, produção de doces, compotas e sucos. Os programas de melhoramento de espécies 

do Cerrado usualmente têm recorrido à variabilidade genética das coleções de 

germoplasma e seleção de materiais superiores para a produção de cultivares. 

A construção de banco de germoplasma para espécies com alta heterozigose, 

como o caju, requer altos gastos, por precisar de grandes amostras para representar a 

variabilidade genética contida nas populações (Agostini-Costa et al., 2006). Devido a isso, 

nem sempre são empregados todos os procedimentos tradicionais de um programa de 

conservação ex situ, como a recolha, caracterização, avaliação e utilização. Esta situação se 

enquadra aos bancos de germoplasma de caju, pois existe a dificuldade do pequeno retorno 

econômico obtido em curto prazo (Paiva et al., 2003). 

 

2.5 MARCADORES MICROSSATÉLITES 

 

Os marcadores microssatélites são sequências repetitivas simples (SSR). A 

grande parte dos SSR constitui a parte não codificante do DNA, porém, muitas sequências 

com repetições mais curtas são localizadas em genes que codificam proteínas (Li et al., 

2004; Morgante et al., 2002). Estes marcadores não são regularmente distribuídos dentro 

do genoma, varia de acordo com a diferença entre frequências das sequencias codificantes 

e não codificantes (Wilder & Hollocher, 2001) e se tem alguma função. 
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Em um mesmo loco SSR pode existir vários alelos quando avaliado em uma 

população, fazendo com que esta classe de marcador seja muito útil para discriminar 

indivíduos (OLIVEIRA et al., 2006). Os diferentes alelos distinguem-se pelo número de 

unidades (motivos) de repetição que apresentam nos cromossomos homólogos (Ferreira & 

Grattapaglia, 1998). Nas plantas, a repetição mais comumente encontrada é o tripleto AAG 

(Li et al., 2004). Devido ao tipo de sequência de repetição podem ser classificados como 

perfeito, imperfeito, interrompido ou composto. 

Os SSR têm maiores taxas de mutação do que o resto do genoma, podendo 

variar entre 10
-2

 a 10
-6

 nucleótidos por loco em uma geração (Sia et al., 2000). Sugere-se 

que os principais mecanismos responsáveis pela alta taxa de mutação são os erros durante a 

recombinação, crossing-over desigual e deslizamento da DNA polimerase durante a 

replicação ou no processo de reparo (Strand et al., 1993). De acordo com Kruglyak et al. 

(1998), SSR curto provavelmente tem taxas de mutação mais baixas do que as espécies 

com SSR mais longos. 

As principais características dos marcadores SSR são: codominância, ser 

multialélico, ter extensa cobertura do genoma, é local específico, são altamente 

reprodutíveis, são baseados em reação da polimerase em cadeia (PCR), receptividade à 

automatização da análise e genotipagem do fragmento (Oliveira et al., 2006). Estas 

características permitem que os SSR sejam utilizados em diversos campos da genética, 

incluindo a conservação genética, genética de populações, melhoramento genético e testes 

de paternidade (Li et al., 2004). 

Para as análises em genética de populações, uma questão importante ao utilizar 

dados de SSR, é definir qual modelo teórico de mutação deve ser aplicado para estimar 

corretamente os parâmetros genéticos. Normalmente podem ser utilizados quatro modelos 

de mutação nestas estimativas: modelo de Infinitos Alelos, em que cada mutação cria 

aleatoriamente um novo alelo, com isso, a proximidade do número de repetições de alelos 

não indica maior relação filogenética (Wright, 1931); modelo o modelo stepwise, em que 

um alelo é criado pelo ganho ou perda de um motivo, os alelos são mais próximos 

filogeneticamente quanto mais próximos são o número de repetições do motivo; modelo 

two phase é uma extensão do modelo stepwise, em que a maioria dos eventos mutacionais 

resultam do aumento o diminuição de um único motivo e que as alterações envolvendo 

muitos motivos de uma só vez são muito raras; modelo k-alleles, em que é definida a 
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existência dos possíveis k alelos em um loco, com uma probabilidade de mutação é dada 

por μ/(k-1), sendo μ é a taxa de mutação (Oliveira et al., 2006). 

A alta taxa de mutação dos SSR pode desviar os dados das premissas utilizadas 

em algumas análises de estrutura populacional, que estão relacionada à taxa de homoplasia 

e ao processo de mutação (Estoup et al., 2002). Quando esses efeitos são ignorados a taxa 

de fluxo gênico pode ser superestimada (Balloux et al., 2000). Com isso, Slatkin (1995) 

propôs uma medida de diferenciação genética, o RST (análogo ao FST), que é baseado no 

modelo de mutação stepwise. e geralmente é o indicado para avaliar a estruturação 

populacional por meio dos SSR. No entanto, o RST pode ser viezado quando o padrão de 

mutação do loco é o alelos infinitos (Slatkin, 1995). 

A comparação da estimativa do RST e FST é especialmente relevante para 

comparação crítica e cuidadosa da interpretação dos dados e permite obter informações 

importantes sobre a estrutura genética de uma população. Alguns estudos fizeram a 

comparação dos dois parâmetros quando utilizaram locos SSR, encontrando diferenças 

significativas entre eles, em que o RST foi maior que o FST (ex.: Collevatti et al., 2001). 

Os locos SSR são bastante utilizados nas analises genéticas, porém, possuem 

algumas desvantagens, como a presença de bandas stutter e alelos nulos. É necessário ter 

cuidado especial nas análises quando algum desses problemas é encontrado (Wang et al., 

2009). 

 

2.6 Anacardium occidentale 

 

2.6.1 Origem e Distribuição Geográfica 

 

Pertencente à família Anacardiaceae e ao gênero Anacardium, a espécie 

Anacardium occidentale L. é a mais conhecida dentre as dez descritas até o momento para 

o gênero (Correa et al., 2008). O gênero foi originado na região Neotropical, está 

distribuído desde a América Central, a partir de Honduras, até sul do Paraná e leste do 

Paraguai (Mitchell & Mori, 1987). Dados evidenciam que provavelmente o centro de 

origem é o Brasil (Crisóstomo et al., 1995), tendo a região amazônica como principal 

centro de diversidade do gênero e o Cerrado em segundo lugar, contemplando quatro 

espécies (Paiva et al., 2003). De modo geral, as espécies são encontradas em dois habitats 

distintos, sendo eles florestas e savanas. 
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As populações de A. occidentale ocorrem em regiões de savanas, podendo ser 

encontrada nas áreas de restinga do Nordeste e no Cerrado brasileiro. Devido a seu cultivo, 

a espécie foi disseminada por toda América latina e países intertropicais (Johnson, 1973). 

O centro de origem e a rota de distribuição não são bem conhecidos, no entanto há fortes 

indícios de que tenha originado no Brasil Central e dispersa para a região Nordeste do país 

(Mitchell & Mori, 1987). 

Diferenças existentes entre exemplares das regiões do Cerrado e Nordeste 

levaram alguns autores classificá-los como duas espécies distintas, em que o caju 

proveniente do Cerrado foi classificado como Anacardium othonianum Rizz (Rizzini, 

1969). Entretanto, na ultima listagem das espécies de plantas do Cerrado feita pela 

Embrapa, A. othonianum foi classificado como A. occidentale (Ribeiro et al., 2008). De 

acordo com Mitchel & Mori (1987), trata-se de uma espécie polimórfica dividida em dois 

ecótipos. O ecótipo do Cerrado possui pseudofruto menor e mais ácido quando comparado 

ao do Nordeste (Agostini-Costa et al., 2006), mas ambos apresentam porte arbóreo, 

medindo em torno de 2,75 metros (Naves, 1999) (Figura 2-1). 

No Cerrado a espécie é conhecida popularmente como cajuzinho-do-campo, 

ela é de distribuição restrita, presente nas fitofisionomias cerrado sentido restrito, cerradão 

e campo sujo (Mendonça et al., 1998). Tem como característica, ocorrência em solos 

concrecionários (Naves, 1999) (Figura 2-1). A distribuição é de forma contínua (Ratter et 

al., 2003; Gomes et al., 2011; Lemos et al., 2013) e as populações têm alta densidade, 

principalmente em localidades em que o solo tem maior acidez (Naves, 1999). 
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Figura 2.1 Exemplares da espécie A. occidentale ecótipo do Cerrado, demonstrando 

ocorrência em solo concrecionário (A) e na fitofisionomia cerrado sentido 

restrito (B). Fotos: Leciane Oliveira 

 

2.6.2 Morfologia floral, fenologia e dispersão 

 

Quanto à morfologia floral, A. occidentale possui inflorescências tipo panículas 

terminais ou axilares (Figura 2-2), com flores estaminadas e hermafroditas de coloração 

avermelhada ou rósea (Agostini-Costa et al., 2006). A floração acontece gradualmente e é 

duradoura, podendo permanecer por até três meses (Paiva et al., 2009). Michell & Mori 

(1987), descreveram que os vetores de polinização são abelhas e borboletas. Para o ecótipo 

do Cerrado, Silva et al. (2001) citam abelhas e vespas como os polinizadores. Em um 

levantamento das espécies polinizadas por abelhas, foi relatado que atualmente o principal 

polinizador do ecótipo do Cerrado é a espécie não nativa Apis mellifera. (Almeida et al., 

2003), assim como ocorre com o ecótipo do Nordeste (Paulino, 1992; Freitas & Paxton, 

1998; Lorenzi et al., 2006). 

 

A 
B 
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Figura 2.2 Tipo de floração da espécie A. occidentale ecótipo do Cerrado, evidenciando as 

diferentes cores de flores em uma panícula. Fotos: Leciane Oliveira 

 

Foi observado que a espécie é andromonóica (Rao & Hissan, 1957) e não 

existe autoincompatibilidade (Faluyi, 1983; Barros, 1995; Holanda-Neto et al., 2002; 

Aliyu, 2008). No entanto, há recursos que favorecem a fecundação cruzada (Sedgley & 

Griffin, 1989). A autopolinização é dificultada pelo fato do estigma das flores 

hermafroditas geralmente serem mais longo que os estames (Paiva et al., 2009) e somente 

o pólen proveniente de estames maiores são viáveis e participantes do processo reprodutivo 

(Freitas & Paxton, 1996). Com isso, a perda de aptidão atribuída à endogamia é reduzida 

(Sedgley & Griffin, 1989). 

Após a fecundação o pedicelo da flor aumenta de tamanho, formando um 

pedúnculo suculento originando o pseudofruto. O fruto verdadeiro é formado por drupa 

rígida (Figura 2-3), sua maturação acontece primeiro que a do pedúnculo (Mitchell & 

Mori, 1987). O fruto do ecótipo do Cerrado tem peso de aproximadamente 1,84g, 

comprimento de 19,34mm, largura 15,39 mm e espessura do fruto 9,98, o peso do 

pseudofruto é maior, com aproximadamente 7,15g (Correa et al., 2008). 

A espécie possui mecanismo de aborto seletivo, em que são descartados os 

frutos de autopolinização, evitando assim depressão endogâmica (Holanda-Neto et al., 

2002). Durante o ciclo de crescimento da planta, geralmente são alternados um ciclo 

vegetativo com uma fase reprodutiva. 

A dispersão dos frutos é feita comumente por morcegos frugíveros (Jhonson, 

1974), principalmente da espécie Artibeus lituratus (Bredt et al., 2012). 
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Figura 2.3 Fruto e pseudofruto da espécie A. occidentale ecótipo do Cerrado em 

desenvolvimento. Fotos: Leciane Oliveira 

 

2.6.3 O genoma e variabilidade genética 

 

Por meio de avaliação citológica, foi observado que A. occidentale é uma 

espécie diploide, sendo encontradas células diplóides e haploides com número de 

cromossomos igual a 2n = 42 e n = 21, respectivamente (Aliyu & Awopetu, 2007a). 

Em análise mais detalhada, utilizando marcadores moleculares, foi construído 

o mapa genético da espécie. O mapa masculino demonstrou a existência de 23 grupos de 

ligação, representando 64 % do genoma total e o feminino com 19 grupos cobrindo 68 % 

do genoma. A homologia entre os dois mapas foi estabelecida entre 13 grupos de ligação.  

Quanto à variabilidade genética, foi descrito na maioria dos trabalhos que a 

espécie possui alta variabilidade genética, esta observação foi feita tanto em trabalhos 

realizados com características morfológicas, quanto para dados moleculares. 

Um estudo avaliando oito características da castanha em três populações com 

ampla variabilidade genética, Faluyi (1987) encontraram alta variação nas características. 

O mesmo foi observado para análises de variáveis morfológicas e dados moleculares, 

realizadas em acessos do banco de germoplasma de Pacajus e em uma população 

espontânea do ecótipo do Nordeste (Pessoni, 2007). 

Para os acessos do Banco de germoplasma da Nigéria as análises 

demonstraram grande variação entre os acessos, formando vários grupos distintos para 
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análise multivariada com dados moleculares e morfológicos. A diferenciação foi 

relacionada à origem doa acessos, à ampla distribuição ecogeografica e a diferenças 

genéticas, sendo que os exemplares do Brasil demonstraram maior diferenciação (Aliyu & 

Awopetu, 2007b). As características do fruto foram os parâmetros morfológicos que mais 

diferenciaram os acessos. Em outro trabalho com o banco de germoplasma da Nigéria, foi 

identificada moderada diversidade genética ao analisar 59 acessos de três populações 

cultivadas (Aliyu & Awopetu, 2007c). 

Foi encontrada grande variação genética em quatro populações avaliadas no 

Malawi, em que foram utilizados caracteres quantitativos e qualitativos (Chipojola et al., 

2009). Em 49 indivíduos intimamente relacionados também do Malawi, foi encontrado alto 

polimorfismo quando testados marcadores microssatélites, de 65 marcadores testados 21 

foram polimorficos (Croxford et al., 2006). 

Contrapondo todos os resultados observados, uma análise com 91 indivíduos 

de quatro populações de acessos da Índia, utilizando marcadores de Polimorfismo de 

Comprimento de Fragmento Amplificado (AFLP) e dados morfométricos, apresentou 

baixa diversidade genética. No entanto, este resultado relacionado ao estreito parentesco 

ente os indivíduos que foram introduzidos (Archak et al., 2009). 

A variabilidade e a elevada heterozigose de A. occidentale são atribuídas, em 

parte, ao sistema reprodutivo, que é classificado como preferencialmente alógamo, e 

também ao tipo de propagação que é por meio de sementes (Araújo & Silva, 1995). 

 

2.6.4 Germinação e conservação da semente 

 

Com base em estudos realizados sobre a viabilidade das sementes de A. 

occidentale, foi observado que as sementes com maior densidade tiveram maior taxa de 

germinação, melhor crescimento da parte aérea, maior peso de massa seca e favoreceu a 

formação de mudas mais vigorosas, com rápido crescimento e florescimento (Barros, 

2002). 

De acordo com, Cavalcanti Júnior & Chaves (2001), as sementes germinam 

entre o 12º e 20º dia após a semeadura, as variações nesse tempo podem ter influência da 

umidade e temperatura, que tem valores ideais entre 30ºC e 35ºC. Sementes que germinam 

com prazo acima de 25 dias tendem a apresentar baixo vigor (Cavalcanti Júnior & Chaves, 
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2001). O melhor meio para a germinação das sementes de caju é o substrato composto de 

solos minerais e matérias orgânicas (Barros, 2002). 

Existe variação do comportamento das sementes durante o armazenamento, 

isto ocorre pela influência de fatores que afetam sua conservação, como a temperatura, 

umidade relativa do ar, grau de umidade das sementes e tipo de embalagem utilizada 

(Carneiro & Aguiar, 1993). Para armazenamento por períodos mais longos, de seis a doze 

meses, é aconselhável o armazenamento em temperaturas amenas, em torno de 20°C, desta 

forma é possível obter uma germinação próxima a 95% (Barros, 2002). O armazenamento 

em condições impróprias contribui para a redução da qualidade fisiológica das sementes. 

Baseado na sensibilidade das sementes ao dessecamento, Roberts (1974) as 

classificou como ortodoxas e recalcitrantes. As sementes ortodoxas suportam a 

desidratação a níveis de 2% a 5% de umidade sem qualquer dano, podendo serem 

armazenadas sob baixas temperaturas por períodos de 100 ou mais anos, sobrevivem de 

forma previsível, apresentando uma relação negativa entre o grau de umidade e a 

longevidade. 

Todas as espécies do gênero Anacardium podem ser propagas sexualmente e 

assexuadamente, por meio de gemas e nós dos colmos, a sua utilização em programas 

florestais ou para pomares comerciais exige a produção contínua da muda e em grande 

escala de mudas. A produção de mudas em condições naturais e em viveiros tem 

limitações devido a germinação irregular e lenta, com isso, uma opção que esta sendo 

implantada é a micropropagação, tanto para o ecótipo do Nordeste quanto para o do 

Cerrado (Assis et al., 2012). 

 

2.6.5 Importância Econômica 

 

Dentre a grande diversidade do Cerrado, existem espécies frutíferas com 

potencial de uso em sistemas tradicionais, tais como A. occidentale. O pseudofruto e fruto 

são consumidos de diferentes formas, in natura, suco, doces, compotas e castanhas (fruto), 

com grande valor nutricional. 

O caju é uma importante fonte de vitamina C, em menor quantidade de pró-

vitamina A, vitamina B1, vitamina B2 e niacina (Rodriguez-Amaya, 1996). Além de fibras 

dietéticas, solúveis (22%) e insolúveis (78%) (Lima et al., 2014). 
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Foi observado alto valor energético na castanha do caju, apresentou também 

18,8 % de proteínas, sendo estas formadas na grande maioria por aminoácidos essenciais e 

valor considerável de minerais (Freitas & Naves, 2010; Cristina et al., 2014). Também foi 

encontrado valor considerável de ácido ascórbico no suco do caju (Lima et al., 2014), este 

composto é importante para a produção e manutenção de colágeno, cicatrização, redução 

da susceptibilidade às infecções, na formação de ossos e dentes, absorção de ferro e 

prevenção do escorbuto. Compostos antioxidantes, que também auxiliam na no combate 

contra doenças, como ação antitumoral, também foram encontrados (Lima et al., 2014; 

Moo-Huchin et al., 2015). 

A utilidade do caju vai além da alimentícia, ele é bastante explorado na 

medicina popular. O pedúnculo é considerado como anti-sifilítico, a casca do caule é usado 

como antidiarreico, usado por meio de infusão ou decocção. As flores são expectorantes, e 

usadas como infusão (Silva et al., 2001). Devido à ação anti-inflamatória de compostos 

encontrados na casca do caule (Olajide et al., 2013), a espécie é bastante explorada na 

indústria farmacêutica. Foram desenvolvidos comprimidos à base de goma produzida com 

polímeros extraídos da castanha do caju (Gowthamarajan et al., 2012). A goma do caju 

também é explorada na produção de nano estruturas, que podem ser utilizadas na área 

médica como em sensores eletroquímicos (Araújo et al., 2012). Além disso, a preferência 

desta espécie por ambientes concrecionários faz com que ela seja de potencial interesse 

para preservação e manejo de grandes áreas do Cerrado (Agostini-Costa et al., 2006). 

 

2.6.6 Produção do caju 

 

Todo cultivo do caju é feito a partir de clones do ecótipo do Nordeste, que 

foram obtidos por programas de melhoramento. Desde sua implantação, o cultivo está 

aumentando bastante, isso é devido à produção de castanha que está em constante 

crescimento. Em 2012 a área utilizada para plantio da espécie expandiu para 779,8 ha, com 

a produção chegando até 377 kg/ha no ano de 2013 (IBGE, 2013). O cultivo é realizado 

somente na região Nordeste, com maior concentração no estado do Ceará (IBGE, 2013). 

No ranque mundial, em 2012 o Vietnã liderou a produção de castanha, com participação 

em 28 % da produção. A Índia ficou em segundo lugar contribuindo com 20 % da 

produção, seguida pela Nigéria com 17%, o Brasil participou com 6 % da produção (FAO, 

2012). 
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Devido ao seu potencial para a geração de emprego e renda em áreas com 

poucas alternativas economicamente viáveis, o caju foi introduzido em diversos 

agroecossistemas. A contínua expansão das áreas cultivadas requerem clones adaptados a 

novos ambientes, exigem coleção de base com alta diversidade genética, no entanto, um 

problema é que existem poucos clones estabelecidos e não suprem a necessidade de 

diversidade genética necessária (Barros et al., 2000). 

A prática de cultivo para o cajueiro ecótipo do Cerrado na região Centro- Oeste 

não foi determinada (Agostini-Costa et al., 2006), a produção ainda é feita por extrativismo 

de forma exploratória nas populações em remanescentes da vegetação. A exploração é feita 

por pequenos produtores rurais, que utilizam da comercialização do fruto e pseudofruto, 

feita em beira de estrada, ou com pequenas produções de compotas, doces e pingas, para 

complementar a renda familiar. A produção nas populações podem variar bastante entre os 

anos, por exemplo, em 2010 a produção foi baixa devido a baixa precipitação 

pluviométrico no estagio de florescimento (Crisóstomo, 2011). Diversas questões 

dificultam o sucesso da fruticultura como negócio, entre elas estão em destaque o tempo 

para o início da produção, tempo de estabilização da produção, produtividade, qualidade 

do produto, porte das plantas, formato e uniformidade de copa, precocidade e resistência a 

doenças (Barros et al., 1999). 
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3 Capítulo 1: SISTEMA REPRODUTIVO, ESTRUTURA 

GENÉTICA ESPACIAL E FLUXO GÊNICO 

CONTEMPORÂNEO EM Anacardium occidentale L. 
 

RESUMO 

 

O sistema reprodutivo tem grande influência na variabilidade genética da 

espécie e em como ela é distribuída em uma população. Avaliar o sistema reprodutivo 

juntamente com o fluxo gênico é fundamental para compreender a estrutura genética 

espacial intrapopulacional. O objetivo deste trabalho foi avaliar o sistema reprodutivo, o 

comportamento de dispersão de pólen e semente e a estrutura genética espacial em uma 

população de Anacardium occidentale L. ecótipo do Cerrado (cajuzinho-do-campo). 

Baseado em oito marcadores microssatélites foi observado que a espécie possui sistema 

reprodutivo predominantemente alógamo, a diferença da taxa de cruzamento multiloco e 

uniloco combinada indicou 16,4% de fecundação cruzada entre indivíduos aparentados. 

Com base na atribuição de paternidade e na análise Kindist foi observado fluxo gênico via 

pólen em maior proporção a curtas distâncias (41 m), mas podendo chegar a distâncias 

maiores que 130 m. A área efetiva de polinização foi de 9410 m
2 

e o tamanho efetivo de 

vizinhança de 18 indivíduos. Houve paternidade múltipla em todas as matrizes, com média 

de 6,7 doadores por matriz. O pool de pólen recebido pelas matrizes teve diferença 

significativa (фFT = 0,124). A dispersão de sementes provavelmente ocorre em distâncias 

maiores que da área amostrada, o que limitou a atribuições de pais dos indivíduos juvenis. 

Foi encontrada alta diversidade genética dentro da população, com redução dos valores dos 

indivíduos adultos para as sementes e aumento da endogamia. A vizinhança genética doa 

adultos foi grande (262 indivíduos), decorrente da fraca estruturação genética espacial. 

 

Palavras chave: dispersão, densidade populacional, fecundação cruzada, vizinhança 

genética. 
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ABSTRACT 

MATING SYSTEM, SPACE GENETIC STRUCTURE AND CONTEMPORARY GENE 

FLOW IN Anacardium occidentale L. 

 

The mating system has great influence on genetic variability and how it is 

distributed in a population. Evaluates it together with gene flow are important for 

understanding the spatial genetic structure intrapopulational. The objective of this study 

was to evaluate the reproductive system, pollen and seed dispersal behavior and spatial 

genetic structure in a population of Anacardium occidentale L. ecotype from Cerrado 

(cajuzinho-do-campo) Based in eight microsatellite markers was observed that the species 

has mating system predominantly alógamo, with a difference of outcrossing rate multilocus 

and single locus combined positive and significant, indicating the occurrence of 16.4% of 

outcrossing between related individuals. Based on the allocation of paternity and Kindist 

analysis showed that the pollen gene flow occurred in greater proportion to short distances 

(41 m), but may reach distances greater than 130 m. The effective area of pollination was 

9410 m2 and the effective size of the neighborhood of 18 individuals. The seed dispersal 

probably occurs at distances greater than the sampled area, which limited the powers of 

parents of juvenile individuals. Found high genetic diversity within the populationwith 

reduction the values of adults for seeds and increased inbreeding. The adults showed high 

genetic neighborhood (262 individuals), resulting from weak spatial genetic structure. 

 

Key words: dispersion, population density, genetic neighborhood, outcrossing. 

 

3.1 INTRODUÇÃO 

 

O sistema reprodutivo e o fluxo gênico são processos que têm forte influência 

na manutenção e distribuição da variabilidade genética dentro e entre populações (Wright, 

1940; Loveless & Hamrick, 1984; Vekemans & Hardy, 2004). Estes dois processos 

também estão relacionados ao nível de endogamia das populações (Wang et al., 2010). 

Sendo assim, conhecer como estes processos ocorrem em uma espécie permite 

compreender como funciona a distribuição dos alelos dentro e entre populações. 

Nas plantas o sistema reprodutivo é determinado por características como 

autocompatibilidade, forrageamento de polinizadores, aborto seletivo, fenologia de 

floração e densidade (Marshall & Folsom, 1991). O sistema reprodutivo pode ser  
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caracterizado utilizando marcadores genéticos (Ritland, 2002), des ta forma são descritos 

com maior detalhamento os componentes de cruzamento. 

Quando as características evolutivas da espécie favorecem o sistema 

reprodutivo preferencialmente alógamo, a espécie tem como característica manter maior 

variabilidade genética dentro das populações (Ritland & Jain, 1981; Ward et al., 2005).  

Nas plantas o fluxo gênico é definido pela distância de dispersão de semente e 

pólen, que estão relacionados ao comportamento e à capacidade de movimentação dos 

animais polinizadores e dispersoresde semente (Barrett, 2003). O fluxo gênico via pólen 

está estreitamente relacionado ao sistema reprodutivo da espécie (Manoel et al., 2012). 

Quando há redução do fluxo de pólen,  decorrente da diminuição da abundância dos 

polinizadores, é reduzido o sucesso reprodutivo (Nason & Hamrick, 1997; Dick et al., 

2003; Thomann et al., 2013). Outros fatores que influenciam o fluxo gênico são a 

distribuição espacial das árvores, a densidade populacional e a fenologia floral (Ghazoul, 

2005; Dick et al., 2008). 

A estruturação genética espacial está relacionada aos fatores ecológicos que 

influenciam a população e mecanismo de dispersão e pelo sistema  reprodutivo (Collevatti et 

al., 2010). Assim como, a capacidade da colonização de nova área está relacionada aos 

padrões do fluxo gênico (Martins et al., 2011).  

Conhecer os padrões do sistema reprodutivo e do fluxo gênico é fundamental 

para o desenvolvimento de estratégias de conservação mais consistentes. Conhecendo a 

distância de dispersão do pólen, é possível determinar a vizinhança efetiva de polinização 

(Austerlitz & Smouse, 2002), e, com isso, calcular o número de árvores matrizes para 

coleta de sementes, como parte de programas de conservação (Hamrick, 2004; Bessega et 

al., 2012). Com esta perspectiva, é importante conhecer como o padrão do sistema 

reprodutivo e do fluxo gênico de espécies com populações sob forte degradação. 

A. occidentale L. ecótipo do Cerrado, popularmente conhecido como 

cajuzinho-do-campo, é uma espécie com distribuição contínua em um afaixa do Cerrado 

(Ratter et al., 2003; Gomes et al., 2011; Lemos et al., 2013), ocorre em alta densidade 

(Lemos et al., 2013). O sistema reprodutivo ainda não foi caracterizado com precisão 

(Cavalcanti et al., 2013), observações feitas em experimentos de campo demonstram que 

existe alogamia (ex.: Paiva et al., 1998; Freitas & Paxton, 1998; Holanda-Neto et al., 2002; 

Aliyu, 2008). Pode ocorrer geitonogamia na espécie, uma vez que não existe sistema de 

autoincompatibilidade (Faluyi, 1983; Barros, 1995), porém há maior taxa de aborto em 
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sementes autofecundadas (Holanda-Neto et al., 2002). A espécie é andromonóica (Rao & 

Hissan, 1957), com floração gradual e duradoura, podendo durar até três meses (Paiva et 

al., 2009). A polinização é feita comumente por abelhas, um dos principais polinizadores 

atualmente é a abelha introduzida Apis mellifera (Freitas & Paxton, 1998; Silva et al., 

2001;  Lorenzi et al., 2006). A dispersão de semente é realizada por morcegos (Mitchel & 

Mori, 1987), principalmente os da espécie Artibeus lituratus (Bredt et al., 2012). 

Este trabalho teve como objetivo avaliar o sistema reprodutivo, a distância de 

dispersão de pólen e semente e a existência de estrutura genética espacial dentro de uma 

população de A. occidentale. Tendo a hipótese de trabalho que, o sistema reprodutivo é 

preferencialmente alógamo, a distância de dispersão de pólen ocorra entre vizinhos e as 

sementes são dispersas a longas distâncias, havendo então equilíbrio na distribuição 

espacial dos alelos dentro da população. 

 

3.2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.2.1 Área de coleta e material amostrado 

Para este trabalho foi amostrada uma população da espécie A. occidentale 

ecótipo do Cerrado no estado de Goiás, mais precisamente no município de Cocalzinho. O 

local foi escolhido por ter alta densidade da espécie, além de ter de fácil acesso e 

apresentado boa frutificação no ano da coleta (em 2011). Para a amostragem, foi 

delimitada uma área de 11.576 m
2
, antropizada, com fitofisionomia do cerrado sentido 

restrito, relevo plano com poucas ondulações e solo concrecionário. Foram amostradas 

todas as árvores da área, que foram classificadas como: juvenis, árvores não reprodutivas 

(com porte ainda pequeno e sem cicatrizes de inflorescência), totalizando 59 árvores; 

adultas, árvores reprodutivas sem frutificação ou que possuíam poucos frutos, total de 63 

árvores, e, matrizes (árvores adultas apresentando pelo menos 16 frutos), totalizando vinte 

árvores. Também foram coletados, aproximadamente, 16 frutos em cada matriz, com total 

de 364 sementes. As árvores foram georeferenciadas, com base nas informações das 

coordenadas geográficas (Apêndice P) obtidas por Sistema de Posicionamento Global 

(GPS) e então mapeadas (Figura 3.1), com auxílio do programa ArcGis versão 9.3. 
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Figura 3.1 Distribuição geográfica de 142 árvores adultas e juvenis da espécie A. 

occidentale ecótipo do Cerrado, em área amostrada no município de 

Cocalzinho de Goiás – Goiás 

 

3.2.2 Obtenção dos dados genéticos 

O DNA genômico foi obtido a partir de material foliar para as árvores e do 

endosperma para os frutos, conforme protocolo Cationic Hexadecyl Trimethyl Ammonium 

Bromide (CTAB), descrito por Doyle & Doyle (1987). No entanto, para obter DNA do 

endosperma com maior pureza, foi acrescentado uma lavagem com clorofórmio-álcool 

isoamílico (1:24) e uma precipitação com NaCl a 1 M. 

O polimorfismo nos indivíduos foi acessado utilizando oito pares de 

oligonucleotídeos para locos microssatélites desenvolvidos para esta espécie (Croxford et 

al., 2006), sendo eles Maor3, Maor6, Maor11, Maor16, Maor17, Maor41, Maor42 e 

Maor52. As informações sobre sequências dos oligonucleotídeos, como motivos e 

temperatura de anelamento podem ser observadas no Apêndice A. 

As reações em cadeia da polimerase foram feitas contendo, 15 ng de DNA 

genômico, 1X Tampão da enzima, 1,6 mM MgCl2, 0,21 mM dNTPs, 0,21 µg BSA (Bovine 
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Serum Albumin), 0,26 µM oligonucleotídeo (sense e antisense) e 1U de Taq DNA 

polimerase sob as condições de desnaturação inicial com 5 min a 94 °C, 30 ciclos com: 1 

min a 94°C, 1 min com temperatura de anelamento específica de cada oligonucleotídeo 

(°C), 1 minuto a 72 °C e extensão final com 30 minutos a 72 °C. Os fragmentos foram 

analisados em eletroforese capilar, utilizando analisador automático ABI-3100 (Applied 

Biosystems, CA). Os alelos foram nomeados no programa GeneMapper 3.5 (Applied 

Biosystems, CA), utilizando o marcador padrão GeneScan
TM

 500 Rox
TM

 Size Stardard 

(Applied Biosystems, CA). 

 

3.2.3 Caracterização da variabilidade genética 

Para caracterizar a variabilidade genética existente nos locos foram estimados, 

o número médio de alelos por loco (A), coeficiente de endogamia (f), heterozigozidade 

esperada sob equilíbrio de Hardy-Weinberg (He) e heterozigosidade observada (Ho). Estes 

parâmetros também foram utilizados para caracterizar a variabilidade existente nas três 

fases de vida amostradas (adulto, juvenil e semente). Também foi estimado o coeficiente 

de endogamia para cada família (matriz e progênie), buscando identificar evidências de 

alelo nulo. Estas análises foram realizadas com o auxílio do programa FSTAT 2.9.3.2 

(Goudet, 2002). 

A partir das frequências alélicas foram estimados os parâmetros que 

determinam o poder de discriminação de indivíduos de cada loco em análise, estes 

parâmetros são de grande importância em estudos de parentesco e paternidade, sendo eles: 

a probabilidade de identidade genética (I) (Paetkau et al., 1995), que é a probabilidade de 

dois indivíduos amostrados ao acaso apresentarem o mesmo genótipo em um mesmo loco 

e a probabilidade de exclusão de paternidade (Q), que corresponde ao poder de um loco em 

excluir da paternidade um indivíduo aleatório que não seja o verdadeiro pai. Em seguida, 

foram estimados os valores combinados de cada parâmetro, utilizando o programa Identity 

v.1.0 (Wagner & Sefc, 1999). 

 

3.2.4 Avaliação do sistema reprodutivo 

Para avaliar o sistema reprodutivo foram estimados os parâmetros baseados nos 

modelos de cruzamento misto (Ritland & Jain, 1981) e cruzamentos correlacionados 

(Ritland, 1989), no programa MLTR (Ritland, 2002). O modelo misto segue os 

pressupostos que o conjunto de pólen é homogêneo para o cruzamento de todos os 
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genótipos maternos, a fecundidade é uniforme entre as plantas, os alelos dos diferentes 

locos segregam de forma independente e por fim que os locos não passaram por seleção ou 

tiveram mutação no período entre a fertilização e as análises. 

Os parâmetros estimados foram as frequências alélicas de óvulo e pólen; o 

índice de fixação nas matrizes (𝐹̂𝑚𝑎𝑡); a taxa populacional de cruzamento multiloco (𝑡̂𝑚); a 

taxa populacional de cruzamento uniloco (𝑡̂𝑠); a taxa de cruzamento entre indivíduos 

aparentados (𝑡̂𝑚 − 𝑡̂𝑠); a correlação multiloco de paternidade (𝑟̂𝑝(𝑚)) e a correlação 

uniloco de paternidade (𝑟̂𝑝(𝑠)). O desvio padrão foi obtido com 1.000 bootstraps e 

intervalo de confiança de 95% de probabilidade. Foi estimada também a proporção média 

de pares de irmãos de autofecundação (𝑃̂𝐼𝐴 = 𝑆̂), irmãos-completos (𝑃̂𝐼𝐶 = 𝑡̂𝑚𝑟̂𝑝) e meios-

irmãos (𝑃̂𝑀𝐼 =  𝑡̂𝑚(1 − 𝑟̂𝑝). 

 

3.2.5 Atribuição de paternidade 

Foi feito teste de atribuição de paternidade para as sementes e para os juvenis 

amostrados. Sendo que, para as sementes buscou-se determinar os possíveis doadores de 

pólen, considerando que a mãe de cada semente (Matriz) é conhecida. Para os juvenis, as 

análises foram realizadas buscando determinar os dois parentais. As duas análises foram 

realizadas utilizando o método de alocação categórica (Jones & Ardren, 2003). 

Este método infere a paternidade pela razão de verossimilhança (likelihood 

ratio, LR) entre as probabilidades das hipóteses alternativas: H1- candidato a doador de 

pólen ser verdadeiro e H0 - candidato a doador de pólen ser de ocorrência aleatória na 

população. Para cada candidato é calculada a LR total, estimada pela multiplicação das LR 

de cada loco, sendo assumido que os locos segregam de forma independente. O LOD score 

positivo (logaritmo da chance) do LR total indica que o candidato é mais provável de ser o 

doador de pólen verdadeiro que outro candidato selecionado aleatoriamente. Quando dois 

ou mais candidatos apresentaram LOD score positivo é utilizado a estatística Δ (delta) para 

determinar qual é o doador de pólen. Esta estatística consiste na diferença dos LOD score 

do doador mais provável e do segundo doador de pólen mais provável, a significância dos 

valores de Δ foram testada por testes de paternidade simulados, no final da simulação são 

gerados valores críticos de Δ. O candidato a doador de pólen com o maior LOD score será 

indicado a ser o provável pai se a diferença entre o seu LOD score e o do segundo 

candidato a doador de pólen (Δ score) for maior do que o Δ crítico. 
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Esta análise foi realizada utilizando duas simulações, ambas assumindo que: a 

proporção de árvores adultas amostradas foi 80%, a proporção de locos genotipados foi de 

100% e a taxa de erro de genotipagem foi de 0,01. Na primeira simulação, a determinação 

do doador de pólen foirealizada com intervalo de confiança restrito de 99% e relaxado de 

95%. Em seguida, a simulação foi repetida alterando os níveis de confiança para o restrito 

de 85% e o relaxado de 80%. As simulações foram feitas no programa CERVUS 3.0 

(Kalinowski et al., 2007), utilizando 5.000 repetições. 

Após o conhecimento dos doadores de pólen foi gerada a distribuição de 

frequência das distâncias de dispersão de pólen e comparada com a distância entre os 

indivíduos adultos. A diferença entre as distribuições foi feita pelo teste de Kolmogorov -

Smirnov (Sokal & Rohlf, 1995), programa Systat® software, Inc. 2007. 

 

3.2.6 Vizinhança genética 

Com base no coeficiente de parentesco (Fij) e na utilizando a inclinação da 

regressão b foi estimado o tamanho da vizinhança genética (Nb), seguindo o modelo de 

isolamento por distância, como proposto por Vekemans & Hardy (2004). 

 

3.2.7 Estimativa indireta de fluxo gênico contemporâneo 

A distância de dispersão de pólen foi estimada a partir dos genótipos das 

matrizes (mãe) e das sementes (progênie), utilizando o programa Kindist (Robledo-

Arnuncio et al., 2006, 2007). O programa estima a curva de dispersão de pólen com base 

na medida normalizada da correlação de paternidade entre pares de matrizes. Tendo como 

premissa o decaimento da correlação de paternidade entre pares de matrizes com o 

aumento da distância geográfica (Robledo-Arnuncio et al, 2007). Embora a obtenção de 

uma estimativa exata da densidade efetiva de doadores de pólen seja difícil, o programa 

Kindist permite uma estimativa mais precisa da dispersão de pólen (Robledo-Arnuncio et 

al., 2006). 

 

3.2.8 Diferenciação do conjunto de pólen recebido pelas matrizes 

Para avaliar a estruturação do conjunto de pólen entre as árvores matrizes, foi 

estimado o parâmetro фFT (Austerlitz & Smouse, 2001; Smouse et al., 2001). Este 

parâmetro representa a diferenciação das frequências alélicas entre o conjunto de pólen 

recebido pelas árvores matrizes. O фFT permite avaliar se o conjunto de pólen recebido por 
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uma matriz ocorre de forma aleatória ou se existe diferenciação entre o recebimento de 

pólen de acordo com a localização geográfica da matriz. Este parâmetro foi obtido para o 

conjunto de matrizes e entre os pares, utilizado o programa TWOGENER (Austerlitz & 

Smouse, 2001; Smouse et al., 2001). 

Para avaliar se a diferenciação do conjunto de pólen aumenta com a distância 

geográfica das matrizes, foi realizado teste de Mantel com base nos valores de фFT par a 

par e distância geográfica. 

 

3.2.9 Vizinhança genética 

A área efetiva média de vizinhança de polinização (𝐴̂𝑒𝑝) foi calculada para 

cada árvore matriz a partir da variância da dispersão de pólen (𝜎2), assumindo uma área 

circular central ao redor da árvore matriz. A variância de dispersão de pólen foi estimada a 

partir da distância entre as árvores matrizes que originaram as sementes e seus respectivos 

doadores de pólen alocados pela análise de paternidade. Também foi estimado o tamanho 

efetivo de vizinhança (Ne), baseando na área efetiva e na densidade efetiva de indivíduos 

reprodutivos. Com base nesses dois parâmetros, foi feita estimativa direta do número de 

migrantes por geração Nem, de acordo com Trapnell & Hamrick (2005). 

 

3.2.10 Estrutura genética espacial 

A estruturação genética das famílias foi determinada pela estimativa da 

diferenciação genética utilizando o FST, de acordo com o modelo de análise de variância de 

frequências alélicas conforme Weir & Cockerham (1984). Para esta análise foi utilizado o 

programa FSTAT 2.9.3.2 (Goudet, 2002). 

A estrutura genética espacial foi determinada a partir do coeficiente de 

parentesco de Nason Fij (Loiselle et al., 1995), que corresponde à probabilidade de 

amostrar aleatoriamente dois alelos em dois indivíduos e eles serem idênticos por 

descendência. Para testar a estruturação espacial do parentesco, foi feita autocorrelação dos 

valores de Fij em função da distância espacial entre classes de distância (em metros). 

Esta análise foi realizada separadamente para os indivíduos adultos, em doze 

classes de distâncias, com os limites superiores de 17, 25, 32, 392, 45, 52, 59, 66, 76, 90, 

106 e 174. Para os indivíduos juvenis a análise foi feita com dez classes de distâncias com 

os limites de 12, 21, 28, 34, 40, 47, 55, 63, 74, 112. E por fim, a análise com adultos e 

juvenis juntos ao longo de dez classes de distância, 16, 25, 32, 40, 47, 55, 63, 74, 92, 174. 
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Dessa forma foi possível fazer comparações entre os dois estágios de vida e avaliar como a 

distância espacial está influenciando o parentesco. 

As análises foram realizadas no programa Spatial Pattern Analysis of Genetic 

Diversity ,SPAGeDI 1.2, (Hardy & Vekemans, 2002). Os teste foram feitos com 10.000 

permutações. Para verificar a significância do parentesco em todas as classes de distância 

foi estimada a regressão do intervalo de confiança dos valores de Fij, usando jackknife, 

entre os locos. A intensidade da estrutura espacial foi quantificada pelo parâmetro genético 

𝑆̂𝑝, estimado com base no coeficiente médio de parentesco entre os indivíduos da primeira 

classe de distância e a inclinação da regressão (Vekemans & Hardy, 2004). Os 

correlogramas foram construídos com o auxílio do programa Systat® software, Inc. 2007. 

A diferença entre a distribuição espacial dos indivíduos adultos e juvenis foi testada com 

base nas distribuições das frequências de distância entre pares de indivíduos (entre adultos, 

juvenis), que foram comparadas e testadas utilizando teste de Kolmogorov – Smirnov 

(Sokal & Rohlf, 1995) programa Systat® software, Inc. 2007. 

 

3.3 RESULTADOS 

 

3.3.1 Caracterização dos locos microssatélites 

Todos os locos estão em equilíbrio de ligação, eles demonstraram ser 

independentes quando testado o desequilíbrio de ligação (p < 0,00075). Apresentaram alto 

poder de exclusão de paternidade (QC = 0,99855) e baixa probabilidade de identidade 

(IC=6,677e
-009

). 

O polimorfismo foi alto, com número de alelos variando de 7 a 13 para os 

locos Maor41 e Maor42, respectivamente, e média igual a 10,75 (Tabela 3.1). A 

heterozigosidade observada foi menor que a esperada em equilíbrio de Hardy-Weinberg 

para a maioria dos locos, somente para o loco Maor17 o Ho foi maior (Tabela 3.1). Com 

isso, a endogamia também foi significativa para a maioria dos locos, exceto para os locos 

Maor42 e Maor17 (Tabela 3.1). Comparando os níveis de endogamia dentro de cada 

família (matriz e progênie) não foram encontradas evidências de alelo nulo. 
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Tabela 3.1 Caracterização de oito locos microssatélite utilizados em análise genética dos 

indivíduos de uma população de A. occidentale ecótipo do Cerrado 

Locos A Ar He Ho f  Q  I 

Maor11 10 9,976 0,760 0,715 0,265* 0,623648 0,063585 

Maor16 11 11,000 0,537 0,474 0,271* 0,497479 0,118774 

Maor3 12 12,000 0,880 0,573 0,161* 0,749496 0,028073 

Maor42 13 12,897 0,800 0,693 0,024 0,681410 0,045281 

Maor6 11 9,973 0,679 0,467 0,306* 0,501798 0,114347 

Maor17 10 9,285 0,634 0,824 -0,244 0,295718 0,263767 

Maor41 7 6,711 0,287 0,263 0,235* 0,199093 0,445487 

Maor52 12 11,727 0,801 0,781 0,068* 0,660343 0,051766 

Média 10,75 10,448 0,679 0,598 0,127 QC=0,99855 IC=6,677e
-009

 

*valor de p significativo (p ≤ 0,0063). A número de alelos, Ar riqueza alélica, He hererozigosidade esperada 

sob equilíbrio de Hardy-Weinberg, Ho hteterozigosidade observada, f coeficiente de endogamia, Q 

probabilidade de exclusão de paternidade e I probabilidade de identidade. 

 

3.3.2 Variabilidade genética da população 

Para as três fases de vida analisadas foram encontrados níveis semelhantes de 

alelos e diversidade genética. O nível mais alto de diversidade genética foi observado nos 

indivíduos adultos com valor igual a 0,692 (Tabela 3.2). A heterozigosidade observada 

também teve maior nível nos indivíduos adulto e mais baixo nas sementes, que também 

apresentaram endogamia significativa (Tabela 3.2). Os valores de diversidade genética 

encontrado para os adultos e juvenis tiveram diferença significativa (p = 0,031). Já a 

diversidade genética das sementes não foi significativamente diferente dos valores 

encontrados para os adultos e para os juvenis, com valores de p iguais a 0,303 e 0,279, 

respectivamente. A endogamia e a heterozigosidade observada encontradas para as 

sementes apresentaram diferença significativa em relação aos valores encontrados para os 

juvenis (p = 0,009 e p = 0,006, respectivamente) e adultos (p = 0,019 e p = 0,019, 

respectivamente). A endogamia e a heterozigosidade observada dos adultos e juvenis não 

apresentaram diferença significativa (p = 0,259 e 0,664, respectivamente). A diversidade 

genética das matrizes foi semelhante à das progênies (sementes), com valor igual a 0,662, 

no entanto, a heterozigosidade observada foi maior, com valor igual a 0,721 e a endogamia 

não foi significativa (Tabela 3.2). 
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Tabela 3.2 Variabilidade genética para indivíduos de uma população de A. occidentale 

ecótipo do Cerrado em três fases de vida 

Fases N A He Ho f 

Adulto e Matriz 81 70 0,692 0,671 0,030 

Matriz 20 52 0,662 0,727 -0,098 

Juvenil 56 61 0,639 0,659 -0,032 

Semente 369 78 0,664 0,554 0,166* 

*valor de p significativo (p ≤ 0,0021). A número de alelos, He diversidade genética (Nei, 

1978), Ho heterozigosidade observada, f coeficiente de endogamia. 

 

3.3.3 Sistema reprodutivo 

Foram encontradas taxas altas de cruzamento multiloco (𝑡̂𝑚 = 0,945, DP = 

0,024) e uniloco (𝑡̂𝑠 = 0,781, DP = 0,045) para o conjunto de famílias (matrizes e 

sementes), sendo que todos os valores foram significativos (Tabela 3.3). A estimativa da 

diferença entre a taxa de cruzamento multiloco e uniloco combinada para todas as famílias 

também foi positiva e significativa (Tabela 3.3), indicando a ocorrência de 16,4% (𝑡̂𝑚 − 𝑡̂𝑠 

= 0,164, DP = 0,028) de cruzamento entre indivíduos aparentados. A correlação de 

autofecundação foi positiva e significativa (rs = 0,246, DP = 0,238), explicando a variação 

na taxa de cruzamento entre as matrizes (Tabela 3.3). De acordo com a correlação de 

paternidade (rp(m) = 0,206), pode-se concluir que 20,6 % dos cruzamentos são biparentais, 

com base nesta estimativa é possível determinar que o número efetivo de doadores de 

pólen em cada matriz é de 4,85 (Tabela 3.3). Foi observada também que existe maior 

proporção de meios irmãos (75 %), quando comparado às proporções de irmãos germanos 

(19,4 %) e de autofecundação (0,055 %). 
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Tabela 3.3 Padrão do sistema reprodutivo e endogamia em uma população de A. 

occidentale no Cerrado brasileiro 

Parâmetros Valores 

Número total de matrizes 20 

Número total de sementes 364 

Endogamia nos parentais 0,190 (0,027) 

Endogamia nas sementes 0,166 

Taxa de cruzamento multiloco (𝑡̂𝑚) 0,945 (0,024) 

Taxa de cruzamento uniloco (𝑡̂𝑠) 0,781 (0,045) 

 

Taxa de cruzamento entre parentes (𝑡̂𝑚 − 𝑡̂𝑠) 0,164 (0,028) 

Correlação de autofecundação (rs) 0,246 (0,238) 

Correlação multiloco de paternidade (rp(m)) 0,206 (0,049) 

Cruzamento envolvendo árvores polinizadoras parentes (rp(s) - rp(m)) 0,032 (0,047) 

Número médio de árvores doadores (Nep = 1/rp(m)) 4,854 

Proporão de irmãos-germanos (PIC = rp(m)tm) 0,194 

Proporão de meios-irmãos (PMI = tm(1-rp(m))) 0,750 

Proporção de irmãos de autofecundação (PIA = 1-tm) 0,055 

 

Para a maior parte das famílias foram encontrados valores baixos de 

cruzamento entre indivíduos aparentados (𝑡̂𝑚 − 𝑡̂𝑠). Apenas para as famílias das matrizes 

12 e 13 foram encontrados valores mais altos, iguais a 0,529 e 0,540, respectivamente 

(Tabela 3.4). 
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Tabela 3.4 Caracterização do sistema reprodutivo para vinte famílias de uma população de 

A. occidentale ecótipo do Cerrado 

Família N 𝑡̂𝑚 𝑡̂𝑠 𝑡̂𝑚 − 𝑡̂𝑠 
Matriz 1 21 0,950 0,813 0,137 

Matriz 2 18 1,0 0,832 0,393 

Matriz 3 21 0,950 0,777 0,484 

Matriz 4 19 1,0 1,008 0,192 

Matriz 5 17 1,0 0,959 0,241 

Matriz 6 21 1,0 0,876 0,324 

Matriz 7 20 0,904 0,732 0,173 

Matriz 8 20 1,0 0,818 0,382 

Matriz 9 21 1,0 0,888 0,312 

Matriz 10 20 0,800 0,523 0,277 

Matriz 11 19 0,531 0,200 0,330 

Matriz 12 21 0,858 0,330 0,529 

Matriz 13 20 1,0 0,660 0,540 

Matriz 14 20 0,950 0,868 0,082 

Matriz 15 21 0,879 0,859 0,02 

Matriz 16 18 1,0 0,981 0,219 

Matriz 17 19 0,953 0,884 0,069 

Matriz 18 19 0,954 0,912 0,041 

Matriz 19 12 1,0 0,807 0,393 

Matriz 20 17 1,0 0,832 0,368 
N número de indivíduos em cada família, 𝑡̂𝑚 taxa de cruzamento muliloco, 𝑡̂𝑠 taxa de cruzamento uniloco e 

𝑡̂𝑚 − 𝑡̂𝑠 diferença entre a taxa de cruzamento multiloco e uniloco 

 

3.3.4 Atribuição de Paternidade para as sementes e distância de dispersão de pólen 

Baseado na análise de probabilidade de paternidade categórica foi possível 

determinar os prováveis doadores de pólen para 176 sementes (49 %), do total de 364 

sementes. Destas atribuições 125 foram obtidas com ∆ score superior ao ∆ crítico de 1,22 

no nível de 85 % de probabilidade, mais 51 candidatos foram atribuídos com ∆ score 

superior ao delta crítico de 0,69 com 80 % de probabilidade. 

Pela distância entre os pais atribuídos e as matrizes foi estimada a distância de 

dispersão de pólen, que variou entre 0 e 134 metros (Figura 3.2 e Apêndice O), com média 

igual a 56,5 metros. A proporção de autofecundações (distância 0) foi igual a 17 % e 

ocorreram em sete árvores matrizes, sendo elas Matrizes 7, 8, 10, 11, 12, 13, 14. A maior 

proporção de dispersões de pólen ocorreu entre 50 – 95 metros (42,04 %), as dispersões 

entre 1 – 45 metros ocorreu em 25,5 % e acima de 100 metros para 14,2 % (Figura 3.2). 
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Figura 3.2 Distribuição de frequência das distâncias de dispersão de pólen em uma 

população de A. occidentale ecótipo do Cerrado 

 

A distribuição das frequências das distâncias de dispersão de pólen foi 

significativamente diferente da distribuição dos indivíduos adultos na população, com teste 

Kolmogorov – Smirnov = 0,176 e valor de p < 0,001. A diferença entre frequências das 

distâncias dos vizinhos mais próximos e distância de dispersão de pólen também foi 

significativa, teste Kolmogorov – Smirnov = 0,746 valor de p < 0,001. 

Dos 81 indivíduos adultos, 56 participaram da fecundação das 176 sementes, 

sendo que 4 indivíduos contribuíram em maior proporção, sendo eles as Matrizes 11 e 12 e 

os Adultos 1 e 60 (Apêndice O). Houve múltipla paternidade em todas as famílias (Tabela 

3.5), com grande variação no número efetivo de polinizadores de pólen entre as matrizes. 

O indivíduo Adulto 60 teve a maior proporção de pólens doados (Figura 3.3 e Apêndice 

O), fecundando 19 sementes. Este indivíduo também teve os pólens dispersados em maior 

distância, com 134,08 m (Figura 3.4). A contribuição dos prováveis pais para o pool de 

pólen de cada matriz foi de aproximadamente um pólen por matriz (1,43 pólen/matriz, DP 

± 0,54). A grande contribuição da matriz 11 na fecundidade é devido à alta ocorrência de 

autofecundação, com 84,61 % (Tabela 3.5). 

A Matriz 9 recebeu pólen do maior número de doadores, com um total de 13 

doadores (Tabela 3.5), sendo que a maior parte destes doadores estão em distância mais 

longas, quando comparado a distância dos doadores das outras matrizes (Figura 3.5). 
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Tabela 3.5 Número efetivo de doadores de pólen (Np) para vinte árvores matriz de uma 

população de A. occidentale ecótipo do Cerrado e número de autofecundações 

 

 

Figura 3.3 Números de paternidades atribuídas aos indivíduos adultos de uma população 

de A. occidentale ecótipo do Cerrado, no município de Cocalzinho – Goiás 

Matriz Número de 

sementes 

Np Número de 

autofecundações 

Matriz 1 7 5 2 

Matriz 2 10 8 - 

Matriz 3 10 8 3 

Matriz 4 10 10 - 

Matriz 5 3 3 1 

Matriz 6 12 11 - 

Matriz 7 9 7 - 

Matriz 8 9 8 - 

Matriz 9 13 13 - 

Matriz 10 8 4 3 

Matriz 11 14 5 9 

Matriz 12 13 5 7 

Matriz 13 6 4 1 

Matriz 14 8 8 1 

Matriz 15 10 9 - 

Matriz 16 4 2 - 

Matriz 17 8 4 - 

Matriz 18 10 9 - 

Matriz 19 6 6 - 

Matriz 20 6 5 2 

Média 8,8±2,94 6,7±2,79 1,45±2,40 
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Figura 3.4 Distância de dispersão de pólen em uma população de A. occidentale ecótipo 

do Cerrado, destacando a árvore que teve maior contribuição na doação de 

pólen (A 60) e, no círculo, as árvores matriz que tiveram maior percentual de 

autofecundações (M10 e M 11). As linhas indicam a distância entre A 60 e a 

árvore mais distante que recebeu seu pólen (M9), com 133 metros, e a arvore 

M17 que recebeu a maior quantidade de pólens fecundados 
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Figura 3.5 Árvores que contribuíram para o pool de pólen recebido por uma árvore matriz 

(M09) em uma população de A. occidentale ecótipo do Cerrado, evidenciando 

a distância que ocorreu o fluxo de pólen. As linhas demonstram a distância 

geográfica entre os doadores e a matriz 

 

3.3.5 Distância de dispersão de pólen 

Pela análise Kindist foi identificado que a distância de dispersão de pólen, com 

base na correlação de paternidade e distância espacial, ocorre com valor aproximado em 40 

metros (Figura 3.6). 
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Figura 3.6 Distância de dispersão de pólen em uma população de A. occidentale ecótipo 

do Cerrado 

 

3.3.6 Diferenciação genética entre pool de pólen recebido pelas matrizes 

Foi observado que existe diferenciação genética entre o pool de pólen recebido 

pelas matrizes, com фFT total igual a 0,124. No entanto, esta diferenciação não está 

relacionada com a distância espacial (r = 0,101, p = 0,112). 

 

3.3.7 Área efetiva de polinização e tamanho efetivo de vizinhança 

Com base na distância de dispersão de pólen foi encontrada área efetiva de 

polinização (Ae), com valor igual a 9410 m
2
. O tamanho efetivo de vizinhança genética 

(Ne) foi igual a 18 indivíduos. Considerando esses valores, o número de migrantes por 

geração (Nem) foi estimado em 4,61. 

 

3.3.8 Atribuição de Paternidade para juvenis e dispersão de semente 

Para os juvenis foi possível atribuir os dois parentais (genitores masculino e 

feminino) para 5 % dos indivíduos, totalizando 3 indivíduos do total de 56. A atribuição foi 

estabelecida para o indivíduo juvenil 48 com ∆ score superior ao ∆ crítico de 3,17 no nível 

de 85 % de probabilidade, para os indivíduos juvenil 5 e 56 o ∆ score superior ao delta 

crítico de 2,62 com 80 % de probabilidade. A distância média de dispersão das sementes 
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foi de 66,33 metros, variando entre 27,08 - 106,77 metros (Tabela 3.6), sendo que a 

distância mais longa foi entre o adulto 60 e juvenil 48 (Figura 3.7). 

 

Tabela 3.6 Distância de dispersão de semente em uma população de A. occidentale ecótipo 

do Cerrado 

Juvenis Parental 1 Distância de 

dispersão (m) 

Parental 2 Distância de 

dispersão (m) 

Média 

Juvenil 5 Adulto 17 27,08 Matriz 13 61,72 44,4 

Juvenil 48 Adulto 39 61,07 Adulto 60 106,77 83,92 

Juvenil 56 Matriz 6 52,32 Matriz 8 89,40 70,86 

Total - - - - 66,39 

 

 

Figura 3.7 Atribuição dos parentais para três indivíduos juvenis de uma população de A. 

occidentale ecótipo do Cerrado, evidenciando a distância de dispersão das 

sementes, com base na localização dos parentais. As linhas indicam a 

distância dos juvenis de seus prováveis pais 
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3.3.9 Estrutura genética espacial 

Foi encontrada estruturação genética significativa entre as famílias, o FST teve 

valor igual a 0,198 (p < 0,001). Houve correlação significativa entre parentesco (Fij) e 

distância espacial para os indivíduos adultos em duas classes de distância, para as classes 

de distância 2 (25,4 metros) e 5 (45,6 metros) o parentesco foi negativo (Figura 3.8). 

Porém, o coeficiente de determinação foi baixo (R
2
 = 0,0005), e, além disso, a força da 

estruturação espacial foi negativa (Sp = -0,00381 ) (Tabela 3.7). Para os juvenis e para o 

conjunto de juvenis e adultos, a autocorrelação espacial não foi significativa (Tabela 3.6 e 

Figuras 3.9 e 3.10). As diferenças das distâncias par a par entre os indivíduos juvenis 

foram significativamente diferentes das distâncias dos adultos (Kolmogorov – Smirnov = 

0,171, p < 0,001), a média de distância entre juvenis foi de 4,24 metros e para os adultos 

foi de 5,64 metros. 

O tamanho da vizinhança genética e distância de dispersão não puderam ser 

estimados para os juvenis e para o conjunto dos adultos e juvenis devido à falta de 

estrutura genética espacial significativa. Entretanto, para os adultos que tiveram 

estruturação significativa, o tamanho da vizinhança genética foi de 262 indivíduos (Tabela 

3.7). 

 

Tabela 3.7 Estruturação genética espacial de indivíduos adultos e juvenis em uma 

população de A. occidentale ecótipo do cerrado 

Fase de vida N b ± SE R
2
 Fij Sp Nb 

Juvenil 56 -0,0003
ns

 ± 0,0039 0,5338 0,0096 - - 

Adulto 81 0,00381* ± 0,0025 0,0005 -0,00013 -0,00381 262,33 

Adulto e Juvenil 137 0,00033
ns 

± 0,0014 0,4340 0,0046 - - 
*não significativo. N número de indivíduos, b inclinação da regressão, R

2
 coeficiente de determinação, Fij 

parentesco da primeira classe de distância, Sp força da estruturação espacial e Nb vizinhança genética 
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Figura 3.8 Relação entre parentesco (Fij) e distância geográfica para 56 indivíduos juvenis 

de uma população de A. occidentale ecótipo do Cerrado, ao longo de 10 classes 

de distância (metros). As barras verticais indicam o erro padrão 

 

 

Figura 3.9 Relação entre parentesco (Fij) e distância geográfica para 81 indivíduos adultos 

de uma população de A. occidentale ecótipo do Cerrado, ao longo de doze 

classes de distância (metros). As barras verticais indicam o erro padrão 
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Figura 3.10 Relação entre parentesco (Fij) e distância geográfica, ao longo de 10 classes 

de distância (metros), para 137 indivíduos adultos e juvenis de uma 

população de A. occidentale ecótipo do Cerrado. As barras verticais indicam 

o erro padrão 
 

3.4 DISCUSSÃO 

 

3.4.1 Caracterização dos locos microssatélite 

O conjunto de loco analisados demostrou alto nível de polimorfismo, como o 

esperado para locos microssatélites (Goldstein & Schlotterer, 1999). O polimorfismo 

encontrado neste trabalho, com média igual a 10,75, foi maior que o encontrado para 

Anacardium humile em trabalhos que utilizaram os mesmos marcadores moleculares, com 

valores iguais a 5,08 alelos/loco (Soares et al., 2013) e 5,4 alelos/loco (Cota et al., 2012). 

Apesar de considerado alto, o polimorfismo de A. occidentale ecótipo do Cerrado 

apresentou valor menor que de algumas espécies do Cerrado, como exemplo, Caryocar 

brasiliense com média de 18,2 alelos/loco (Collevatti et al., 2010b) e Tabebuia aurea com 

36 alelos/loco (Braga & Collevatti, 2011). 

O conjunto de locos demonstrou ser ideal para as análises realizadas neste 

trabalho, o alto polimorfismo juntamente com a baixa probabilidade de identidade e o alto 

poder de exclusão de paternidade, permitem caracterizar de forma eficiente a variabilidade 

genética existente na população, assim como, identificar com maior precisão os parentais. 
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3.4.2 Sistema reprodutivo 

O sistema reprodutivo das plantas é uma característica biológica importante por 

ser um fator determinante para a diversidade genética, estrutura populacional e potencial 

evolutivo das populações de plantas. O método utilizado para caracterizar o sistema 

reprodutivo a partir de marcadores genéticos (Ritland, 2002), descreve com maior 

detalhamento os componentes de cruzamento, levando em consideração os eventos de 

autopolinização e migração. 

Com base nos valores de endogamia biparental (𝑡̂𝑚 − 𝑡̂𝑠) observados em todas 

as famílias avaliadas neste trabalho, sugere-se que a reprodução na população ocorre 

predominantemente por fecundação cruzada, como proposto por Lee (2000) e Ritland 

(2002). Baseando nos resultados encontrados neste trabalho e nas informações contidas na 

literatura (Barros, 1995; Crisóstomo et al., 1995; Aliyu & Awopetu, 2007; Aliyu, 2008), é 

possível sugerir que A. occidentale possui sistema reprodutivo predominantemente 

alógamo. Este resultado ajuda a explicar o nível alto de variabilidade genética encontrada 

na população, uma vez que, a variabilidade está intimamente relacionada ao sistema de 

cruzamento (Ward et al., 2005). 

Como a espécie é hermafrodita e autocompatível, seria esperado encontrar alta 

taxa de autofecundações. No entanto, a proporção de autofecundação foi baixa, indicando 

que a maior parte dos cruzamentos ocorre por fecundação cruzada. Sendo assim, 

provavelmente a endogamia é devido ao cruzamento entre indivíduos aparentados. Este 

resultado está relacionado à morfologia floral, em que os estigmas das flores hermafroditas 

são maiores que os estames, impossibilitando autofecundações na mesma flor (Paiva et al., 

2009). Além disso, foi observado que somente os pólens de estames maiores são viáveis 

(Freitas & Paxton, 1996), contribuindo também para a fecundação cruzada. Outro fator que 

deve ser levado em conta é a maior taxa de aborto das sementes provenientes de 

autofecundação (Holanda-Neto et al., 2002). A taxa de cruzamento biparental, estimada 

pela correlação de paternidade foi baixa, sugerindo que o número de polinizadores não é 

restrito. 

Em espécies de planta hermafrodita, como o caju, a taxa de fecundação cruzada 

é bastante variável, causada principalmente pela autoincompatibilidade. Pelo fato de não 

existir autoincompatibilidade em A. occiddentale, a variação da taxa de fecundação 

cruzada foi pequena, ocorrendo provavelmente devido a outros fatores, como por exemplo 
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aborto seletivo de sementes endogâmicas, protoginia e protandria ou mesmo pelo 

comportamento do polinizador (Murawski & Hamrick, 1991). 

 

3.4.3 Variabilidade genética 

A população apresentou alta variabilidade genética, este resultado é 

consequência da alta taxa de fecundação cruzada. A variabilidade foi congruente com os 

níveis encontrados em outros estudos realizados para a espécie, tendo como base acessos 

de bancos de germoplasma (Archak et al., 2009; Pessoni, 2007). Houve diferença 

significativa entre os níveis de heterozigosidade e endogamia entre as três fases de vida. 

Uma hipótese para explicar os baixos níveis de heterozigosidade e endogamia significativa 

para as sementes é a redução do fluxo gênico entre populações, como consequência da 

fragmentação do habitat (Aguilar et al., 2008; Lowe et al., 2005). Em outras espécies do 

Cerrado também foi relatado a influência da fragmentação e perturbações antropogênicas 

no aumento da endogamia nas populações (ex.: Collevatti et al., 2001; Moreira et al., 2009; 

Braga & Collevatti, 2011). 

 

3.4.4 Fluxo gênico via pólen e semente 

Com base na atribuição de paternidade, foi observado que para a grande 

maioria das matrizes houve paternidade múltipla, com número efetivo de doadores de 

aproximadamente sete indivíduos por matriz. Este resultado explica o alto percentual de 

meios irmãos (75 %) entre as sementes e indica que o fluxo gênico dentro da população 

está ocorrendo de forma intensa, provavelmente devido a abundância dos polinizadores. A 

abundância de polinizadores é um fator importante para a população, pois garante o 

sucesso reprodutivo, contribuindo para a persistência da população a longo prazo. Estudos 

demonstram que algumas populações de plantas estão tendo perdas genéticas ocasionadas 

pela redução do número de polinizadores, esta redução é atribuída às perturbações que 

ocorreram no habitat (Thomann et al., 2013). 

O número de atribuições de pais para as sementes foi baixo, provavelmente 

existem indivíduos em torno da população que contribuíram com o pool de pólen e não 

foram amostrados. Isso pode ter ocorrido pelo fato da espécie apresentar distribuição 

contínua, tornando difícil amostrar todos os possíveis pais. Além disso, apesar da 

polinização por abelha ocorrer principalmente entre árvores vizinhas, elas podem realizar 

voos a longas distâncias, com isso, alguns pais podem não ter sido amostrados. Outro fator 
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que deve ser levado em conta, é que a probabilidade de exclusão de paternidade dos locos 

(Q = 0,99855), apesar de apresentar valor alto (Moreira et al., 2009), foi abaixo do valor 

considerado ótimo para as análises de paternidade, desta forma, o conjunto de loco 

utilizado pode não ter sido suficiente para discriminar todos os pais candidatos. 

O número efetivo de doadores de pólen apresentou variação entre as matrizes, 

sendo que a matriz 9 recebeu o maior número de doadores. Esta matriz também recebeu 

pólens provenientes das dispersões mais longas que foram encontradas na população, uma 

hipótese que pode explicar isso é que os pólens das árvores mais próximas não foram 

viáveis ou receberam poucas visitas dos polinizadores. O fato das matrizes 10 e 11, que 

estão próximas à matriz 9, terem a maior parte das sementes provenientes de 

autofecundações sustentam essa hipótese. 

Apesar de grande parte das dispersões terem ocorrido em distâncias menores, 

muitas matrizes receberam pólen de árvores mais distantes, com distância de até 134 

metros, que é a maior distância possível na área amostrada. Os pólens da árvore adulta 60 

foram os que percorreram maior distância, este resultado pode estar relacionado ao fato 

desta árvore estar mais afastada em local com menor densidade de árvores. Com isso, foi 

visitada por maior quantidade de polinizador, por não haver competição com outras 

árvores. Em estudo realizado com a abelha Apis mellifera, atualmente o principal 

polinizador do caju, foi observada alta capacidade de voo, sendo que os mais longos 

ocorreram em paisagens menos densas para buscar de recurso (Dick et al., 2003). Em áreas 

intactas ou remanescentes o forrageamento ocorre preferencialmente entre vizinhos (Dick 

etal., 2003; Dick et al., 2008). 

Usando a análise Kindist, assumindo função de dispersão normal, foi estimada 

uma distância média de 40 metros para a dispersão de pólen, esta distância está relacionada 

não somente ao polinizador, mas também a distribuição da espécie e fenologia. Desta 

forma, a curta distância de dispersão é compreendida, já que as populações de caju 

ocorrem em alta densidade e sua floração é sincronizada e de longa duração, favorecendo 

as visitas em vizinhos próximos devido a alta disponibilidade de recurso. A diferenciação 

do pool de pólen recebido entre as matrizes (фFT) foi significativa, de acordo com o teste 

de Mantel não está relacionada à distância espacial entre as matrizes. Isso indica que a 

distância não é um fator limitante para o fluxo gênico, sendo assim, todas as matrizes tem 

probabilidade de receber pólen de um mesmo doador. 
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Para os indivíduos juvenis foi atribuído os parentais somente para três 

indivíduos. Esta é uma atribuição mais difícil, por estar buscando atribuição para o par de 

parentais, com isso, caso um dos pais não estiver entre os indivíduos analisados a 

atribuição não é feita. Sendo assim pode-se concluir que por diferentes motivos, pelo 

menos um dos pais dos juvenis não foram amostrados. Podendo ter ocorrido por um dos 

parentais ter morrido ou por estar fora da área amostrada, ou ainda por falha na atribuição 

de paternidade. 

Baseado nos três pares de parentais encontrados, foi observado que as sementes 

não germinam perto de sua matriz, isso pode ser atribuído ao fato dos frutos serem 

dispersos por morcegos Artibeus lituratus, que têm a capacidade de voo a longas 

distâncias, podendo chegar a quilômetros (Menezes Jr. et al., 2008; McCulloch et al., 

2013). As longas distâncias de voo desta espécie de morcegos pode ser mais uma evidência 

de que os pais dos juvenis não estão dentro da área amostrada. 

 

3.4.5 Estrutura genética espacial 

Em um levantamento de espécies Neotropicais, foi observado que muitas 

apresentam estruturação genética espacial (Bittencourt & Sebbenn, 2007, 2008; Born et al., 

2008; Braga & Collevatti, 2011; Collevatti et al., 2010b, 2014; Gaino et al., 2010; Martins 

et al., 2006; Moreira et al., 2009; Sebbenn et al., 2011). No entanto, não são raros estudos 

em que não houve estruturação espacial (Doligez & Joly, 1997; Epperson & Alvarez-

Buylla, 1997; Gonçalves et al., 2010). No presente trabalho, embora tenha ocorrido 

correlação significativa entre parentesco e duas classes de distância para os indivíduos adultos 

a estruturação foi fraca, indicando que a dispersão de semente e pólen é espacialmente ampla, 

com grande número de indivíduos que reproduzem ao acaso. 

A existência de autocorrelação espacial pouco intensa é plausível para espécies 

que apresentam dispersão de semente a longa distância. De acordo com Kalisz et al. 

(2001), quando a dispersão do pólen é localizada, mas a semente é dispersa a longa 

distância, espera-se que não exista estruturação genética espacial. 

 

3.5 CONCLUSÕES 

 

Com os resultados obtidos neste trabalho pode ser concluído que  
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Os locos analisado apresentam alto polimorfismo e são adequados para análise 

de parentesco e fluxo gênico. 

A. occidentale ecótipo do Cerrado possui sistema reprodutivo 

preferencialmente alógamo, com baixa taxa de autofecundação. 

A população possui alta variabilidade genética. 

O fluxo gênico via pólen ocorre preferencialmente entre vizinhos, mas com 

frequente dispersão a distâncias maiores. Havendo paternidade múltipla em cada árvore. 

Provavelmente a distância de dispersão de semente ocorre a longas distâncias, 

devido a isso não foi possível encontrar os pais para a maior parte dos juvenis. 

Existe diferenciação entre o pool de pólen recebido pelas matrizes, no entanto 

não esta estruturado no espaço, assim como o parentesco dos indivíduos não está 

estruturado espacialmente. 
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4 CAPÍTULO 2: DIVERSIDADE E ESTRUTURAÇÃO GENÉTICA 

EM POPULAÇÕES ESPONTÂNEAS E NA COLEÇÃO DE 

GERMOPLASMA DE Anacardium occidentale L. ECÓTIPO DO 

CERRADO 
 

RESUMO 

 

Anacardium occidentale L., é uma espécie polimórfica constituída por dois 

ecótipos, um de zonas de restinga do Nordeste e um do Cerrado. No Cerrado a espécie é 

conhecida popularmente como cajuzinho-do-campo, é bastante explorada na região pelo 

sabor agradável de seu fruto e pseudofruto. Devido à constante degradação do bioma, a 

permanência das populações pode estar comprometida. Diante disso, foi realizada a 

caracterização da variabilidade e estruturação genética de vinte populações do Cerrado e da 

Coleção de Germoplasma da Escola de Agronomia da Universidade Federal de Goiás (EA-

UFG) de A. occidentale ecótipo do Cerrado, visando gerar informações úteis para 

implementar programas de conservação in situ e ex situ. Com base em doze marcadores 

microssatélite foi observado, que as populações possuem alta variabilidade genética e 

endogamia significativa. A distribuição geográfica da diversidade genética e riqueza 

alélica apresentou padrão central – periférico. A diferenciação genética foi fraca e 

significativa (RST = 0,095), em decorrência do isolamento por distância. As populações 

com distância de ate 140 m são mais semelhantes que o esperado ao acaso. Não houve 

sinais significativos de gargalo genético. Os indivíduos da coleção de germoplasma 

apresentaram alta similaridade genética, a diferenciação genética foi maior entre as 

progênies do que entre as populações (θS = 184 e θP = 0,014, respectivamente). A 

variabilidade da coleção é representativa quanto à variabilidades existente nas populações 

espontâneas. 

 

Palavras chave: conservação, diversidade genética, distribuição espacial, fluxo gênico.
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ABSTRACT 

 

DIVERSITY AND GENETIC STRUCTURE OF SPONTANEOUS POPULATIONS 

AND GERMPLASM COLLECTION OF Anacardium occidentale L. ECOTYPE FROM 

CERRADO 

 

Anacardium occidentale L., is a polymorphic species consists of two ecotypes, 

a of restinga areas of the Northeast and the Cerrado. In the Cerrado is popularly known as 

cajuzinho-do-campo, it is quite explored in the region by the pleasant taste of its fruit and 

pseudofruit. With the constant degradation of the biome, the persitência of long-term 

populations may be compromised. Therefore, the characterization of variability and genetic 

structure of twenty populations Cerrado and Germplasm Collection at the School of 

Agronomy of the Federal University of Goiás (UFG-EA), was carried out to produce 

useful information to implement conservation programs in situ and ex situ. Based on 

twelve microsatellite markers, we observed that the populations have high genetic 

variability and significant inbreeding. The geographical distribution of genetic diversity 

and allelic richness showed pattern central - peripheral. Genetic differentiation was weak 

and significant (RST = 0.095), according to the isolation for distance. Populations with 

distance of up to 140 m are more similar than expected by chance. There was no 

significant signs of genetic bottleneck. Individuals in the germplasm collection showed 

high genetic similarity, genetic differentiation was higher among offspring than between 

populations (θS = 184 and θP = 0.014, respectively). The variability of the collection is 

representative as the variability of spontaneous populations. 

 

Key words: conservation, genetic diversity, spatial distribution, gene flow. 

 

4.1 INTRODUÇÃO 

 

A variabilidade genética de uma espécie e a forma como ela está estruturada 

dentro e entre as populações está fortemente relacionada à vários fatores, como ao sistema 

reprodutivo e aos processos microevolutivos, tais como: fluxo gênico, deriva genética, 

mutação e seleção natural (Wright, 1951), podendo gerr grande diferenciação entre as 

populações. No entanto, estes processos microevolutivos são fortemente influenciados pelo 
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tamanho das populações, pelos aspectos demográficos e pela distribuição espacial das 

populações. 

A distribuição espacial da espécie é determinada pelo seu modo de dispersão 

(Travis et al., 2010), o qual é considerado o principal fator determinante na colonização e 

na estrutura genética em larga escala (Fayard et al., 2009). Além da dispersão, as mudanças 

climáticas ocorridas no passado, também podem influenciar a estruturação das populações 

atuais e o nível de diversidade genética (Chung et al., 2013). Um exemplo do efeito da 

mudança climática na estruturação genética é o das oscilações glacial e interglacial no 

Quartenário, em que geraram alterações no deslocamento e expansão das espécies de 

plantas, devido a isso determinaram a atual distribuição da variabilidade genética (Willis & 

Niklas, 2004). 

As diferenças ecológicas existentes na área de distribuição de uma espécie 

entre regiões centrais e periféricas podem traçar um padrão de distribuição das 

características genéticas (Gaston, 2003; Sagarin et al., 2006), seguindo o modelo evolutivo 

central – periférico (Sexton et al., 2009; Paul et al., 2011), apesar de que em algumas 

espécies esse padrão não é observado (Lira-Noriega & Manthey, 2013). Com base nesta 

teoria, foi proposto que o centro de origem de uma espécie é a região de elevada riqueza e 

diversidade genética ( Harris et al., 2002; Barnett et al., 2006). 

A redução do tamanho populacional pode causar perda da variabilidade 

genética devido a ação da deriva genética e diminuir o valor adaptativo da população (Nei, 

1978; Young et al., 1996; Frankham, 1996; Piry et al., 1998; Lowe et al., 2005). Manter a 

variabilidade genética é de grande importância para as espécies, pois proporciona às 

populações um alto potencial adaptativo e evolutivo para contrapor os efeitos gerados pelas 

variações ambientais aleatórias (Geburek & Konrad, 2008). Conhecer o padrão de 

distribuição da variação genética, assim como, detectar precocemente a redução do 

tamanho efetivo populacional é fundamental para a execução eficiente de ações voltadas 

para conservação. 

Os estudos voltados para a conservação é de particular importância para as 

espécies do Cerrado, que é um bioma considerado um dos hotspot da biodiversidade. No 

entanto, este bioma passa por constante degradação. Uma abordagem promissora para lidar 

com este desafio é manter a diversidade genética conservada ex situ, por meio de coleções 

de germoplasma (Frankham, 2010; Guarino et al., 2010). Este método é complementar à 
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conservação in situ, que devem ser aplicados em paralelo para que espécies selvagens 

continuem a evoluir na natureza (Jarvis et al., 2008). 

Além da conservação, o material genético contido na coleção facilita pesquisas, 

melhoramento e a reintrodução nos casos de erosão genética (Linington & Pritchard, 

2001). Ampliando o conhecimento do valor sócio-econômico das populações e seu 

potencial para o melhoramento, é possível atender a necessidade em aumentar o 

rendimento e implantar novas opções de plantas para cultivo devido ao crescente aumento 

da população mundial (Babben et al., 2014). Neste sentido, é imprescindível a 

caracterização da variabilidade genética e o padrão de estruturação de populações das 

espécies do Cerrado, as quais têm grande potencial econômico e estão sob pressão de ações 

antropogênicas.  

Anacardium occidentale L., é uma espécie típica do Centro-Oeste e Nordeste 

do Brasil (Mitchell & Mori, 1987). O ecótipo do Cerrado (cajuzinho-do-campo) tem 

distribuição restrita e contínua, ocorrendo nas fitofisionomias cerrado sentido restrito, 

cerradão e campo sujo, (Naves, 1999; Ratter et al., 2003; Gomes et al., 2011; Lemos et al., 

2013), ocorre em alta densidade nas populações (Lemos et al., 2013). Possui sistema 

reprodutivo predominantemente alógamo (Freitas & Paxton, 1998), sem sistema de 

autoincompatibilidade (Barros, 1995). A polinizada é feita principalmente por abelhas 

(Mitchell & Mori, 1987), sendo abelhas nativas e a espécie introduzida Apis mellifera 

(Paulino, 1992; Freitas & Paxton, 1998; Lorenzi et al., 2006;). A dispersão de semente é 

realizada por morcegos principalmente da espécie Artibeus lituratus e pelo homem desde o 

pré-colombiano (Freitas & Paxton, 1998; Mitchel & Mori, 1987). 

Devido ao sabor agradável, A. occidentale ecótipo do Cerrado é bastante 

apreciado na região e explorada por extrativismo para a comercialização (Agostini-Costa et 

al., 2006). Visando explorar melhor o potencial da espécie e a conservação ex situ, foi 

instalada a coleção de germoplasma de cajuzinho-do-campo, visando inicialmente avaliar a 

taxa de germinação de sementes e o desenvolvimento inicial das plantas em campo 

(Borges et al., 2013). 

Este trabalho teve como finalidade conhecer a variabilidade genética e seu 

padrão de estruturação entre populações espontâneas no Cerrado e progênies que compõem 

uma coleção de germoplasma da espécie A. occidentale ecótipo do Cerrado. Diante do 

padrão de distribuição da espécie e os potenciais níveis de fluxo gênico. O trabalho foi 

conduzido sob a hipótese de que houve alto fluxo gênico histórico gerando fraca 
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estruturação genética populacional, decorrente do isolamento por distância. Para atingir o 

objetivo foram utilizados doze locos microssatélites para avaliar: 1) magnitude da 

variabilidade genética das populações espontâneas e das progênies da coleção de 

germoplasma, 2) distribuição da variação genética entre e dentro das populações e entre as 

progênies da Coleção de germoplasma, 3) Fluxo gênico histórico, 4) sinais de gargalo 

genético e 4) existência de isolamento por distância. 

 

4.2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

4.2.1 Áreas amostradas 

Para o desenvolvimento do trabalho foram amostradas 583 árvores 

provenientes de 20 populações da espécie A. occidentale ecótipo do Cerrado (Apêndice B). 

Em cada população foram amostrados, de forma aleatória, aproximadamente 28 

exemplares. Também foram amostradas 182 progênies (cada uma compostas por três 

indivíduos), com total de 537 indivíduos provenientes de 25 populações também do 

Cerrado, que compõem a Coleção de Germoplasma (Apêndice C). As posições geográficas 

das populações foram atribuída a partir das coordenadas geográficas obtidas pelo Sistema 

de Posicionamento Global – GPS, possibilitando a construção do mapa dos pontos de 

coleta com o auxílio do programa Arc-GIS versão 7.5 (Figura 4.1). 

 

4.2.1 Amostragem genética 

O DNA nuclear foi obtido a partir do tecido das folhas, utilizando o protocolo 

de Cationic hexadecyl Trimethyl Ammonium Bromide, CTAB, (Doyle & Doyle 1987). As 

informações genéticas dos indivíduos foram obtidas com base em doze marcadores 

microssatélites (Croxford et al., 2006). Para a obtenção dos dados, os oligonucleotídeos 

sense de cada marcador foram marcados com fluorescência HEX, NED ou 6-FAM (Applied 

Biosystems, CA) (Apêndice A). 

As reações em cadeia da polimerase (PCR) foram realizadas com volume de 

15µL contendo, 15 ng de DNA genômico, 1X Tampão da enzima, 1,6 mM MgCl2, 0,21 

mM dNTPs, 0,21 µg BSA (Bovine Serum Albumin), 0,26 µM oligonucleotídeo (sense e 

antisense) e 1U de Taq DNA polimerase. As amplificações das PCR foram feitas com, 

desnaturação inicial de 5 min a 94 °C, amplificação em 30 ciclos (1 min a 94°C, 1 min 

com temperatura específica de anelamento do oligonucleotídeo em °C, e 1 minuto a 72 °C, 



78 

 

 

para cada ciclo) e uma extensão final de 30 minutos a 72 °C. Os fragmentos amplificados 

foram analisados em eletroforese capilar utilizando analisador automático ABI-3100 

(Applied Biosystems). Os alelos foram nomeados com o auxílio do programa GeneMapper 

3.5 (Applied Biosystems), utilizando o marcador padrão GeneScan
TM

 500 Rox
TM

 Size 

Stardard (Applied Biosystems). 

 

 

Figura 4.1 Pontos de coleta da espécie A. occidentale ecótipo do Cerrado para análise de 

diversidade e estruturação genética. Sendo as populações espontâneas: 1P- 

MAT; 2P- FAI; 3P- CAL; 4P- BSA; 5P- JAR; 6P- GOI; 7P- LBU; 8P- SIL3; 9P- SIL1; 

10P- SIL2; 11P- COA; 12P- VPR; 13P- MIM; 14P- NIQ; 15P- AHO; 16P- MUT; 17P- 

ITP; 18P- SRO; 19P- ALV; 20P- BAR. Coleção de Germoplasma: 1- JAR; 2- MAT1; 

3- MAT; 4- FAI; 5- CAX; 6- CAL; 7- GIN; 8- VNP; 9- SILQ; 10- SILc; 11- ORZ; 12-

GOI; 13- VPR; 14- COA; 15- PBE; 16- ITP; 17- PIL; 18- STZ; 19- AHO; 20- MAR; 

21- MUT; 22- SRO; 23- BAR; 24-ARU; 25- BSA 

 

4.2.2 Estimativa da variabilidade genética 

Para o conjunto dos locos foram estimadas as frequências dos alelos e foi 

testado o desequilíbrio de ligação (LD) entre os pares de locos, para tanto foram utilizadas 

10.000 randomizações utilizando o programa FSTAT 2.9.3 (Goudet, 2002). 

1 
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O polimorfismo foi analisado com base nas estimativas do número médio de 

alelos por loco (A) e da riqueza alélica (Ar), ambos estimados para cada população. A 

riqueza alélica foi obtida pelo método de rarefação adaptado para estudos de genética 

populacional, permitindo comparar o número de alelos entre amostras de diferentes 

tamanhos (Mousadik & Petit, 1996). A diversidade genética (He) foi estimada com base na 

heterozigosidade média da população sob o equilíbrio de Hardy-Weinberg, como descrito 

por Nei (1978). A heterozigosidade observada (Ho) e o coeficiente de endogamia (f) foram 

estimados para testar o desvio das populações em relação ao equilíbrio de Hardy-

Weinberg. Todos estes parâmetros também foram estimados com o auxílio do programa 

FSTAT 2.9.3 (Goudet, 2002). 

As distribuições geográficas das estimativas de Ar, He e f, das vinte 

populações, foram avaliadas pela correlação de Pearson (r), realizando testes entre estas 

variáveis genéticas e variáveis geográficas como, latitude, longitude e distância do centro 

de distribuição do ecótipo. Os testes foram realizados no programa SAM v. 4.0 (Rangel et 

al., 2010). 

 

4.4.2 Estrutura genética populacional 

A estruturação genética das populações foi determinada pela estimativa da 

diferenciação genética utilizando as estatísticas F (FST, FIS e FIT), a partir do modelo de 

análise de variância de frequências alélicas, de acordo com Weir & Cockerham (1984). Os 

valores de FST foram estimados para o conjunto de populações e entre os pares de 

populações. Para a coleção de germoplasma este parâmetro foi estimado entre as progênies 

e entre as populações. Para tanto, foi utilizado o programa Genetic Data Analysis (GDA) v. 

1.0 (Lewis & Zaykin, 2001). 

Pelo fato das estimativas serem feitas com base em locos microssatélites, a 

diferenciação genética entre as populações também foi estimada pelo RST, estatística 

análoga ao FST baseada no modelo de mutação stepwise (Slatkin, 1995), uma vez que as 

mutações destes locos podem contribuir significativamente para a diferenciação das 

populações. Todas estas estimativas foram realizadas com o auxílio do programa FSTAT, a 

significância estatística dos testes foram obtidas a partir de 10.000 randomizações 

utilizando a correção de Bonferroni (Goudet, 2002). A significância da hipótese do valor 

encontrado para o FST geral ser igual ao valor do RST foi testada por permutação, utilizando 
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o programa SPAGeDI 1.2 (Spatial Pattern Analysis of Genetic Diversity) (Hardy & 

Vekemans, 2002). 

Uma abordagem Bayesiana foi utilizada para identificação de grupos genéticos 

para o conjunto de indivíduos das vinte populações. Neste método todos os indivíduos são 

classificados em k grupos com base em seus genótipos, sem a prévia informação da 

população. Para cada K foi definido um burn-in de 100.000 e 1.000.000 iterações para 

MCMC (Markov chain Monte Carlo) por corrida, para cada valor de K foram realizadas 10 

corridas independentes. A análise foi realizada testando k = 1 a k = 15, para tanto foi 

utilizado algorítmo de agrupamento implementado no programa Structure (Pritchard et al., 

2000). 

O valor de k que melhor representou o agrupamento dos indivíduos foi 

definido pelo patamar da distribuição de probabilidade à posteriori, utilizando o método de 

DeltaK (Evanno et al., 2005) no programa Structure Harvester v. 0.6.93 (Earl & Vonholdt, 

2011). Para fazer a média das réplicas das matrizes de coancestria, que foram geradas para 

um conjunto de dados, foi utilizado o programa CLUMPP v. 1.1.2. (Jakobsson & 

Rosenberg, 2007). Neste programa é gerada por permutação uma matriz com maior 

correspondência possível com as réplicas. A construção do gráfico para visualização do 

agrupamento dos indivíduos foi feita pelo programa Distruct (Rosenberg, 2003). 

Para as progênies da coleção de germoplasma a diferenciação genética entre as 

populações foi avaliada pela distância genética de Nei (1978), que foi utilizada para a 

construção de um dendrograma. Esta análise foi realizada no pacote de programa R, 

utilizando o pacote adegenet (Jombart, 2011). 

A estimativa do número médio de migrantes por geração (Nm) foi feita 

utilizando o método indireto de estimativa da taxa de fluxo gênico entre populações, 

baseado no FST (Wright, 1951; Slatkin, 1987; Sork et al., 1999). O método considera o 

modelo de fluxo gênico em ilhas e equilíbrio entre migração e deriva, assumindo que todas 

as populações possuem a mesma taxa de fluxo gênico. 

 

4.2.3 Padrão espacial da estrutura genética 

Para avaliar se a diferenciação genética das populações segue o padrão de 

isolamento por distância, foi realizada correlação linear (r de Pearson) entre as matrizes de 

distância geográfica (logaritmo natural) e distância genética (FST par a par linearizado) 

utilizando o teste de Mantel, o teste foi feito no programa SAM v. 4.0 (Rangel et al., 2010). 
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No SAM também foi feito teste de Mantel multivariado e construído um correlograma, 

buscando explicar os efeitos da escala de distância geográfica na estruturação genética. A 

significância estatística das correlações foi estabelecida utilizando 10.000 permutações. 

Também foi testada a autocorrelação espacial entre as frequências alélicas, 

utilizando estimador índice I de Moran. Este teste possui máximos para autocorrelações 

iguais a ±1, sendo interpretado da mesma forma que o teste de Mantel. Foi construído 

correlograma para as correlações das frequências alélicas em sete classes de distância (em 

Km), com os seguintes limites superiores, 112, 167, 232, 345 e 707. Esta análise foi 

realizada no programa Spagedi 1.2 (Spatial Pattern Analysis of Genetic Diversity) (Hardy 

& Vekemans, 2002), com significância do teste realizada por permutações. O correlograma 

foi construído no programa Systat® software, Inc. 2007. 

 

4.2.4 Detecção de sinais de gargalo genético 

Foi avaliada a existência de sinais de gargalo genético nas populações. Para 

análise, foram realizados testes para todas as vinte populações e para os grupos atribuídos 

pela estatística Bayesiana. Nestas análises foi utilizado o teste de Wilcoxon (Cornuet & 

Luikart, 1996), que foi escolhido por ser o teste mais indicado em análises que utilizam 

menos de 20 locos. O teste é realizado com base no número de heretozigotos esperado sob 

o equilíbrio entre mutação e deriva (Heq). A distribuição da Heq é calculada com base na 

simulação da coalescência de n genes sob um modelo mutacional. A Heq média então é 

comparada com a Ho para testar excesso ou déficit de heterozigosidade. 

Pelo fato do mecanismo de mutação dos marcadores microssatélites poder 

seguir diferentes modelos mutacionais, os teste foi realizado de maneira independente para 

cada modelo. Os modelos mutacionais testados foram: Mutação de Infinitos Alelos 

(I.A.M.), Mutação Stepwise (S.M.M.) e Mutação Two phase (T.P.M.), com 30% para TPM 

e 70% para SMM. As análises foram executadas no programa BOTTLENECK 1.2.02 (Piry 

et al., 1998), utilizando 10.000 iterações. 

 

4.3 RESULTADOS 

 

4.3.1 Variabilidade genética para populações espontâneas 

Os locos não apresentaram desvios do equilíbrio de ligação, demonstraram ser 

independentes quando testado o desequilíbrio de ligação (p < 0,00075). Foi observado alto 
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polimorfismo em todos os locos para todas as populações, com uma média de 99 alelos por 

população (Tabela 4.1). Os histogramas de distribuição das frequências dos alelos 

demostraram padrão unimodal ou bimodal em todos os locos (Apêndice E). 

A riqueza alélica (Ar) variou de 5,19 para a população SRO a 7,07 para NIQ, 

com média geral igual a 6,30 (Tabela 4.1). A diversidade genética (He) apresentou valor 

mínimo de 0,67 para SRO e máximo de 0,81 para ITP, a média geral foi igual a 0,75 

(Tabela 4.1). Todas as populações apresentaram heterozigosidade observada abaixo do 

esperando para o equilíbrio de Hardy-Weinberg com média igual a 0,59, também 

apresentaram endogamia (f) significativa (Tabela 4.1). 

 

4.3.2 Distribuição geográfica de parâmetros genéticos atribuídos para as populações 

espontâneas 

A relação das variáveis geográficas com os parâmetros genéticos 

demonstraram que a diversidade genética (He) e a riqueza alélica (Ar) tiveram níveis mais 

altos no centro de distribuição do ecótipo, havendo correlações negativas da distância do 

centro de distribuição do ecótipo com estes dois parâmetros (Tabela 4.2 e Figura 4.2). As 

correlações com a latitude e longitude não foram significativas, no entanto, houve uma 

tendência das populações localizadas mais à borda da área de estudo apresentarem valores 

menores de He e Ar (Apêndice K). O coeficiente de endogamia intrapopulacional (f) não 

apresentou nenhum padrão de distribuição geográfica, as correlações não foram 

significativas. 
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Tabela 4.1 Caracterização genética de vinte populações espontâneas de A. occidentale 

ecótipo do Cerrado, para doze locos microssatélites 

Localidades Código das 

populações 

N A Ar Ho He f* 

Mimoso, GO MIM 26 117 7,003 0,612 0,797 0,232 

Barreiras, BA BAR 32 104 6,326 0,595 0,740 0,195 
Leopoldo de Bulhões, GO LBU 23 97 6,164 0,632 0,743 0,148 
Jaragua, GO JAR 32 101 6,144 0,611 0,750 0,186 
Alto Horizonte, GO AHO 32 99 6,311 0,635 0,741 0,143 
Calcilândia, GO CAL 32 101 6,265 0,568 0,727 0,219 
Vila Propício, GO VPR 32 111 6,785 0,608 0,781 0,222 
Cocalzinho, GO COA 32 100 6,407 0,583 0,758 0,230 
Faina, GO FAI 32 99 5,879 0,533 0,705 0,243 
Silvânia (Quilombo), GO SIL1 32 107 6,495 0,563 0,755 0,254 
Silvânia (Cruzeiro), GO SIL2 32 106 6,555 0,605 0,767 0,211 
Itapaci, GO ITP 27 98 6,723 0,677 0,808 0,162 
Niquelândia, GO NIQ 32 123 7,074 0,571 0,789 0,277 
Goianésia, GO GOI 32 104 6,434 0,654 0,766 0,145 
Mutunópolis, GO MUT 24 84 6,131 0,631 0,769 0,180 
Balneário St. Antônio, GO BSA 32 94 5,832 0,554 0,717 0,227 
Matrinchã, GO MAT 32 91 5,787 0,510 0,700 0,271 
Silvânia (São Mig. P. 4), GO SIL3 32 109 6,611 0,552 0,760 0,273 
Santa Rosa, TO SRO 24 74 5,192 0,557 0,668 0,166 
Alvorada, TO  ALV 11 67 5,807 0,617 0,756 0,183 
 Média - 99 6,296 0,593 0,750 0,208 
*Significativo para todas as populações, com valor de p ≤ 0,0002. N - tamanho amostral; A - número de 

alelos; Ar - riqueza alélica; Ho - heterozigosidade observada; He - diversidade genética; f - coeficiente de 

endogamia 

 

 

Tabela 4.2 Correlações lineares, com r de Pearson, entre parâmetros genéticos (He, Ar e f) 

de vinte populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado com a Latitude, a 

Longitude e a distância do centro de distribuição do ecótipo 

*Valor de p = 0,05. Ar - riqueza alélica; He - diversidade genética; f - coeficiente de endogamia 

 

 

 Correlação de Pearson (r) 

Parâmetro Latitude Longitude Distância do centro de distribuição do ecótipo 

Ar -0,400 0,245 -0,720* 

He -0,242 0,185 -0,694* 

f -0,333 -0,099 -0,137 
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Figura 4.2 Padrão de distribuição geográfica dos parâmetros genéticos, He, Ar e f, 

estimados em vinte populações espontâneas de A. occidentale ecótipo do 

Cerrado. A- Mapa com delimitação da distribuição do ecótipo do Cerrado 

(em laranja) e seu ponto central em azul; B- coeficiente de endogamia; C- 

riqueza alélica e D- diversidade genética de Nei 

 

4.3.3 Estrutura genética para as populações espontâneas 

Foram encontrados valores altos e significativos para a endogamia dentro das 

populações, com FIS igual a 0,210 (p < 0,001). A endogamia total também foi significativa 

com FIT igual a 0,266 (p < 0,001), indicando que também ocorreu cruzamento não aleatório 

entre as populações. 

A diferenciação genética entre as populações foi significativa, com valor de FST 

igual a 0,070 (p < 0,001) e de RST igual a 0,095 (p = 0,003), estes valores indicam que a 

variabilidade genética está fracamente estruturada entre as populações. Todas as 

populações tiveram fluxo gênico histórico considerável (Apêndice J), com média igual a 

Nm = 3,3, valor suficiente para equilibrar os efeitos da deriva genética. 

A B 

C D 
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A diferença entre os valores de RST e FST foi significativa (p = 0,023), os locos 

Maor11, Maor6 e Maor41 foram significativos para RST (Apêndice S). O teste unilateral 

indicou que o valor de RST é maior que o FST, sugerindo que além da deriva genética a 

mutação dos locos microssatélites também é uma força evolutiva importante para moldar a 

estrutura genética nas populações de A. occidentale.  

Com base na inferência Bayesiana, o método Evanno et al. (2005) indicou K=3 

como sendo o número ideal de grupos que representam a diferenciação genética das 

populações (Figura 4.3 e Apêndice F). Porém, para obter resultados que discriminem 

melhor a estruturação genética existente, foi utilizado o segundo maior valor de ∆K (k = 5) 

(Figura 3B; Apêndice M). Com cinco grupos foi possível identificar a diferenciação 

existente entre as populações ALV e SRO, que estão mais afastadas geograficamente, para 

as demais populações. Esta diferenciação é esperada quando a diferenciação segue o 

padrão de isolamento por distância, como o obtido pelo do teste de Mantel (ver resultado a 

seguir). 

As populações com o mesmo grupo tendem a ser mais próximas no espaço, por 

exemplo, as populações SRO e ALV são próximas geograficamente e compartilham o 

mesmo grupo genético, o mesmo foi observado para as populações BSA, CAL, FAI e 

MAT que também estão próximas no espaço geográfico (Figura 4.3). As populações MIM 

e BAR, apesar de não serem próximas, estão do mesmo lado da área amostrada e estão no 

mesmo grupo. 



 
 

 

 

8
6

 

 

Figura 4.3 Atribuição de grupos genéticos para indivíduos de vinte populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado, com base na estatística 

Bayesiana. Cada linha vertical indica um indivíduo e as cores são os coeficientes de coancestria para cada grupo. A) Distribuição 

dos indivíduos em três grupos, B) Distribuição dos indivíduos em cinco grupos 
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O teste de Mantel indicou que as populações mais próximas espacialmente 

apresentam maior semelhança genética, uma vez que, a diferenciação genética (FST par a 

par, Apêndice I) está significativamente e positivamente correlacionada com a distância 

geográfica, teste de Mantel, r=0,348; p=0,028 (Apêndice E). No correlograma de Mantel 

multivariado foi demonstrado que, para as duas primeiras classes de distância, 

representando distância de até 130 km, as correlações (r) foram positivas e significativas, 

com valores iguais a 0,300 (p < 0,001) e 0,180 (p = 0,033), respectivamente (Figura 4.4; 

Apêndice H). 

 

 

Figura 4.4 Correlograma de Mantel multivariado construído com base nas distâncias 

genéticas (FST) entre pares de vinte populações de A. occidentale ecótipo do 

Cerrado, ao longo de sete classes de distâncias geográficas. A unidade de 

distância é o logaritmo da distância em Km. A faixa vermelha indica o 

intervalo de confiança (95 %) e pontos vermelhos indicam as correlações de 

Pearson (r) para cada classe de distância 

 

4.3.4 Autocorrelação espacial para populações espontâneas 

A autocorrelação espacial foi significativa. Os índices I de Moran para a 

primeira e segunda classe de distância foram significativos e positivos, indicando que as 

frequências alélicas das populações mais próximas, em torno de 140 km de distância, 

tendem a ser mais similares que o esperado ao acaso (Figura 4.5). O correlograma também 

demonstrou um declínio do índice até a terceira classe de distância, indicando que há um 

decaimento da semelhança das frequências alélicas até aproximadamente 233 km. 
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Figura 4.5 Autocorrelação espacial das frequências alélicas de vinte populações de A. 

occidentale ecótipo do Cerrado para seis classes de distâncias (em Km). As 

barras verticais indicam o erro padrão 

 

4.3.5 Teste de gargalo genético para as populações espontâneas 

Foram encontrados sinais significativos de gargalo genético para quatro dos 

cinco grupos atribuídos pela inferência Bayesiana, quando eles foram analisados sob o 

modelo mutacional de infinitos alelos (Tbabela 4.3). Para os outros dois modelos 

mutacionais, stepwise e two-phase, não houve resultados significativos (Tabela 4.3). 

Quando os testes foram realizados considerando as vinte populações, foram 

identificados sinais significativos em sete populações, BAR, JAR, AHO, VPR, COA, ITP e 

MUT sob o modelo mutacional de infinitos alelos e para duas populações, ITP e MUT, sob 

o modelo two-phase. Para o modelo stepwise (S.M.M.) não houve resultados significativos 

(Tabela 4.4). 
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Tabela 4.3 Teste de Wilcoxon para detecção de gargalo genético em cinco grupos, 

formados com base na análise bayesiana a partir de vinte populações 

espontâneas de A. occidentale ecótipo do Cerrado. O teste foi feito com três 

modelos mutacionais: modelo de infinitos alelos (I.A.M.), modelo de 

mutação stepwise (S.M.M.), modelo mutacional two-phase (T.P.M.) com 

proporção de 70% para S.M.M 

Grupos I.A.M. T.P.M. S.M.M. 

1 0,00403* 0,83032 1,00000 

2 0,02124* 0,86694 0,99988 

3 0,01709* 0,80981 0,99963 

4 0,19019 0,95386 0,99988 

5 0,00122* 0,51514 0,99976 
*Significativo, p< 0,05 

 

Tabela 4.4 Teste de Wilcoxon para detecção de gargalo genético em vinte populações 

espontâneas de A. occidentale ecótipo do Cerrado, utilizando teste de 

Wilcoxon sob três modelos mutacionais: modelo de infinitos alelos (I.A.M.), 

modelo de mutação stepwise (S.M.M.), modelo mutacional two-phase 

(T.P.M.) com proporção de 70% para S.M.M. 

População I.A.M. T.P.M. S.M.M. 

MIM 0,23486 0,84937 0,99963 

BAR 0,05493 0,60449 0,99829 

LBU 0,10181 0,68896 0,99597 

JAR 0,00171* 0,45483 0,99963 

AHO 0,04614* 0,74072 0,99597 

CAL 0,25928 0,88330 0,99475 

VPR 0,02612* 0,68896 0,99475 

COA 0,00525* 0,36670 0,99939 

FAI 0,28467 0,99597 1,00000 

SIL1 0,07568 0,84937 0,99768 

SIL2 0,03198* 0,33862 0,99329 

ITP 0,00024* 0,00525* 0,51514 

NIQ 0,03198* 0,68896 0,99829 

GOI 0,07568 0,57495 0,98291 

MUT 0,00024* 0,00171* 0,63330 

BSA 0,06470 0,83032 0,99695 

MAT 0,21191 0,95386 0,99976 

SIL3 0,13306 0,84937 1,00000 

SRO 0,07568 0,54517 0,99475 

ALV 0,06470 0,36670 0,74072 
*Significativo, p< 0,05 

 

4.3.6 Variabilidade e estruturação genética de progênies da Coleção de germoplasma 

Foi encontrada variação no nível de polimorfismo entre as população que 

foram amostradas as progênies. Os números de alelos variaram de 64 a 125 para as 
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populações Matrinchã1 e Faina, respectivamente, com média igual a 104 alelos por 

população (Tabela 4.5). A heterozigosidade esperada das progênies foi menor que a 

observada em quase todas as populações, ela foi maior para Matrinchã, Barreiras, Aruanã e 

Santa Rosa. A endogamia também foi negativa e significativa para a maioria das 

populações, exceto para as quatro populações que apresentaram heterozigosidade 

observada menor que a heterozigosidade esperada (Tabela 4.5). 

 

Tabela 4.5 Caracterização da variabilidade genética de progênies que compõem a Coleção 

de germoplasma de A. occidentale ecótipo do Cerrado da Escola de Agronomia 

na Universidade Federal de Goiás, utilizando doze locos microssatélites 

Localidades Código da 

População 

N A He Ho f 

Jaragua JAR 36 108 0,671 0,675 -0,006 

Calcilândia CAL 24 80 0,594 0,650 -0,123 

Morro do Aranha MAR 33 115 0,678 0,695 -0,033 

Alto horizonte AHO 30 110 0,644 0,672 -0,055 

Aruanã ARU 3 35 0,625 0,612 0,022 

Faina FAI 33 125 0,662 0,691 -0,055 

Balneário Santo Antônio BSA 24 95 0,658 0,697 -0,076 

Caxambú CAX 15 102 0,658 0,666 -0,014 

Goiânia (UFG) GIN 18 93 0,629 0,638 -0,018 

Itapaci ITP 27 110 0,682 0,730 -0,088 

Pilar de Goiás PIL 30 115 0,632 0,645 -0,026 

Stª. Tereza STZ 21 111 0,673 0,696 -0,046 

Orizona ORZ 21 102 0,671 0,706 -0,065 

Matrinchã1 MAT1 12 64 0,629 0,657 -0,055 

Matrinchã MAT 18 89 0,672 0,672 0,000 

Cocalzinho COA 21 99 0,600 0,615 -0,029 

Silvânia(quilombo) SILQ 30 117 0,654 0,656 -0,005 

Silvânia(cruzeiro) SILC 30 106 0,620 0,657 -0,075 

Vianópolis VNP 27 103 0,643 0,663 -0,039 

Goianésia GOI 21 107 0,689 0,726 -0,067 

Padre Bernardo PBE 27 117 0,651 0,685 -0,066 

Vila Propício VPR 27 108 0,687 0,700 -0,024 

Barreiras BAR 21 114 0,702 0,690 0,021 

Mutunópolis MUT 22 99 0,636 0,680 -0,089 

Santa Rosa SRO 18 95 0,661 0,644 0,003 

Média - - 104 0,655 0,676 -0,041 
*Valor de p = 0,05. A - número médio de alelos; Ar - riqueza alélica; Ho - heterozigosidade observada; He - 

diversidade genética; f - coeficiente de endogamia 

 

Comparando a variabilidade genética das populações espontâneas e das 

populações da coleção de germoplasma, foi observado que na coleção está representado a 

maior parte dos alelos encontrados nas populações espontâneas. Do total de 99 alelos das 
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populações espontâneas, 18 não foram encontrados na coleção, no entanto, 10 alelos estão 

presentes na coleção e não foram observados nas amostras das populações espontâneas 

(Apêndices D e E). 

A estruturação genética foi significativa entre as progênies (θS) e entre as 

populações (θP) (Tabela 4.6), indicando distribuição não aleatória dos alelos. Porém, a 

diferenciação entre as progênies foi maior quando comparado à diferenciação das 

populações (Tabela 4.6), indicando que existe maior estruturação da variabilidade genética 

entre as progênies do que entre as populações. A endogamia dentro das progênies foi 

negativa e significativa (Tabela 4.6 e Apêndice Q), indicando que a endogamia total é 

decorrente de deriva genética. 

 

Tabela 4.6 Estruturação da variabilidade genética dentro e entre progênies que compõem a 

coleção de germoplasma de A. occidentale ecótipo do Cerrado da Escola de 

Agronomia na Universidade Federal de Goiás 

 f F θS θP 

Geral -0,041 0,150 0,184 0,014 

IC superior -0,0054 0,183 0,210 0,021 

IC inferior -0,0748 0,116 0,151 0,008 
IC- intervalo de confiança, f - coeficiente de endogamia dentro da população, F - coeficiente de endogamia θS 

- diferenciação genética entre progênies, θP - diferenciação genética entre populações 

 

Com base na distância genética de Nei (1972), foi observada alta similaridade 

genética entre as progênies (Figura 4.6). Considerando o nó com consistência de 99,97 % 

foi formado um grande grupo, em que apenas a progênie proveniente de Aruanã não foi 

incluída (Figura 4.6), indicando que esta população, para o conjunto de locos em análise, 

apresentou maior diferenciação genética em relação às outras populações. 
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Figura 4.6 Distância genética entre progênies de 25 populações de A. occidentale ecótipo 

do Cerrado que compõem a coleção de Germoplasma da Escola de Agronomia 

na Universidade Federal de Goiás 

 

4.4 DISCUSSÃO 

 

4.4.1 Variabilidade genética das populações espontâneas 

Em todos os locos a distribuição da frequência dos alelos foi unimodal e 

bimodal, sugerindo que a natureza mutacional destes alelos segue o modelo stepwise e são 

mais propensos a terem descendência por estado (Slatkin, 1995). 

As populações espontâneas apresentaram alta variabilidade genética quando 

comparada a espécie do mesmo gênero, assim como, quando comparada a espécies do 

mesmo bioma. Foi observado polimorfismo em todos os locos, com média igual a 

8,84/loco. Para a espécie Anacardium humile, que pertence ao mesmo gênero e ao mesmo 



93 

 

 

bioma, foram encontrados níveis menores de polimorfismo em dois trabalhos que 

utilizaram os mesmos locos analisados neste trabalho, com valores iguais a 5,08 alelos/loco 

(Soares et al., 2013) e 5,4 alelos/loco (Cota et al., 2012). Porém, em estudo utilizando 

marcadores Random Amplified polimorphic (RAPD), A. humile demonstrou ser altamente 

polimórfica (Carvalho et al., 2012). Alta variabilidade genética também foi encontrada em 

análises realizadas com acessos dos bancos de germoplasma de caju da Nigéria e de 

Pacajus, com base em marcadores isoenzimaticos, RAPD e inter simple sequence repeats 

(ISSR) (Aliyu & Awopetu, 2007; Pessoni, 2007; Thimmappaiah et al., 2009). Estes bancos 

de germoplasma contém várias espécies do gênero, isso sugere que a alta variabilidade 

genética pode ser encontrada não apenas em A. occidentale, mas em várias espécies do 

gênero Anacardium. 

A diversidade genética observada neste trabalho referente às vinte populações 

espontâneas também pode ser considerada alta (He = 0,750), quando comparada a outras 

espécies. Os valores foram maiores que o encontrado para espécie Pistacia lentiscus (He = 

0,569; (Albaladejo et al., 2008) que pertence à mesma família que o caju. Foi maior 

também que o valor encontrado para A. humile (He = 0,696; Cota et al., 2012). Todas as 

espécies do gênero Anacardium são caracterizadas por ter sistema reprodutivo 

predominantemente alógamo e elevado grau de heterozigotos (Araújo & Silva, 1995). 

Considerando outras espécies que também ocorrem no Cerrado, a diversidade 

genética de A. occidentale está entre os valores encontrados (ver Collevatti et al., 2001; 

Gaiotto, 2003; Telles et al., 2003; Zucchi et al., 2003; Soares et al., 2008; Ciampi et al., 

2008; Feres et al., 2009; Batistini et al., 2009; Bertoni et al., 2007, 2010; Martins et al., 

2011; Rabelo et al., 2011). Sendo que, A. occidentale apresentou valor similar ao 

encontrado em estudo realizado com 18 locos microssatélites para seis populações Euterpe 

edulis (He = 0,73; Gaiotto, 2003), uma característica em comum entre estas duas espécies é 

que ambas possuem sistema reprodutivo predominantemente alógamo. A diversidade 

genética da espécie Caryocar brasiliense (He = 0,856; Collevatti et al., 2001) foi maior 

que o de A. occidentale e de todas as outras espécies do Cerrado já estudadas. Um dos 

fatores que pode ter contribuído para este resultado, é o fato de Caryocar brasiliense ter 

sistema reprodutivo completamente alógamo. Estes resultados evidenciam a forte 

influência do sistema reprodutivo na composição genética das populações. 

O alto nível de diversidade genética encontrado neste trabalho provavelmente 

está relacionado às características da história de vida da espécie, como distribuição 
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geográfica ampla e contínua, alta densidade e sistema reprodutivo preferencialmente 

alógamo, possibilitando intenso fluxo gênico e gerando grande tamanho efetivo 

populacional. 

Outro fator que contribuiu para o alto nível de diversidade é quando não ocorre 

grande redução no tamanho das populações. Neste trabalho não foram encontrados sinais 

significativos de gargalo genético quando considerado o modelo mutacional stepwise, 

indicando que as populações tiveram alguma estabilidade em seu tamanho ao longo da 

história de vida da espécie. Para a espécie Dipteryx alata, que ocorre em fitofisionomias 

em comum com o caju, a baixa diversidade genética foi associada ao pequeno tamanho 

efetivo e gargalo genético causado pelas oscilações climáticas ocorridas no Pleistoceno, 

provavelmente causadas por um período de seca durante o Último Máximo Glacial 

(Collevatti et al., 2013). Possivelmente, de forma contrária à Dipteryx alata, nessa época 

houve a expansão de A. occidentale por se adaptar melhor ao clima mais seco. 

Neste trabalho, foi observado que os maiores níveis de diversidade genética e 

riqueza alélica estão localizados geograficamente mais ao centro do bioma e à medida que 

aumenta a distância do centro os níveis destes parâmetros diminuem, seguindo o padrão de 

dispersão central – periférico. Estudos propõem que, o centro de origem de uma espécie é a 

região com maior diversidade genética (Sagarin & Gaines, 2002; Eckert et al., 2008). 

Pouco se sabe sobre a origem e o passado da distribuição de A. occidentale, existe até o 

momento apenas interpretações baseadas em evidências circunstanciais que apontam o 

Brasil como local de origem. Sabe-se que o Cerrado é o segundo centro de diversidade do 

gênero Anacardium, uma vez que contém quatro espécies das dez espécies do gênero. Para 

Mitchel & Mori (1987), esta região pode ser também o centro de origem de A. occidentale, 

estes autores propuseram que o caju originou no Brasil Central e então colonizou a região 

Nordeste do país. Diante disso, uma hipótese para explicar o padrão de distribuição central 

– periférico é que o centro de origem da espécie seja o Brasil Central, no entanto, não é 

possível descartar a hipótese de que existem dois centros de origem. 

 

4.4.2 Estruturação genética das populações espontâneas 

As populações apresentaram endogamia significativa, resultando em valores 

mais baixos de heterozigosidade observada em relação à heterozigosidade esperada. O 

valor de f pode ser considerado alto para uma espécie com o sistema reprodutivo com 

preferencialmente alógamo, uma vez que, neste sistema reprodutivo é esperada uma menor 
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taxa de autofecundação. Provavelmente a endogamia é decorrente de cruzamento entre 

indivíduos aparentados. 

Os valores significativos para FST e RST indicam que não está ocorrendo 

distribuição aleatória dos alelos entre as populações, no entanto, a variabilidade genética 

está fracamente estruturada. Os valores observados para estes dois parâmetros estão entre 

os mais baixos em relação às outras espécies do Cerrado já estudadas (ver Collevatti et al., 

2001; Telles et al., 2003; Zucchi et al., 2003, 2005; Soares et al., 2008; Carvalho et al., 

2012). Este resultado provavelmente é consequência de distribuição contínua e pela longa 

distância de dispersão de sementes realizadas por morcegos da espécie Artibeus lituratus, 

facilitando o fluxo gênico ao longo da história de vida da espécie (Nm = 3,34). Com isso, o 

efeito da deriva genética foi equilibrado pelo fluxo gênico. Outra hipótese que pode 

explicar a baixa diferenciação das populações é o isolamento recentemente, desta forma 

não haveria tempo suficiente para a deriva genética diferenciá-las. 

A taxa de mutação dos locos também contribuiu para a diferenciação das 

populações, como indicado pela diferença significativa entre FST e RST (Hardy et al., 2003). 

De acordo com Slatkin (1995), as altas taxas de mutação dos locos microssatélites podem 

ser tão importantes como o fluxo gênico para definir a estruturação genética. O valor mais 

alto encontrado para RST sobre o FST em três locos corroborou o que foi proposto por 

Slatkin (1995), em que as estatísticas baseadas no modelo de infinitos alelos (FST) tendem 

a subestimar a diferenciação genética entre as populações. No entanto, os valores 

encontrados para os dois parâmetros foram próximos, com diferença para não inviabiliza o 

uso do FST na interpretação da estruturação genética. 

O agrupamento utilizando a análise Bayesiana não utiliza métodos estatísticos 

para avaliar explicitamente o efeito do espaço geográfico na diferenciação genética, mas, 

mesmo assim foi observado que populações mais próximas compartilham em maior 

proporção o mesmo grupo. Com isso, a área geográfica total amostrada foi dividida em 

grupos com maior similaridade genética, sendo que os dois grupos de populações com 

maior diferenciação genética estão em extremidades opostas, sendo um grupo composto 

pelas populações MAT e BSA e o outro por MIM e BAR. Foi observado que o fluxo 

gênico histórico (Nm) entre estes as populações destes dois grupos apresentam os níveis 

mais baixos em relação às outras populações. 

Os estudos com marcadores moleculares permitem avaliar os fatores históricos 

que influenciaram a estruturação genética atual das populações, como expansão, 
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fragmentação e efeito gargalo. Com isso, é interessante complementar esses estudos 

aliando marcadores nucleares e cloroplastidial, uma vez que este ultimo sofre menos 

recombinação e, com isso, possibilita testar hipóteses biogeográficas mais específicas e 

verificar minuciosamente as influências de eventos geológicos. 

 

4.4.3 Padrão espacial da diferenciação genética 

O menor nível de fluxo gênico em distâncias mais longas foi comprovado pelos 

resultados significativos para o teste de Mantel e autocorrelação espacial, demonstrando 

que o cruzamento entre indivíduos próximos ocorre com taxa maior que o esperado ao 

acaso. Pelos correlogramas foi possível identificar o diâmetro de alcance que ocorreu o 

fluxo gênico, tendo como base a teoria que afirma que a distância geográfica em que a 

correlação passa a ser não significativa e começa a estabilizar indica o tamanho médio da 

distância da migração por geração (Sokal & Wartenberg, 1983). Com isso, os padrões 

observados sugerem que o fluxo gênico é mais intenso em distâncias com 

aproximadamente 130 km, sugerindo que há equilíbrio entre migração e deriva genética e 

que a diferenciação genética segue o modelo de isolamento por distância, uma vez que a 

espécie apresenta distribuição contínua. Com base nestes resultados, é possível definir 

grupos de populações a serem amostradas ou conservadas, com base na distância entre 

elas. Isso indica que, os dois grupos genéticos identificados pela análise do Structure, que 

estão localizados nas extremidades oposta da área de estudo devem ser considerados como 

diferentes unidades de conservação. 

O padrão de diferenciação genética observado é compatível com as 

características da biologia reprodutiva da planta, em que a polinização é feita 

principalmente por abelhas. A polinização feita por estes insetos tem como característica 

fluxo gênico a curtas distâncias. Há algumas décadas a abelha Apis mellifera foi 

introduzida no Brasil, desde então passou a um dos principais polinizadores de A. 

occidentale, (Freitas & Paxton, 1998; Silva et al., 2001). Com isso, fluxo gênico de pólen 

pode ter aumentado a distância, pelo fato destas abelhas poderem alcançar longas 

distâncias (Dick et al., 2003). Porém, o forrageamento ocorre preferencialmente entre 

vizinhos (Dick et al., 2003; Levin & Kerster, 1974). Em trabalho realizado com Luehea 

divaricata, que é polinizada por Apis mellifera, não foi observado padrão de isolamento 

por distância (Conson et al., 2013). 
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4.4.4 Variabilidade e estrutura genética de progênies da Coleção de germoplasma 

Os resultados demonstraram alta variabilidade na coleção de germoplasma. A 

maior parte dos alelos presentes nas amostras das vinte populações está presente na 

coleção de germoplasma (Apêndice D e Apêndice E), indicando sua boa representatividade 

da variabilidade genética existente na natureza. Resgatar a maior quantidade possível da 

variabilidade genética de uma espécie é um dos principais objetivos de um programa de 

conservação ex situ (Nass, 2001). 

Foi encontrada também alta taxa de heterozigotos na coleção, o que favorece a 

conservação in vivo, modo como a coleção é mantida. O valor adaptativo de um indivíduo 

está diretamente relacionado à heterozigose, desta forma, a coleção in vivo formada por 

indivíduos com alto nível de heterozigotos resistirá melhor às adversidades ambientais, 

garantindo a conservação por longo prazo. 

A alta taxa de heterozigotos também contribui para que seja possível iniciar 

programas de melhoramento, o qual tem como base a variabilidade genética. Para A. 

occidentale ecótipo do Cerrado a exploração é ainda realizada por extrativismo. Porém, há 

interesse em implantar programa de melhoramento genético, visando por meio de seleção 

de indivíduos superiores melhorar características relacionadas à produção do fruto e 

pseudofruto. Para o ecótipo do Cerrado existe grande potencial na produção de suco, geleia 

e doces (Agostini-Costa et al., 2006). 

Os exemplares da coleção de germoplasma também podem ser utilizados para 

enriquecer outros bancos de germoplasma de caju, como o de Pacajus, Nigéria e Índia, que 

já iniciaram programas de melhoramento. 

O conhecimento prévio da variabilidade genética existente nas populações e 

como ela está estruturada são fundamentais para que a conservação seja eficiente 

(Changtragoon, 2003; Volis & Blecher, 2010). por isso a importância de realizar este 

trabalho. Analisando as populações espontâneas juntamente com os indivíduos da coleção 

de germoplasma, é possível mensurar a variabilidade genética que existe na natureza e se a 

coleção de germoplasma tem suporte para conservar pelo menos a maior parte dos alelos 

encontrados nas populações. 
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4.5 CONCLUSÕES 

 

Pode ser concluído com este trabalho que A. occidentale ecótipo do Cerrado 

possui alta variabilidade genética. Sendo que, a distribuição geográfica da diversidade 

genética segue padrão central – periférico. 

A alta variabilidade genética provavelmente é resultado do grande tamanho 

efetivo populacional e intenso fluxo gênico existente no decorrer de sua história de vida. 

Estes fatores explicam também a fraca estruturação genética observada. 

A diferenciação genética das populações segue o modelo de isolamento por 

distância. 

A coleção de germoplasma da Universidade Federal de Goiás é representativa 

quanto à variabilidade genética da espécie, demostrando eficiência para a conservação e 

ampla base genética para a implantação de programas de melhoramento do caju. 

As progênies da coleção de germoplasma apresentam alta similaridade 

genética. A variabilidade genética está estruturada entre as progênies. 

.
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5 CAPÍTULO 3: EFEITOS DO PADRÃO DA PAISAGEM SOBRE 

A VARIABILIDADE E ESTRUTURA GENÉTICA EM 

POPULAÇÕES DE Anacardium occidentale L. ECÓTIPO DO 

CERRADO 
 

RESUMO 

 

As características da paisagem têm importante interação com os processos 

microevolutivos. A redução no tamanho das populações e o isolamento devido à 

fragmentação estão influenciando diretamente a variabilidade genética das populações. 

Assim como, o padrão de movimentação dos polinizadores e dos dispersores está sendo 

alterado, influenciando diretamente no fluxo gênico. Este trabalho teve o objetivo de 

avaliar a relação entre a estrutura da paisagem com a variabilidade e estrutura genética de 

dezessete populações de Anacardium occidentale L. ecótipo do Cerrado. As populações 

apresentaram alta diversidade genética (He = 0,75) e baixa diferenciação genética, 

provavelmente devido a fatores históricos. Foi observado que o principal tipo de matriz em 

torno das populações é remanescente de vegetação natural ou pastagem. Houve relação 

entre a variação da riqueza alélica e o percentual de remanescente de vegetação natural e 

tipo de matriz predominante em torno das populações, em que os menores valores foram 

encontrados quando o tipo de matriz predominante é a pastagem. A endogamia apresentou 

relação com a paisagem quando caracterizada para a escala de 2 km, em que foi observada 

maior endogamia quando o tipo de matriz predominante é a pastagem. Devido às 

transformações antrópicas na paisagem houve descontinuidade genética entre oito pares de 

populações, indicando redução de fluxo gênico. Estes resultados indicam que a 

fragmentação e mudança no uso do solo estão influenciando na variabilidade genética e 

fluxo gênico das populações. 

 

Palavras chave: variabilidade genética, fluxo gênico, matriz, descontinuidade genética, 

fragmentação.
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ABSTRACT 

 

EFFECTS PATTERN OF LANDSCAPE ON THE VARIABILITY AND GENETIC 

STRUCTURE OF POPULATIONS Anacardium occidentale L. ECOTYPE FROM 

CERRADO 

 

The landscape characteristics have important interaction with microevolution 

processes, directly influencing the distribution of genetic differences between populations. 

anthropogenic activities are a major cause of landscape fragmentation. This work aimed to 

evaluate the relationship between landscape structure with the variability and genetic 

structure of populations of seventeen Anacardium occidentale L. ecotype from Cerrado. 

The populations had higher genetic diversity (He = 0.75) and low genetic differentiation, 

probably due to historical factors. We observed that the main type of matrix around the 

populations are remaining natural vegetation and pasture, with great variation in the 

remaining percentage. There was a relationship between the change in allelic richness and 

remaining percentage of natural vegetation and predominant matrix around the populations 

in the lowest values were found when the predominant type of matrix is the pasture. 

Inbreeding was related to landscape when characterized for 2 km scale, where there was a 

higher inbreeding when the predominant type of matrix is the pasture. Because of 

anthropogenic transformation in the landscape there was genetic discontinuity between 

eight pairs of populations. These results indicate that the fragmentation and change in land 

use are influencing the genetic variability and gene flow of populations. 

 

Key words: genetic variability, gene flow, matrix, genetic discontinuity, fragmentation 

 

5.1 INTRODUÇÃO 

 

A ocupação humana tem forte influência sobre a composição vegetal de um 

bioma (Boucher et al., 2014), gera alterações na estrutura espacial da paisagem e no 

funcionamento ecológico (Isbell et al., 2011; Cadotte, 2013; Grêt-Regamey et al., 2014). 

No cerrado, as ações antropogênicas causaram forte fragmentação e substituição de grande 

parte da vegetação natural por pastagem e agricultura, resultando em perda de 

biodiversidade. A fragmentação e as alterações no uso do solo são consideradas uma das 

maiores ameaças à biodiversidade (Manel et al., 2003; Foley et al., 2005; Butchart et al., 
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2010), por gerar fragmentos isolados e biologicamente empobrecidos (Nogueira et al., 

2007). 

Devido à interação entre as características da paisagem e processos 

microevolutivos (Manel et al., 2003; Mcrae & Beier, 2007), a intensa fragmentação do 

habitat pode alterar a composição e estrutura genética das populações. A perda de habitat e 

o maior isolamento das populações tende a diminuir a distância de dispersão de sementes e 

pólen, causando redução do fluxo gênico (Kramer et al., 2011; Mcconkey et al., 2012). 

Com as restrições ao fluxo gênico, a estrutura genética das populações pode ser modificada 

(Landguth et al., 2010; Prevedello & Vieira, 2010). A diminuição do fluxo gênico está 

relacionada à interação entre os dispersores e polinizadores com os tipos de matriz 

(Vandermeer & Carvajal, 2001; Murphy et al., 2008; Spear et al., 2010) e às estratégias de 

dispersão da planta (Purschke et al., 2014). 

Parte da variabilidade genética pode ser perdida com o isolamento e redução do 

tamanho das populações, por quebrar o equilíbrio entre migração – deriva genética e pelo 

aumento da endogamia (Lowe et al., 2005; Aguilar et al., 2008). Podendo causar a extinção 

das populações ou mesmo da espécie, uma vez que, a persistência em novas condições 

ecológicas é influenciada pela quantidade e distribuição da diversidade genética (Pauls et 

al., 2013). 

Os efeitos da fragmentação dependem das características da história de vida da 

espécie (Wagner & Fortin, 2012; Hoban et al.,2014; Rico et al., 2014), da escala espacial e 

do tempo de fragmentação (Lowe et al., 2005; Fischer & Lindenmayer, 2007; Aguilar et 

al., 2008; Kramer et al., 2008; Struebig et al., 2011). Alguns estudos com espécies de 

plantas não apresentaram influência da paisagem (Collevatti et al., 2001; Bacles et al., 

2005; Winkler et al., 2011; Aparicio et al., 2012). Para algumas espécies do Cerrado as 

alterações na paisagem geraram modificações nos padrões genéticos das populações (ex.: 

Soares et al., 2008; Diniz-Filho et al., 2009). 

A genética da paisagem possibilita compreender como os efeitos das recentes 

mudanças globais alteram os padrões genéticos das espécies (Manel & Holderegger, 2013). 

É possível identificar as barreiras que impedem a conectividade das populações e impõem 

limites espaciais ao fluxo gênico (Manel et al., 2003; Diniz-Filho et al., 2009; Holderegger 

& Wagner, 2008; Manel & Holderegger, 2013; Rico et al., 2014). 

Com base na genética da paisagem, é possível conhecer os padrões geográficos 

de variação genética de populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado. Popularmente 
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conhecida como cajuzinho-do-campo, esta espécie ocorre em solos concrecionários das 

fitofisionomias cerradão, cerrado sentido restrito e campo sujo. A polinização é feita 

principalmente por abelhas (Mitchell & Mori, 1987; Silva et al., 2001), sendo que nas 

ultimas décadas é realizada principalmente pelas abelhas introduzidas no país Apis 

mellifera (Freitas & Paxton, 1998; Almeida et al., 2003; Lorenzi et al., 2006). A dispersão 

de sementes é feita por morcegos da espécie Artibeus lituratus (Freitas & Paxton, 1998; 

Bredt et al., 2012). 

Este trabalho teve como objetivo avaliar a relação entre a estrutura da paisagem 

de dezessete populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado com a variabilidade e 

estrutura genética, utilizando locos microssatélites. Para testar a hipótese de trabalho que, a 

fragmentação e perda de habitat causaram perda de variabilidade genética em decorrência 

da deriva genética e que o fluxo gênico entre as populações foi reduzido devido ao 

isolamento, foram testados: 1) descontinuidade genética entre pares de populações, 2) 

correlação entre características da paisagem com as variações na variabilidade genética e 

3) distribuição espacial da variabilidade genética. 

 

5.2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

5.2.1 Áreas amostradas 

O material de estudo é proveniente de dezessete populações de A. occidentale 

ecótipo do Cerrado, localizadas no estado de Goiás. As árvores de cada população foram 

amostradas aleatoriamente, foram amostradas de trinta árvores em cada população, 

totalizando 516 indivíduos em análise. Com a ampla distribuição das populações no estado, 

foi possível amostrar os principais tipos de matriz existente na região. 

As populações foram georeferênciada com as coordenadas geográficas obtidas 

pelo Sistema de Posicionamento Global – GPS (Tabela 5-1), a partir destes dados foi 

construído o mapa das populações com o auxílio do programa Arc-GIS versão 9.3 (Figura 

5-1). 
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Tabela 5.1 Localização geográfica de dezessete populações de A. occidentale ecótipo do 

Cerrado, com códigos, tamanho amostral, latitude, longitude e altitude 

Populações Código N Latitude Longitude Altitude 

Cocalzinho, GO COA 32 -15,7630 -48,6156 641m 

Itapaci, GO ITP 28 -14,8305 -49,5298 763m 

Niquelândia, GO NIQ 32 -14,4104 -48,7774 558m 

Alto Horizonte, GO AHO 32 -14,1855 -49,3319 364m 

Goianésia, GO GOI 32 -15,5093 -49,1872 716m 

Vila Propício, GO VPR 32 -15,3398 -48,7063 750m 

Jaragua, GO JAR 32 -15,7964 -49,3335 1022m 

Mimoso, GO MIM 26 -15,0588 -48,1591 675m 

Mutunópolis, GO MUT 24 -13,6798 -49,2265 402 

Calcilândia, GO CAL 32 -15,8845 -49,9747 798 

Balneário St. Antônio, GO BSA 32 -15,9833 -50,1000 595 

Faina, GO FAI 32 -15,3974 -50,4802 375 

Matrinchã, GO MAT 32 -15,2350 -50,9053 574 

Leopoldo de Bulhões, GO LBU 25 -16,6147 -48,7404 1043 

Silvânia (Quilombo), GO SIL1 32 -16,5787 -48,3577 942 

Silvânia (Cruzeiro), GO SIL2 31 -16,6920 -48,1871 899 

Silvânia(São Miguel do passa 4), GO  SIL3 32 -16,9766 -48,6788 920 

 

 

Figura 5.1 Área do Cerrado no estado de Goiás com localização de 17 populações da 

espécie A. occidentale ecótipo do Cerrado, amostardas para estudos genéticos 

populacionais 
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5.2.2 Obtenção de dados e parâmetros genéticos 

Para obter o DNA genômico foi utilizado o material foliar dos indivíduos. A 

extração do DNA foi realizada utilizando o protocolo de extração de Cationic hexadecyl 

Trimethyl Ammonium Bromide, CTAB, (Doyle & Doyle 1987). 

As informações genéticas foram obtidas a partir de doze marcadores 

microssatélites (Croxford et al., 2006) (Apêndice A), sendo que os oligonucleotídeos sense 

foram marcados com fluorescência HEX, NED ou 6-FAM (Applied Biosystems, CA). As 

reações em cadeia da polimerase (PCR), foram realizadas com volume de 15µL contendo, 

15 ng de DNA genômico, 1X Tampão da enzima, 1,6 mM MgCl2, 0,21 mM dNTPs, 0,21 

µg BSA (Bovine Serum Albumin), 0,26 µM oligonucleotídeo (sense e antisense) e 1U de 

Taq DNA polimerase sob as condições de, desnaturação inicial com 5 min a 94 °C, 30 

ciclos com: 1 min a 94°C, 1 min com temperatura de anelamento específica de cada 

oligonucleotídeo (°C), 1 minuto a 72 °C e extensão final com 30 minutos a 72 °C. A 

análise dos fragmentos foi realizada em eletroforese capilar, utilizando analisador 

automático ABI-3100 (Applied Biosystems, CA). Os alelos foram nomeados no programa 

GeneMapper 3.5 (Applied Biosystems, CA) utilizando o marcador padrão GeneScan
TM

 500 

Rox
TM

 Size Stardard (Applied Biosystems, CA). 

A partir dos genótipos obtidos, foram estimados três parâmetros genéticos: 

riqueza alélica (Ar, Mousadik & Petit, 1996), diversidade genética (He) (Nei, 1978) e 

endogamia (f). Estes parâmetros foram escolhidos por serem frequentemente usados em 

estudos genéticos para conservação (Frankham, 2008). Também foi avaliada a 

diferenciação genética, a partir da estimativa do FST entre pares de populações. A 

significância estatística dos testes foi obtida a partir de randomizações, utilizando a 

correção de Bonferroni (Goudet et al., 1996). Para estimar todos estes parâmetros, foi 

utilizado o programa FSTAT 2.9.3.2 (Goudet, 2002). 

A diferenciação genética das populações foi inferida pelo método de 

agrupamento Bayesiano. Nesta análise foram identificados grupos genéticos distintos e 

atribuído indivíduos a eles, sem a prévia informação das populações. Na análise foram 

testados k (grupos) de 1 a 12, sendo que para cada K foi definido burn-in de 50.000 e 

1.000.000 iterações para MCMC (Markov chain Monte Carlo) por corrida. Em cada valor 

de K foram realizadas 10 corridas independentes Esta analise foi realizada no programa 

Structure (Pritchard et al., 2000). 
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Para escolha do valor de K que melhor representa os grupos genéticos 

existentes, foi utilizado patamar da distribuição de probabilidade à posteriori pelo método 

de DeltaK de Evanno et al. (2005), implementado no programa Structure Harvester v. 

0.6.93 (Earl & VonHoldt, 2011). 

 

5.2.3 Obtenção das métricas de paisagem 

A paisagem foi caracterizada de duas formas: uma individual, em que foi 

avaliada cada população separadamente e a outra entre pares de populações. Para a 

caracterização individual, os dados de paisagem foram obtidos em dois diferentes 

tamanhos de buffers, com o objetivo de avaliar a influência da escala nos resultados. O 

buffer, neste contexto, é uma área delimitada em torno de uma população, com tamanho da 

circunferência pré-definida, cuja paisagem é caracterizada. 

A construção dos buffers e a caracterização da paisagem foram feitos com o 

auxílio do programa ArcGis v.9.3 versão 9.3, para tanto, foram sobrepostos os pontos 

georreferenciados das populações e o shapefile do uso de solo modificado de 

PROBIO/MMA (2011). Os buffers foram construídos com raios de 2,0 e 5,0 km em torno 

de cada população a partir de um ponto médio, estes tamanhos foram definidos com base 

na área de vida dos polinizadores (Dick et al., 2003) e dispersores de sementes (Heithaus et 

al., 1975; Bianconi et al., 2006). Para a caracterização dos buffers, as paisagens foram 

atribuídas a seis tipos de matriz: pastagem, remanescente, reflorestamento, agricultura, área 

urbana e água. Em seguida, foi calculado o percentual de cada tipo de matriz dentro de 

cada buffer, baseado nesses valores foi definido o tipo de matriz predominante. 

Para os pares de populações, foi construído buffer com raio de 5 km para cada 

população e traçado um corredor ligando as duas populações. Neste corredor foi 

caracterizada a paisagem e calculado o percentual de cada tipo de matriz, sendo elas: 

remanescente da vegetação natural, água; área urbana; agricultura; pastagem. Para calcular 

o percentual de cada tipo de matriz, foi calculada a área do corredor que liga as 

populações, para isso foi utilizada a ferramenta V-Late implementada no programa ArcGis 

versão 9.3. 

Foi estimada também a resistência de cada tipo de matriz para os polinizadores 

(abelhas) e dispersor (morcegos). A classificação da resistência foi feita a partir de 

informações contidas na literatura, para abelhas (Carvalho, 2013) e para morcegos (Estrada 

et al., 1993; Oprea, 2013). Os valores de resistência para abelha foram: vegetação natural 
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(resistência = 1), área urbana (resistência = 1), água (resistência = 2), pastagem (resistência 

= 2), agricultura (resistência = 3) e para morcegos: água (resistência = 1), vegetação 

natural (resistência = 1), área urbana (resistência = 3), agricultura (resistência = 3) e 

pastagem (resistência = 3). 

Foi avaliada também a descontinuidade genética, essa análise foi feita 

utilizando triangulação de Delaunay (Legendre & Legendre, 1998), implementada no 

programa SAM v.4 (Rangel et al., 2010). Foi considerada descontinuidade a 20%, com 

base na razão entre distância genética (FST par a par) e distâncias geográficas (Legendre & 

Legendre, 1998; Manel et al., 2003). 

 

5.2.4 Análises estatísticas 

Foram definidas como variáveis preditivas: o tipo de matriz predominante no 

buffer e o percentual de remanescente de vegetação natural; também foi testado o modelo 

nulo de ausência do efeito da paisagem sobre os padrões genéticos. Como variáveis 

resposta foram utilizados os parâmetros genéticos (Ar, He e f). 

Para testar a relação entre as variáveis preditivas com as variáveis resposta, 

foram utilizados três modelos estatísticos, Modelo Linear Generalizado (GLM), Modelo de 

Adições Generalizadas (GAM) e máxima verossimilhança (mle2). Para estas análises 

foram utilizados os pacotes BBMLE (Bolker, 2012) e GAM (Hastie & Tibshirani, 1990), 

implementados no pacote estatístico R versão 2.15.3 (http://www.r-project.org). 

Para definir o modelo preditivo mais provável para explicar os padrões 

genéticos observados (variáveis resposta), foi utilizando critérios de informação de Akaike 

(AIC). Neste método, o modelo preditivo com menor AICc (AIC corrigida pelo tamanho 

da amostra e número de parâmetros) (Burnham & Anderson, 2002) é o mais aceitável para 

explicar os padrões genéticos observados. Foi calculado também o ΔAICci (i representa 

cada modelo), obtido pela diferença entre AICc do modelo i e o menor AICc observado. 

Os modelos preditivos com ΔAICc < 2 são igualmente plausíveis para explicar o padrão 

observado (Zuur et al., 2009). Também foi verificada a contribuição relativa de cada 

modelo, com base no peso de evidência Akaike (wAICc) (Burnhan & Anderson, 2002). 

Estas análises foram realizadas utilizando o pacote bbmle implementado no pacote 

estatístico R versão 2.15.3 (http://www.r-project.org). 

Para a análise entre os pares de populações, foram avaliados os efeitos das 

características da paisagem sobre a diferenciação genética, para tanto, foi testada a 

http://www.r-project.org/
http://www.r-project.org/
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correlação do FST par a par com a distância espacial, tipos de matriz e resistência. Para esta 

análise foi realizado teste de Mantel múltiplo (MRM) utilizando a ferramenta ecodist 

(Goslee & Urban, 2007), implementado no pacote estatístico R versão 2.15.3 

(http://www.r-project.org). 

Para avaliar os limites do fluxo gênico histórico em escala espacial, foi feita a 

autocorrelação espacial entre as frequências alélicas utilizando o índice I de Moran. Nesta 

análise foi construído correlograma para as correlações das frequências alélicas pra cinco 

classes de distância (em km), com os seguintes limites superiores: 87, 130, 170, 217 e 334. 

Esta análise foi realizada no programa Spatial Pattern Analysis of Genetic Diversity, 

Spagedi 1.2, (Hardy & Vekemans, 2002), com significância do teste realizada por 10.000 

permutações. O correlograma foi construído no programa Systat® software, Inc. 2007. 

 

5.3 RESULTADOS 

 

5.3.1 Caracterização da paisagem e genética 

A riqueza alélica variou entre 5,78, para a população MAT, a 7,07, para a 

população NIQ, com média geral igual a 6,29. A diversidade genética (He) apresentou 

níveis similares em todas as populações, a média geral foi igual a 0,75 (Tabela 5-2). Todas 

as populações apresentaram endogamia (f) significativa, variando de 0,143 para a 

população AHO a 0,277 para a população NIQ (Tabela 5-2). 

Os principais tipos de matriz encontrados nos buffers foram pastagem e 

remanescente de vegetação natural (Tabela 5-2). Sendo que para o buffer de 2 km, o 

número de populações com predominância de remanescente e as com predominância de 

pastagem foi igual. Para buffer de 5 km houve maior predominância de remanescentes, 

apresentando grande variação do seu percentual entre as populações (Tabela 5-2). 

  

http://www.r-project.org/
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Tabela 5.2 Parâmetros genéticos estimados para dezessete populações de A. occidentale 

ecótipo do Cerrado, usando doze locos microssatélites e características da 

paisagem de buffers de 2 e 5 km 

Populações N % Rem. Veg. 

natural 

Tipo de matriz Ar He f* 

  2 km 5 km 2 km 5 km    
MIM 26 52,9 58,3 Rem Rem 7,00 0,79 0,23 

LBU 23 6,7 25,2 Past Past 6,16 0,74 0,14 
JAR 32 63,7 40,6 Rem Past 6,14 0,75 0,18 
AHO 32 43,6 55,8 Past Rem 6,31 0,74 0,14 
CAL 32 71,7 64,8 Rem Rem 6,26 0,72 0,21 
VPR 32 46,8 54,9 Past Rem 6,78 0,78 0,22 
COA 32 0,0 5,88 Past Past 6,40 0,75 0,23 
FAI 32 0,0 5,1 Past Past 5,87 0,70 0,24 
SIL1 32 18,4 28,6 Past Past 6,49 0,75 0,25 
SIL2 32 7,3 55,7 Agric Rem 6,55 0,76 0,21 
ITP 27 61,3 68,7 Rem Rem 6,72 0,80 0,16 
NIQ 32 69,4 70,1 Rem Rem 7,07 0,78 0,27 
GOI 32 2,1 14,1 Past Rem 6,43 0,76 0,14 
MUT 24 28,6 51,1 Past Past 6,13 0,76 0,18 
BSA 32 100,0 89,7 Rem Rem 5,83 0,71 0,22 
MAT 32 38,6 47,3 Rem Rem 5,78 0,70 0,27 
SIL3 32 63,9 41,1 Rem Rem 6,61 0,76 0,27 

Média - - - - - 6,29±0,38 0,75±0,02 0,20±0,04 
*Significativo para todas as populações, p ≤ 0,0002. Rem = remanescente; Past = pastagem; Agric = 

agricultura. N- tamanho amostral; Ar- riqueza alélica; He- diversidade genética; f- coeficiente de endogamia; 

% de remanescente de vegetação natural e tipo de matriz predominante 

 

5.3.2 Características da paisagem e variação genética 

Para os dois tamanhos de buffers analisados a diversidade genética não 

apresentou relação com o tipo de matriz predominante, tampouco com o percentual de 

remanescente de vegetação natural. As variáveis preditivas e o modelo nulo explicaram 

igualmente a variação deste parâmetro genético (Apêndice R). 

O GLM foi o melhor modelo estatístico para explicar a relação entre o tipo de 

matriz com a variação do coeficiente de endogamia, essa relação foi para o buffer de 2 km 

(Apêndice R e Figura 5-2). Para o buffer de 5 km, nenhum modelo estatístico encontrou 

relação entre as variáveis (Apêndice R). 
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Figura 5.2 Relação entre coeficiente de endogamia (f) com tipo de matriz predominante 

em torno de 17 populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado, utilizando 

GLM entre tipo de matriz e FIS. As linhas grossas dentro das caixas 

representam as medianas, os Whiskers representam os valores máximos e 

mínimos 
 

Para os três modelos estatísticos testados, GLM, GAM e MLe, foi encontrada 

relação entre as variáveis preditivas, percentual de remanescente e tipo de matriz com a 

riqueza alélica. Esta relação foi encontrada nas análises com o buffer de 5 km (Apêndice R 

e Figura 5-3), para as métricas da paisagem obtidas com o buffer de 2 km não foi 

encontrada relação com nenhum parâmetro genético. Quando dois valores de riqueza 

alélica outliers, referentes às populações MAT e BSA, foram excluídos da análise o tipo de 

matriz, para a escala de 5 km, explicou sozinho a variação da riqueza alélica quando 

utilizado o modelo GLM. Com base nestes resultados, as populações com maior percentual 

de remanescente de vegetação natural apresentaram maior riqueza alélica (Tabela 5-3 e 

Figura 5-4). 
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Figura 5.3 Relação entre riqueza alélica (Ar) com o tipo de matriz predominante e 

percentual de remanescente de vegetação natural em torno de 17 populações 

de A. occidentale ecótipo do Cerrado. A- Teste utilizando GLM entre % 

remanescente e Ar; B- teste utilizando GAM entre % remanescente e Ar; C- 

Teste utilizando GLM entre tipo de matriz e Ar, as linhas grossas dentro das 

caixas representam as medianas, os Whiskers representam os valores 

máximos e mínimos observados; D- teste utilizando MLe entre % 

remanescente e Ar 
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Figura 5.4 Whisker plot do teste de correlação entre riqueza alélica e tipo de matriz 

predominante em torno de 15 populações de Anarcadium occidentale, 

utilizando o modelo GLM. As linhas grossas dentro das caixas representam as 

medianas, os Whiskers representam os valores máximos e mínimos 

observados 

 

Tabela 5.3 Seleção de modelo para riqueza alélica (Ar) em 15 populações de Anarcadium 

occidentale, utilizando critério de Akaike 

Modelo estatístico Variável preditiva AICc df ∆AICc WAICc 

GLM tipo de Matriz 8,4 3 0,0 0,5727 

GLM %remanescente/tipo de matriz 11,3 4 2,9 0,1328 

GLM % remanescente 11,3 3 3,0 0,1297 

Mle % remanescente 12,3 3 4,0 0,0786 

GAM % remanescente 12,5 3 4,1 0,023 

GLM Nulo 15,8 3 7,4 0,0140 

 

5.3.3 Diferenciação genética e efeitos da paisagem 

Baseado na analise Bayesiana de diferenciação genética dos indivíduos, o 

método Evanno et al. (2005) indicou K=4 como sendo o número ideal de grupos que 

representam a diferenciação genética das populações (Figura 5-5 e Apêndice L).No 

entanto, para obter resultados que discriminem melhor a estruturação genética existente, 

foi utilizado o segundo maior valor de ∆K (k = 6, Apêndice N). Por exemplo, com seis 

grupos foi possível identificar a diferenciação genética das populações BSA e MAT em 

relação à CAL e FAI (Figura 5-5 B). 

A
r



 

 

 

1
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Figura 5.5 Atribuição de grupos genéticos, pelo método Bayesiano, para indivíduos de 17 populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado. 

A) Grupos para K = 4; B) Grupos para K = 6. Os grupos estão diferenciados pelas cores, cada linha vertical indica um indivíduo e 

a atribuição nos grupos 
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De acordo com a triangulação de Delaunay (Figura 5-6), foi identificada 

descontinuidade genética entre oito pares de populações, sendo eles JAR-GOI, MIM-VPR, 

MIM-COA, SIL1-SIL2, JAR-CAL, JAR-BSA, BSA-CAL E MAT-FAI (Figura 5-7). A 

maior parte das descontinuidades ocorreu para populações que estão entre paisagens com 

maior antropização, basicamente a descontinuidade ocorre em áreas com maior 

predominância dos tipos de matriz de pastagem e agricultura (Figura 5-7), entre 

populações localizadas ao centro – sul do estado. 

 

 

Figura 5.6 Triangulação pela rede Delaunay para dezessete populações de A. occidentale 

ecótipo do Cerrado 
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Figura 5.7 Descontinuidade genética, pela rede Delaunay, entre oito pares de populações 

de A. occidentale ecótipo do Cerrado. As linhas pretas indicam presença de 

descontinuidade entre as populações 

 

A descontinuidade e diferenciação genética entre as populações BSA e CAL 

(FST = 0,104; Apêndice I), que são geograficamente próximas (distância entre 20 km), pode 

ser explicada por efeitos da fragmentação e também pela diferença de altitude das duas 

localidades (Tabela 5-4). A diferença de altitude é devido ao fato da população BSA estar 

localizada na Serra dourada, a qual está sendo uma barreira geográfica para o fluxo gênico. 

A diferenciação genética entre os pares das populações apresentou correlação 

significativa com as características da paisagem (r
2 

= 0,81 e p = 0,001). O FST par a par 

apresentou correlação significativa com a distância geográfica, o percentual de pastagem e 

o percentual de agricultura (Tabela 5-4). 
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Tabela 5.4 Correlação entre FST par a par e características da paisagem, utilizando teste de 

Mantel parcial 

Variáveis R
2
 Valor de p 

Distância espacial 3,83x10-04 0,001 

% Área urbana 4,78x10-03 0,084 

% Agricultura 4,42x10-03 0,012 

% Pastagem 7,95x10-03 0,006 

% Remanescente veg. Nat. 8,70x10-04 0,641 

Resistência abelhas -1,33x10-02 0,498 

Resistência morcegos 3,25x10-02 0,222 

 

O teste de Mantel foi significativo (r
2 

= 0,81 e p = 0,001), indicando relação 

entre distância genética e distância espacial das populações. A autocorrelação foi 

significativa para a primeira e segunda classes de distâncias, que corresponde a uma 

distância de aproximadamente 130 km (Figura 5-8). Para as classes de distância mais 

longas, 4 e 5, a partir de aproximadamente 340 km, a correlação foi negativa e 

significativa. 

 

 

Figura 5.8 Autocorrelação espacial das frequências alélicas de vinte populações de A. 

occidentale ecótipo do Cerrado para cinco classes de distâncias (em Km). As 

barras verticais indicam o erro padrão 
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5.4 DISCUSSÃO 

 

A intensificação das ações antropogênicas no Cerrado, iniciadas há 

aproximadamente trinta anos (Telles et al., 2003), causaram perda de habitat e 

fragmentação da paisagem. Estudos demonstram que perturbações nos habitats causam 

perdas genéticas nas populações de plantas (ex.: Soares et al., 2008; Diniz-Filho et al., 

2009; Han et al., 2013). 

As populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado estão inseridas em 

remanescentes de habitat bastante fragmentados, no entanto, foi encontrado altos níveis de 

diversidade genética. Provavelmente a diversidade ainda encontrada é decorrente de 

fatores da história de vida da espécie que geraram um grande tamanho efetivo 

populacional. Outro fator que pode explicar os altos valores de diversidade genética 

mesmo as populações estando fragmentadas, é o fato dos os eventos de perturbações 

antrópicas terem iniciado recentemente no Cerrado. Para espécie com ciclo de vida longo a 

redução da diversidade demorar um tempo maior para ser percebida (Collevatti et al., 

2001; Moreira et al., 2009; Chung et al., 2014), como para A. occidentale que é perene. 

Também explica o fato de não ter sido encontrada relação entre as características da 

paisagem contemporânea e a variação da diversidade genética. 

Resultado parecido foi encontrado para orquídea da espécie Cymbidium 

goeringii, em que comparando populações de áreas fragmentadas e áreas preservadas foi 

observado que as fragmentadas tiveram menor riqueza alélica e maior diferenciação 

genética (Chung et al., 2014). 

Os valores de riqueza alélica das populações apresentaram variação como 

consequência da fragmentação e da perda de habitat. Foi encontrada relação significativa 

da riqueza alélica com o percentual de remanescente de vegetação natural e o tipo de 

matriz existente em torno das populações. Os maiores valores foram encontrados em 

populações com maior percentual de remanescente e quando a pastagem não foi a 

paisagem predominante. A perda de riqueza alélica ocorre quando há redução no tamanho 

das populações (Kramer et al., 2008), diante disso, supõe-se que as populações de A. 

occidentale tiveram redução de seus tamanhos. A riqueza alélica é bastante suscetível às 

alterações na paisagem, detecta precocemente os efeitos da fragmentação, com isso, é 

considerado um excelente parâmetro para estudos de genética da conservação. O fato de a 

espécie ser amplamente distribuída e ter ocorrido intensa fragmentação do habitat, pode 
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contribuir para que haja perda de alelo. Resultado parecido foi encontrado para orquídea da 

espécie Cymbidium goeringii, em que comparando populações de áreas fragmentadas e 

áreas preservadas foi observado que as fragmentadas tiveram menor riqueza alélica e maior 

diferenciação genética (Chung et al., 2014). 

As populações apresentaram fraca estruturação genética, com padrão espacial 

de diferenciação, indicando que o fluxo gênico segue o modelo de isolamento por distância 

e que há equilíbrio entre mutação e deriva genética. O padrão de isolamento por distância 

encontrado nas populações provavelmente está relacionado ao comportamento dos 

polinizadores, em que, apesar das abelhas alcançarem longas distâncias (Dick et al., 2003), 

o forrageamento concentra-se entre vizinhos mais próximos (Levin & Kerster, 1974). No 

entanto, a baixa correlação para a classe do teste de Mantel e autocorrelação com a menor 

distância geográfica, indica que existem outros efeitos que estão contribuindo para a 

redução do fluxo gênico além da distância espacial, como exemplo a fragmentação da 

paisagem (Soares et al., 2008). 

A endogamia encontrada nas populações está relacionada ao sistema 

reprodutivo da espécie, em que o sistema preferencialmente alógamo e a 

autocompatibilidade possibilitam a autofecundação e cruzamentos entre indivíduos 

aparentados. No entanto, a variação nos níveis de endogamia foi relacionada ao tipo de 

matriz que predomina em torno das populações. Os maiores níveis de endogamia foram 

relacionados à predominância de pastagem. Provavelmente, com a fragmentação houve 

aumento do cruzamento entre indivíduos aparentados dentro das populações devido à 

restrição do fluxo gênico. A relação da endogamia com a paisagem foi observada para o 

buffer de menor escala (2 km), o que está relacionado ao ao comportamento de 

forrageamento dos polinizadores, considerando o principal polinizador atualmente, abelhas 

Apis mellifera, foi relatada que a dispersão de pólen ocorre em média até 3,2 km (Dick et 

al., 2003; Conson et al., 2013). 

É esperado aumento da endogamia uma geração após a redução do tamanho 

populacional (Young et al., 1996; Lowe et al., 2005), isso pode explicar a detecção dos 

efeitos da fragmentação sobre a endogamia e não na diversidade genética. Em alguns 

estudos com plantas não foi observado efeito da fragmentação sobre a endogamia (ex.: 

Honnay & Jacquemyn, 2007; Vranckx et al., 2012; Chung et al., 2014), isso pode estar 

relacionado a diversos fatores, como a ausência de homozigotos para os alelos raros 

(Honnay & Jacquemyn, 2007). 
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A endogamia é uma questão importante para a conservação das populações, 

principalmente para populações com redução de tamanho devido à fragmentação, pelo fato 

de aumentar a homozigose (Chaves et al., 2011). Manter a heterozigosidade é de 

fundamental importância, pois a capacidade de uma população reagir às mudanças 

ambientais está estreitamente relacionada com a diversidade genética. Além de que, a 

redução na heterozigosidade quase sempre causa redução na aptidão devido à depressão 

endogamica (Reed & Frankham, 2003). 

Alguns autores destacaram que a utilização de parâmetros que estimam a 

diferenciação genética, como o FST, para avaliar o padrão de fluxo gênico, refletem os 

padrões históricos e não o fluxo gênico da paisagem contemporânea (Manel & 

Holderegger, 2013). Porém, foi observado que a diferenciação genética pode refletir 

melhor as características da paisagem contemporânea do que a paisagem existente no 

passado (Zellmer & Knowles, 2009; Landguth et al., 2010b). O resultado de diferenciação 

genética, FST par a par, encontrada entre as populações avaliadas neste trabalho corrobora a 

afirmação de que este parâmetro reflete a paisagem atual, uma vez que a diferenciação foi 

maior entre populações localizadas em meio a paisagem com maior degradação. 

A diferenciação genética das populações foi relacionada com o percentual de 

pastagem e agricultura existente entre as populações, houve maior diferenciação em áreas 

com grande percentual destes dois tipos de matriz. A descontinuidade genética ocorreu 

entre populações em paisagem com grande percentual de pastagem e agricultura. Estas 

descontinuidades são correspondentes com os grupos formados pela análise Bayesiana, por 

exemplo, indivíduos das populações BSA e JAR, BSA e CAL, BSA e JAR, CAL e JAR, 

MIM e COA e MIM e VPR apresentaram descontinuidade e estão em grupos diferentes. 

Uma hipótese para explicar a descontinuidade genética, é que o fluxo gênico entre as 

populações foi reduzido devido ao grande isolamento causado pela fragmentação. 

O polinizador Apis mellifera e o dispersor da semente Artibeus lituratus 

apresentam resiliência em relação às alterações na paisagem (Dick et al., 2003; McCulloch 

et al., 2013), percorrem grandes distâncias em busca de recurso ( Dick et al., 2003; Wray et 

al., 2014). Devido a esse alto potencial de dispersão, a vizinhança genética pode ser 

expandida e a conectividade entre populações mantida por mais tempo. No entanto, 

mediante intensa fragmentação e grande aumento do isolamento a mobilidade destes 

animais podem não alcançar populações adjacentes (McCulloch et al., 2013) ou árvores 

isoladas em pastagem, impedindo o fluxo gênico. 
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Apesar de não ter sido encontrada relação da diferenciação genética com 

resistência da matriz neste trabalho, foi descrito que morcegos evitam matriz de pastagem 

(Estrada et al., 1993). Este comportamento pode ter alguma contribuição para a 

descontinuidade genética, pois, apesar de ser destacada a maior participação da dispersão 

de pólen para o fluxo gênico, estudos recentes demonstram que a dispersão de semente 

pode ter importância igual para a conectividade genética das populações (Jordano et al., 

2007; Freeland et al., 2012). 

Os resultados deste trabalho demonstram a grande influência da paisagem em 

moldar a estruturação populacional e como fatores externos, como ações antropogênicas e 

o clima, interferem nessa dinâmica. A influência da paisagem na estruturação genética 

também foi observada para a espécie Dipteryx alata, para as populações localizadas na 

região sul do estado de Goiás, onde existe maior densidade populacional humana (ver 

Rangel et al., 2007), ocorreu descontinuidade genética (Soares et al., 2008). 

A descontinuidade genética entre as populações BSA e CAL pode estar 

relacionada não apenas à perturbações no habitat, mas também à barreira geográfica 

formada por serras já a população BSA está localizada próxima à Serra Dourada. Em 

espécies de plantas ainda permanecem pouco investigados os efeitos do tipo de matriz 

sobre a dinâmica populacional, este é um desafio futuro que irá contribuir para o melhor 

entendimento dos fatores que podem reduzir fluxo gênico na espécie (Prevedello & Vieira, 

2010; Ibáñez et al., 2014). 

Entre as populações MIM e MAT, que estão em extremidades opostas na área 

de ocorrência da espécie, foi observada maior diferenciação genética quando comparado às 

outras populações. Esta diferença pode estar relacionada a processos atuais, como 

isolamento e redução do tamanho efetivo ou a efeitos de processos históricos, como 

colonização relacionada aos ciclos de glaciação. Identificar o processo responsável por esta 

diferenciação não é fácil, exige que também sejam feitas avaliações utilizando outras 

abordagens, como modelagem de nichos (Diniz-Filho et al., 2009). 

 

5.5 CONCLUSÕES 

 

As populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado possuem alta diversidade 

genética, mesmo estando em paisagem fragmentada. 
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A riqueza alélica apresentou redução em consequência das alterações no 

habitat. 

Maiores níveis de endogamia foram observados quando houve maior 

fragmentação e a pastagem predominou a paisagem. 

Em paisagem com maior antropização o fluxo gênico foi reduzido, causando 

descontinuidade genética. 

Estes resultados indicam que para a manutenção de grandes áreas de 

remanescentes de Cerrado é importante para a persistência da espécie a longo prazo em 

áreas antropizadas. 

.
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6 CONCLUSÕES GERAIS 

 

 O conjunto de locos utilizados nas análises são altamente polimórficos, não estão 

em desequilíbrio de ligação e apresentam alto poder de discriminação individual. 

 A espécie A. occidentale ecótipo do Cerrado possui sistema reprodutivo 

preferencialmente alógamo, conforme indica as taxas de fecundação cruzada e 

autofecundação. 

 As sementes de uma árvore de A. occidentale ecótipo do Cerrado podem apresentar 

múltipla paternidade. 

 As populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado possuem alta variabilidade 

genética. 

 A coleção de germoplasma de A. occidentale ecótipo do Cerrado da Escola de 

Agronomia da UFG possui alta variabilidade genética, sendo representativa em 

relação às vinte populações espontâneas do Cerrado. 

 A variabilidade genética é significativamente estruturada dentro das populações de 

A. occidentale ecótipo do Cerrado. 

 Em escala local a dispersão via pólen e sementes se mostraram efetivas em 

homogeneizar a distribuição dos alelos. 

 A dispersão via pólen ocorre preferencialmente entre vizinhos próximos. 

 Existe padrão espacial na variabilidade genética entre as populações, sugerindo que 

a diferenciação genética tenha originado pelo modelo de fluxo gênico de 

isolamento por distância. 

 As características da paisagem podem influenciar nos níveis de riqueza alélica das 

populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado 

 demostrando a influência das ações antropogênicas na genética populacional. 
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APÊNDICES 

 

Apêndice A. Marcadores microssatélite utilizados em análise genética de populações de A. 

occidentale ecótipo do Cerrado, com seus respectivos motivos de repetição e 

temperaturas de anelamento para amplificação via PCR 

Temp.- Temperatura; Tam.- Tamanho 

 

Apêndice B. Localização geográfica de vinte populações de A. occidentale ecótipo do 

Cerrado, com respectivos códigos, tamanho amostral, latitude e longitude 

  

 
Marcador Sequências (sense) Motivo Temp.(°C) Tam.(pb) 

Multiplex 

1 

mAoR3 FAM - cagaaccgtcactccactcc (ac)12(aaaat)2 60 220-260 

mAoR6 HEX - caaaactagccggaatctagc (at)5(gt)12 58 120-160 

mAoR11 HEX - atccaacagccacaatcctc (at)3(ac)16 60 210-240 

mAoR16 NED - ggagaaagcagtggagttgc (gt)8(ta)17(gt)3 60 230-270 

mAoR35 FAM - ctttcgttccaatgctcctc (ag)14 58 150-190 

mAoR42 NED - actgtcacgtcaatggcatc (cat)9tat(ctt)7 60 130-180 

Multiplex 

2 

mAoR2 FAM - ggccatgggaaacaacaa (ca)10(ta)6 58 320-350 

mAoR12 NED - tcaccaagattgtgctcctg (ac)12atac(at)4 58 290-360 

mAoR17 FAM - gcaatgtgcagacatggttc (ga)24 56 120-170 

mAoR29 HEX -ggagaagaaaagttaggtttgac (tg)10 58 300-340 

mAoR52 NED - gctatgacccttgggaactc (gt)16(ta)2 58 180-230 

mAoR41 HEX- gcttagccggcacgatatta (ggt)8 58 190-230 

Populações Código N Latitude Longitude 

Cocalzinho, GO COA 32 -15,7630 -48,6156 

Itapaci, GO ITP 28 -14,8305 -49,5298 

Niquelândia, GO NIQ 32 -14,4104 -48,7774 

Alto Horizonte, GO AHO 32 -14,1855 -49,3319 

Goianésia, GO GOI 32 -15,5093 -49,1872 

Vila Propício, GO VPR 32 -15,3398 -48,7063 

Jaragua, GO JAR 32 -15,7964 -49,3335 

Barreiras, BA BAR 30 -12,1182 -45,1979 

Mimoso, GO MIM 26 -15,0588 -48,1591 

Mutunópolis, GO MUT 24 -13,6798 -49,2265 

Calcilândia, GO CAL 32 -15,8845 -49,9747 

Balneário St. Antônio, GO BSA 32 -15,9833 -50,1000 

Faina, GO FAI 32 -15,3974 -50,4802 

Matrinchã, GO MAT 32 -15,2350 -50,9053 

Santa Rosa, TO SRO 32 -11,4667 -47,9691 

Leopoldo de Bulhões, GO LBU 25 -16,6147 -48,7404 

Silvânia (Quilombo), GO SIL1 32 -16,5787 -48,3577 

Silvânia (Cruzeiro), GO SIL2 31 -16,6920 -48,1871 

Silvânia(São Miguel do passa 4), GO  SIL3 32 -16,9766 -48,6788 

Alvorada, TO  ALV 11 -12,4775 -49,1274 
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Apêndice C. Localização geográfica de 25 populações de A. occidentale ecótipo do 

Cerrado que compõem a Coleção de germoplasma da Escola de Agronomia 

da Universidade Federal de Goiás, com seus respectivos códigos, tamanho 

amostral, latitude, longitude e altitude 

 

  

Populações N Código Longitude Latitude Altitude 

Jaraguá 36 JAR -49,200 -15,477 958 

Calcilândia 24 CAL -49,584 -15,530 837 

Morro do Aranha 33 MAR -48,466 -14,246 592 

Alto Horizonte 30 AHO -49,193 -14,169 395 

Aruanã 3 ARU -51,446 -14,562 284 

Faina 33 FAI -50,288 -15,238 359 

Balneário Sto Antônio 24 BSA -50,658 -15,595 574 

Caxambú 15 CAX -50,166 -15,345 536 

Goiânia (UFG) 18 GIN -49,168 -16,358 708 

Itapaci 27 ITP -49,317 -14,498 777 

Pilar de Goiás 30 PIL -49,354 -14,397 462 

Sta. Tereza 21 STZ -49,301 -14,210 378 

Orizona 21 ORZ -48,137 -16,473 951 

Matrinchã1 12 MAT1 -50,543 -15,141 386 

Matrinchã 18 MAT -50,354 -15,221 374 

Cocalzinho 21 COA -48,369 -15,457 903 

Silvânia(quilombo) 30 SILQ -48,214 -16,347 950 

Silvânia(cruzeiro) 30 SILC -48,112 -16,415 813 

Vianópolis 27 VPN -48,407 -16,586 922 

Goianésia 21 GOI -49,112 -15,305 704 

Padre Bernardo 27 PBE -48,366 -15,340 683 

Vila Propício 27 VPR -48,423 -15,203 747 

Barreiras 21 BAR -45,118 -12,709 632 

Mutunopolis 22 MUT -49,135 -13,407 408 

Santa Rosa 18 SRO -47,581 -11,280 349 
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Apêndice D. Frequência de alelos de doze locos microssatélites em vinte populações e 

progênies da coleção de germoplasma de A. occidentale ecótipo do Cerrado 

da Escola de Agronomia da Universidade Ferderal de Goiás 

 

Marcador Alelo Frequência alélica 

  População Coleção de 

germoplasma 

MAOR11 212 0,007 - 

 216 0,008 0,004 

 218 0,002 - 

 220 0,05 0,034 

 222 0,069 0,06 

 224 0,085 0,104 

 226 0,112 0,107 

 228 0,023 0,017 

 230 0,027 0,01 

 232 0,002 0,005 

 234 0,025 0,011 

 236 0,31 0,202 

 238 0,197 0,329 

 240 0,071 0,068 

 242 0,01 0,048 

Maor16 232 - 0,001 

 234 - 0,002 

 236 0,002 0,012 

 238 0,011 0,003 

 240 0,022 0,011 

 242 0,438 0,439 

 244 0,109 0,065 

 246 0,003 0,014 

 248 0,006 0,019 

 250 0,01 0,024 

 252 0,06 0,047 

 254 0,17 0,212 

 256 0,078 0,083 

 258 0,038 0,028 

 260 0,019 0,007 

 262 0,008 0,02 

 264 0,004 0,003 

 266 0,006 0,004 

 268 0,002 0,001 

 270 0,001 - 

 272 0,012 0,005 

Maor42 182 0,001 0,003 

 184 - 0,001 

 186 0,001 0,001 

 188 - 0,001 

 190 0,013 0,011 

 192 0,078 0,02 



148 

 

 

  Continuação 

Marcador Alelo Frequência alélica 

  População Coleção de 

germoplasma 

 194 0,083 0,14 

 196 0,03 0,022 

 198 0,029 0,007 

 200 0,045 0,058 

 202 0,052 0,018 

 204 0,01 0,02 

 206 0,207 0,152 

 208 0,05 0,074 

 210 0,202 0,238 

 212 0,063 0,051 

 214 0,02 0,034 

 216 0,059 0,035 

 218 0,01 0,038 

 220 0,047 0,071 

Maor29 312 0,006 0,013 

 314 0,07 0,038 

 316 0,037 0,024 

 318 0,1 0,104 

 320 0,222 0,282 

 322 0,14 0,166 

 324 0,186 0,162 

 326 0,043 0,04 

 328 0,018 0,019 

 330 0,064 0,056 

 332 0,007 0,008 

 334 0,006 0,016 

 336 0,002 0,004 

 338 0,058 0,045 

 340 0,036 0,016 

 342 0,005 0,007 

Maor3 232  0,001 

 234 0,001 0,003 

 236 0,005 0,02 

 238 0,004 0,015 

 240 0,034 0,047 

 242 0,059 0,064 

 244 0,023 0,029 

 246 0,023 0,034 

 248 0,124 0,115 

 250 0,25 0,253 

 252 0,22 0,216 

 254 0,131 0,078 

 256 0,012 0,015 

 258 0,036 0,034 
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  Continuação 

Marcador Alelo Frequência alélica 

  População Coleção de 

germoplasma 

 260 0,051 0,044 

 262 0,028 0,033 

Maor35 152 0,003 0,008 

 154 0,079 0,133 

 156 0,053 0,032 

 158 0,191 0,165 

 160 0,026 0,02 

 162 0,05 0,046 

 164 0,102 0,083 

 166 0,091 0,102 

 168 0,08 0,125 

 170 0,016 0,011 

 172 0,101 0,031 

 174 0,033 0,025 

 176 0,088 0,118 

 178 0,061 0,078 

 180 0,011 0,016 

 182 0,005 0,003 

 184 0,001 0,004 

 186 0,005 0,001 

 188 0,004 - 

Maor6 130 0,016 0,001 

 132 - 0,007 

 134 0,003 0,002 

 136 0,002 0,004 

 138 - 0,001 

 140 0,043 0,029 

 142 0,343 0,457 

 144 0,227 0,197 

 146 0,204 0,134 

 148 0,044 0,024 

 150 0,033 0,034 

 152 0,02 0,023 

 154 0,004 0,02 

 156 0,036 0,054 

 158 0,007 0,012 

 160 0,019 0,002 

Maor41 142 0,001 - 

 144 0,005 - 

 148 0,01 0,016 

 150 0,005 0,01 

 152 0,03 0,028 

 154 0,007 0,006 

 156 0,091 0,111 
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  Continuação 

Marcador Alelo Frequência alélica 

  População Coleção de 

germoplasma 

 158 0,707 0,626 

 160 0,108 0,183 

 162 0,004 0,004 

 164 0,03 0,014 

 174 0,001 - 

Maor12 295 0,001 - 

 305 0,005 - 

 311 0,026 0,002 

 313 0,019 0,001 

 315 0,009 0,017 

 317 0,031 0,052 

 319 0,045 0,051 

 321 0,036 0,047 

 323 0,021 0,039 

 325 0,052 0,05 

 327 0,184 0,206 

 329 0,092 0,036 

 331 0,177 0,183 

 333 0,069 0,098 

 335 0,095 0,123 

 337 0,031 0,018 

 339 0,028 0,024 

 341 0,023 0,008 

 343 - 0,003 

 345 0,005 0,003 

 347 0,016 0,014 

 349 0,002 0,014 

 353 0,021 0,004 

 355 0,01 0,007 

 357 0,001 - 

Maor17 131 0,008 - 

 133 0,002 - 

 135 0,379 0,424 

 137 0,02 0,001 

 139 0,368 0,37 

 141 0,092 0,091 

 143 0,026 0,03 

 145 0,023 0,005 

 147 0,005 0,018 

 149 0,034 0,035 

 151 0,015 0,02 

 153 0,015 0,003 

 155 0,013 0,001 

 155 0,013 0,001 
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  Continuação 

Marcador Alelo Frequência alélica 

  População Coleção de 

germoplasma 

 157 0,002 - 

 159 - 0,003 

 161 - 0,001 

Maor2 344 0,002 - 

 346 0,004 0,012 

 348 0,022 0,014 

 350 0,049 0,047 

 352 0,273 0,262 

 354 0,061 0,057 

 356 0,202 0,199 

 358 0,085 0,089 

 360 0,137 0,132 

 362 0,079 0,115 

 364 0,049 0,051 

 366 0,022 0,017 

 368 0,009 0,003 

 370 0,003 0,001 

 372 0,001 - 

 380 0,003 - 

Maor52 182 0,001 - 

 186 0,003 - 

 190 0,058 0,016 

 192 0,132 0,104 

 194 0,187 0,271 

 196 0,011 0,014 

 198 0,012 0,013 

 200 0,055 0,035 

 202 0,146 0,162 

 204 0,037 0,034 

 206 0,232 0,233 

 208 0,053 0,037 

 210 0,035 0,049 

 212 0,033 0,028 

 214 0,004 0,003 
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Apêndice E.  Distribuição das frequência dos alelos de doze locos microssatélites 

desenvolvidos por Croxford et al. (2006) em vinte populações espontâneas e 

na Coleção de Germoplasma da Universidade Federal de Goiás da espécie A. 

occidentale ecótipo do Cerrado. Sendo, Populações- populações espontâneas; 

CG- Coleção de Germoplasma 
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Apêndice F. Probabilidades de agrupamento para 583 indivíduos provenientes de vinte 

populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado, usando método Bayesiano 

(Pritchard et al. 2000) 

 

 

 

 

 

Delta K 

Taxa de variação da distribuição de probabilidade 
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Apêndice F. Probabilidades de agrupamento para 583 indivíduos provenientes de vinte 

populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado, usando método Bayesiano 

(Pritchard et al. 2000) 
 

 

 

 

 

Valor absoluto da 2º taxa de variação da distribuição de probabilidade 

L(K) (média ± Desvio padrão) 



160 

 

 

Apêndice K. Correlação entre distância genética (FST) e distância geográfica (em km) para 

vinte populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado utilizando teste de 

Mantel, obtendo r = 0,348 e p = 0,028 com 5000 permutações 

 
 

 

 

 

Apêndice H. Teste de Mantel parcial utilizando distâncias genéticas (FST) e distância 

geográfica de vinte populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado, para 

sete classes de distâncias geográficas 

Classes de distância Correlação de Pearson (r) Valor de p 

1 0,301 <0,001 

2 0,180 0,033 

3 -0,008 0,928 

4 -0,092 0,270 

5 -0,052 0,541 

6 -0,135 0,184 

7 -0,176 0,222 
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Apêndice I. FST par a par para vinte populações naturais de A. occidentale ecótipo do Cerrado 

*não significativo - (significativo p < 0,05) 

 MIM BAR LBU JAR CAL AHO VPR COA FAI SIL1 SIL2 ITP NIQ GOI MUT BSA MAT SIL3 SRO ALV 

MIM 0,000 0,100 0,107 0,129 0,092 0,121 0,075 0,095 0,133 0,106 0,104 0,092 0,088 0,105 0,097 0,127 0,135 0,115 0,146 0,109 

BAR 0,100 0,000 0,080 0,092 0,062 0,081 0,065 0,043 0,099 0,088 0,064 0,085 0,055 0,091 0,054 0,101 0,116 0,080 0,120 0,092 

LBU 0,107 0,080 0,000 0,035 0,031 0,057 0,039 0,029 0,070 0,029 0,027 0,056 0,037 0,035 0,049 0,089 0,104 0,035 0,093 0,055 

JAR 0,129 0,092 0,035 0,000 0,042 0,088 0,053 0,054 0,115 0,040 0,041 0,050 0,031 0,048 0,040 0,118 0,124 0,045 0,113 0,065 

CAL 0,092 0,062 0,031 0,042 0,000 0,069 0,021 0,026 0,099 0,046 0,032 0,052 0,021 0,031 0,035 0,104 0,121 0,056 0,090 0,057 

AHO 0,121 0,081 0,057 0,088 0,069 0,000 0,072 0,070 0,025 0,075 0,051 0,070 0,055 0,079 0,082 0,045 0,072 0,074 0,125 0,090 

VPR 0,075 0,065 0,039 0,053 0,021 0,072 0,000 0,026 0,085 0,049 0,039 0,036 0,033 0,031 0,045 0,099 0,107 0,055 0,097 0,062 

COA 0,095 0,043 0,029 0,054 0,026 0,070 0,026 0,000 0,078 0,051 0,021 0,057 0,035 0,032 0,029 0,096 0,123 0,053 0,071 0,037 

FAI 0,133 0,099 0,070 0,115 0,099 0,025 0,085 0,078 0,000 0,093 0,066 0,073 0,084 0,101 0,101 0,039 0,054 0,099 0,129 0,115 

SIL1 0,106 0,088 0,029 0,040 0,046 0,075 0,049 0,051 0,093 0,000 0,023* 0,045 0,032 0,033 0,053 0,097 0,108 0,021 0,095 0,057 

SIL2 0,104 0,064 0,027 0,041 0,032 0,051 0,039 0,021 0,066 0,023 0,000 0,035 0,022 0,036 0,034 0,071 0,091 0,019 0,066 0,029 

ITP 0,092 0,085 0,056 0,050 0,052 0,070 0,036 0,057 0,073 0,045 0,035 0,000 0,035 0,053 0,054 0,067 0,074 0,049 0,090 0,067 

NIQ 0,088 0,055 0,037 0,031 0,021 0,055 0,033 0,035 0,084 0,032 0,022 0,035 0,000 0,032 0,017 0,073 0,103 0,032 0,082 0,048 

GOI 0,105 0,091 0,035 0,048 0,031 0,079 0,031 0,032 0,101 0,033 0,036 0,053 0,032 0,000 0,043 0,103 0,123 0,044 0,089 0,061 

MUT 0,097 0,054 0,049 0,040 0,035 0,082 0,045 0,029 0,101 0,053 0,034 0,054 0,017 0,043 0,000 0,102 0,119 0,051 0,080 0,052 

BSA 0,127 0,101 0,089 0,118 0,104 0,045 0,099 0,096 0,039 0,097 0,071 0,067 0,073 0,103 0,102 0,000 0,031 0,084 0,114 0,111 

MAT 0,135 0,116 0,104 0,124 0,121 0,072 0,107 0,123 0,054 0,108 0,091 0,074 0,103 0,123 0,119 0,031 0,000 0,096 0,139 0,135 

SIL3 0,115 0,080 0,035 0,045 0,056 0,074 0,055 0,053 0,099 0,021 0,019 0,049 0,032 0,044 0,051 0,084 0,096 0,000 0,073 0,048 

SRO 0,146 0,120 0,093 0,113 0,090 0,125 0,097 0,071 0,129 0,095 0,066 0,090 0,082 0,089 0,080 0,114 0,139 0,073 0,000 0,056 

ALV 0,109 0,092 0,055 0,065 0,057 0,090 0,062 0,037 0,115 0,057 0,029 0,067 0,048 0,061 0,052 0,111 0,135 0,048 0,056 0,000 
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Apêndice J. Número de migrantes por geração (Nm) entre vinte populações naturais de A. occidentale ecótipo do Cerrado 

 

 

MIM BAR LBU JAR CAL AHO VPR COA FAI SIL1 SIL2 ITP NIQ GOI MUT BSA MAT SIL3 SRO ALV 

MIM - 

                   BAR 2,338 - 

                  LBU 2,120 2,907 - 

                 JAR 1,711 2,572 7,060 - 

                CAL 2,464 3,725 7,081 5,445 - 

               AHO 1,937 2,825 4,230 2,730 3,378 - 

              VPR 3,115 3,638 5,731 4,238 11,218 3,384 - 

             COA 2,351 5,150 7,661 3,931 8,371 3,271 7,920 - 

            FAI 1,705 2,314 3,437 2,012 2,189 11,542 2,829 2,915 - 

           SIL1 1,990 2,309 6,399 5,688 3,917 2,432 3,789 3,373 2,004 - 

          SIL2 2,441 3,737 9,220 6,452 6,852 4,821 6,193 10,081 3,952 8,941 - 

         ITP 2,404 2,684 4,183 4,710 4,024 3,521 6,111 3,526 3,584 5,197 8,647 - 

        NIQ 2,650 4,222 6,656 7,661 10,620 4,614 7,712 5,774 2,927 6,031 12,376 6,792 - 

       GOI 2,168 2,456 7,017 4,883 7,235 3,147 6,714 6,618 2,415 5,969 7,060 4,440 7,587 - 

      MUT 2,444 4,113 4,770 6,893 7,168 3,097 5,306 8,056 2,349 3,737 8,225 4,614 18,689 5,717 - 

     BSA 1,781 2,283 2,500 1,870 2,058 5,318 2,260 2,335 6,507 1,883 3,590 3,470 3,106 2,225 2,314 - 

    MAT 1,654 1,823 1,941 1,705 1,691 2,833 1,957 1,625 3,889 1,689 2,525 3,256 2,067 1,681 1,892 7,017 - 

   SIL3 2,091 3,124 7,763 5,938 4,206 3,232 4,567 4,681 2,464 10,123 14,285 5,393 8,282 5,818 5,318 2,671 2,206 - 

  SRO 1,648 2,076 2,784 2,379 2,951 1,941 2,712 3,903 1,789 2,387 4,548 2,875 3,602 3,296 3,875 1,986 1,501 4,198 - 

 ALV 2,265 2,559 3,421 3,039 3,903 2,322 3,476 6,295 1,830 2,459 5,173 3,088 4,710 3,217 5,293 1,833 1,423 3,896 4,790 - 
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Apêndice K. Correlações entre as variáveis genéticas: riqueza alélica (Ar), coeficiente de 

endogamia (f) e diversidade genética (He), com a latitude, a longitude e a 

distância do ponto central da área de distribuição geográfica da espécie, 

referente a vinte populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado 
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Apêndice L. Probabilidades de agrupamento para indivíduos de 17 populações de 

Anacardium occidentale, usando método Bayesiano (Pritchard et al. 2000) 

 

 

 

 

 

Delta K 

Valor absoluto da 2º taxa de variação da distribuição de probabilidade 
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Apêndice L. Probabilidades de agrupamento para indivíduos de 17 populações de 

Anacardium occidentale, usando método Bayesiano (Pritchard et al. 2000) 

 

 

 

 

 

Taxa de variação da distribuição de probabilidade 

L(K) (média ± Desvio padrão) 
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Apêndice M. Coeficiente de coancestria para indivíduos de vinte populações naturais de A. 

occidentale ecótipo do Cerrado, inferido pela estatística bayesiana para cinco 

grupos pré-definidos 

  Coeficiente de coancestria 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

MIM 1 0,0381 0,0060 0,0070 0,0077 0,9733 

 2 0,1866 0,0059 0,0080 0,0070 0,9741 

 3 0,0690 0,0161 0,0147 0,0100 0,9472 

 4 0,0607 0,0051 0,0070 0,0059 0,9760 

 5 0,0060 0,0070 0,0080 0,0070 0,9720 

 6 0,0050 0,0169 0,0279 0,0382 0,8984 

 7 0,0120 0,6747 0,1894 0,0339 0,0715 

 8 0,0060 0,0138 0,0226 0,0130 0,9333 

 9 0,0060 0,3166 0,5396 0,0120 0,1061 

 10 0,0187 0,0492 0,0333 0,0174 0,8776 

 11 0,0305 0,0269 0,2797 0,0147 0,6635 

 12 0,0173 0,0171 0,0927 0,1590 0,6651 

 13 0,0257 0,0184 0,0480 0,0080 0,9186 

 14 0,0225 0,0110 0,0105 0,0120 0,9515 

 15 0,0152 0,0290 0,0934 0,0396 0,8037 

 16 0,0661 0,0806 0,7033 0,0282 0,0130 

 17 0,0070 0,0140 0,0747 0,0180 0,8813 

 18 0,0150 0,0100 0,0160 0,0297 0,9335 

 19 0,0343 0,1092 0,1119 0,0513 0,7037 

 20 0,1749 0,0415 0,3193 0,1818 0,3973 

 21 0,0120 0,0239 0,0172 0,0143 0,9326 

 22 0,0108 0,0308 0,0588 0,0300 0,8273 

 23 0,0239 0,0060 0,0070 0,0077 0,9733 

 24 0,0601 0,0059 0,0080 0,0070 0,9741 

 25 0,0120 0,0161 0,0147 0,0100 0,9472 

 26 0,0531 0,0051 0,0070 0,0059 0,9760 

BAR 27 0,0331 0,0176 0,1537 0,0463 0,7493 

 28 0,0217 0,0761 0,0271 0,0148 0,8603 

 29 0,0160 0,0120 0,0145 0,0143 0,9432 

 30 0,0612 0,2470 0,0383 0,0451 0,6084 

 31 0,0424 0,0195 0,0500 0,0136 0,8745 

 32 0,0312 0,0525 0,0488 0,0151 0,8524 

 33 0,0276 0,0403 0,0238 0,0276 0,8807 

 34 0,0164 0,0193 0,0168 0,0130 0,9345 

 35 0,0459 0,0271 0,0701 0,0553 0,8017 

 36 0,0128 0,0121 0,0180 0,0744 0,8827 

 37 0,0292 0,1142 0,1242 0,0573 0,6751 

 38 0,0219 0,0180 0,0151 0,0110 0,9340 

 39 0,0229 0,0192 0,0217 0,0090 0,9272 

 40 0,0284 0,0224 0,1013 0,0120 0,8359 

 41 0,1164 0,0438 0,5624 0,0762 0,2011 

 42 0,2844 0,1152 0,3222 0,1871 0,0911 

 43 0,0568 0,0364 0,0899 0,0623 0,7545 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

BAR 44 0
,
0180 0

,
0219 0

,
0132 0

,
0143 0

,
9326 

 45 0
,
0085 0

,
0117 0

,
0110 0

,
0080 0

,
9608 

 46 0
,
0757 0

,
0668 0

,
0158 0

,
0499 0

,
7918 

 47 0
,
0180 0

,
0214 0

,
0140 0

,
0078 0

,
9388 

 48 0
,
0120 0

,
0177 0

,
0110 0

,
0110 0

,
9483 

 49 0
,
0119 0

,
0272 0

,
0146 0

,
0140 0

,
9323 

 50 0
,
0114 0

,
0132 0

,
0110 0

,
0100 0

,
9544 

 51 0
,
0170 0

,
0221 0

,
0185 0

,
0275 0

,
9149 

 52 0
,
0090 0

,
0213 0

,
0105 0

,
0120 0

,
9472 

 53 0
,
0646 0

,
3903 0

,
2458 0

,
0322 0

,
2672 

 54 0
,
0130 0

,
0307 0

,
0138 0

,
0291 0

,
9134 

 55 0
,
0201 0

,
0201 0

,
0169 0

,
0605 0

,
8824 

 56 0
,
3075 0

,
0956 0

,
1004 0

,
0432 0

,
4532 

 57 0
,
6802 0

,
0857 0

,
1935 0

,
0296 0

,
0110 

 58 0
,
6901 0

,
0536 0

,
0412 0

,
2002 0

,
0150 

LBU 59 0
,
1680 0

,
1642 0

,
0741 0

,
0319 0

,
5617 

 60 0
,
4881 0

,
0638 0

,
2602 0

,
1720 0

,
0160 

 61 0
,
2954 0

,
1344 0

,
2534 0

,
1520 0

,
1648 

 62 0
,
8094 0

,
0291 0

,
1429 0

,
0080 0

,
0106 

 63 0
,
8576 0

,
0480 0

,
0672 0

,
0191 0

,
0080 

 64 0
,
9200 0

,
0130 0

,
0479 0

,
0090 0

,
0101 

 65 0
,
8913 0

,
0318 0

,
0345 0

,
0216 0

,
0208 

 66 0
,
7987 0

,
0328 0

,
1367 0

,
0180 0

,
0138 

 67 0
,
4142 0

,
3189 0

,
0495 0

,
2017 0

,
0157 

 68 0
,
7652 0

,
1087 0

,
0423 0

,
0220 0

,
0618 

 69 0
,
6922 0

,
0400 0

,
1524 0

,
0897 0

,
0258 

 70 0
,
3253 0

,
0250 0

,
6092 0

,
0242 0

,
0163 

 71 0
,
6696 0

,
0582 0

,
2361 0

,
0156 0

,
0205 

 72 0
,
8145 0

,
0309 0

,
0949 0

,
0370 0

,
0228 

 73 0
,
4359 0

,
4782 0

,
0532 0

,
0229 0

,
0098 

 74 0
,
5509 0

,
0450 0

,
0489 0

,
3091 0

,
0460 

 75 0
,
8735 0

,
0252 0

,
0707 0

,
0110 0

,
0196 

 76 0
,
7668 0

,
0207 0

,
0648 0

,
1296 0

,
0181 

 77 0
,
6641 0

,
0174 0

,
0321 0

,
2690 0

,
0174 

 78 0
,
9324 0

,
0234 0

,
0156 0

,
0196 0

,
0090 

 79 0
,
8790 0

,
0419 0

,
0451 0

,
0230 0

,
0110 

 80 0
,
7877 0

,
0299 0

,
0219 0

,
1315 0

,
0290 

 81 0
,
6143 0

,
2159 0

,
0677 0

,
0595 0

,
0426 

JAR 82 0
,
8558 0

,
0453 0

,
0749 0

,
0116 0

,
0124 

 83 0
,
8662 0

,
0151 0

,
0311 0

,
0776 0

,
0100 

 84 0
,
8670 0

,
0352 0

,
0728 0

,
0170 0

,
0080 

 85 0
,
9265 0

,
0204 0

,
0202 0

,
0239 0

,
0090 

 86 0
,
7963 0

,
0308 0

,
1469 0

,
0140 0

,
0120 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

JAR 87 0,7715 0,0209 0,0706 0,0949 0,0421 

 88 0,4057 0,4433 0,0933 0,0159 0,0419 

 89 0,7846 0,0179 0,0699 0,1069 0,0206 

 90 0,8716 0,0489 0,0436 0,0190 0,0169 

 91 0,8399 0,0447 0,0794 0,0180 0,0180 

 92 0,8256 0,0805 0,0660 0,0101 0,0178 

 93 0,8776 0,0382 0,0300 0,0442 0,0100 

 94 0,9131 0,0374 0,0106 0,0279 0,0110 

 95 0,8443 0,0397 0,0837 0,0242 0,0081 

 96 0,2070 0,4084 0,2319 0,0704 0,0822 

 97 0,9422 0,0214 0,0155 0,0079 0,0130 

 98 0,8305 0,0939 0,0488 0,0108 0,0160 

 99 0,8062 0,0481 0,1162 0,0160 0,0136 

 100 0,8657 0,0163 0,0660 0,0397 0,0123 

 101 0,2818 0,0673 0,5806 0,0255 0,0448 

 102 0,6095 0,1824 0,1821 0,0090 0,0170 

 103 0,6250 0,1129 0,2172 0,0247 0,0202 

 104 0,4433 0,0223 0,4099 0,1142 0,0103 

 105 0,8645 0,0221 0,0294 0,0481 0,0359 

 106 0,9106 0,0212 0,0522 0,0070 0,0090 

 107 0,9211 0,0240 0,0262 0,0217 0,0070 

 108 0,6613 0,0395 0,2315 0,0577 0,0100 

 109 0,8913 0,0498 0,0320 0,0159 0,0110 

 110 0,2168 0,2127 0,0773 0,0300 0,4632 

 111 0,9368 0,0234 0,0187 0,0081 0,0130 

 112 0,6380 0,0187 0,3092 0,0160 0,0181 

 113 0,0317 0,0218 0,9180 0,0155 0,0130 

AHO 114 0,4567 0,0973 0,2456 0,0307 0,1698 

 115 0,0358 0,6583 0,0485 0,0262 0,2312 

 116 0,4793 0,1278 0,1081 0,0126 0,2723 

 117 0,2223 0,0613 0,6772 0,0142 0,0250 

 118 0,0183 0,0110 0,9507 0,0080 0,0120 

 119 0,0213 0,0428 0,8030 0,0091 0,1238 

 120 0,0780 0,0501 0,7750 0,0209 0,0760 

 121 0,3582 0,0912 0,4895 0,0441 0,0170 

 122 0,1195 0,4007 0,4135 0,0201 0,0463 

 123 0,4405 0,0181 0,4969 0,0148 0,0298 

 124 0,3548 0,0731 0,5165 0,0336 0,0220 

 125 0,0614 0,0336 0,8069 0,0190 0,0791 

 126 0,2417 0,0548 0,1027 0,0332 0,5676 

 127 0,9094 0,0409 0,0257 0,0110 0,0130 

 128 0,0299 0,0229 0,8923 0,0279 0,0270 

 129 0,2113 0,0608 0,3765 0,0232 0,3281 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

AHO 130 0,0684 0,7071 0,1369 0,0287 0,0588 

 131 0,2249 0,1360 0,5551 0,0268 0,0572 

 132 0,1565 0,0355 0,7819 0,0100 0,0160 

 133 0,0240 0,0216 0,9373 0,0091 0,0080 

 134 0,6325 0,0937 0,2254 0,0364 0,0120 

 135 0,2279 0,5251 0,2130 0,0190 0,0150 

 136 0,3949 0,0470 0,5001 0,0156 0,0424 

 137 0,2657 0,2546 0,3727 0,0332 0,0738 

 138 0,0989 0,0226 0,8524 0,0100 0,0160 

 139 0,1395 0,0420 0,7483 0,0274 0,0429 

 140 0,0767 0,0279 0,8547 0,0101 0,0306 

 141 0,0656 0,0275 0,7914 0,0190 0,0965 

 142 0,4847 0,0695 0,2951 0,1245 0,0261 

 143 0,1818 0,5320 0,1307 0,0636 0,0918 

 144 0,6385 0,2363 0,0739 0,0311 0,0202 

 145 0,2972 0,0864 0,3160 0,2803 0,0200 

CAL 146 0,0721 0,0747 0,0412 0,8029 0,0090 

 147 0,5981 0,0499 0,0946 0,2484 0,0090 

 148 0,4997 0,0325 0,1284 0,3141 0,0254 

 149 0,1119 0,0234 0,2383 0,6096 0,0168 

 150 0,6451 0,0236 0,0869 0,2308 0,0135 

 151 0,0754 0,0697 0,2676 0,1185 0,4688 

 152 0,0321 0,0849 0,5695 0,2768 0,0367 

 153 0,0508 0,0110 0,0428 0,8807 0,0147 

 154 0,0090 0,0070 0,0090 0,9675 0,0075 

 155 0,0333 0,0221 0,0974 0,6595 0,1877 

 156 0,0291 0,0144 0,0259 0,9151 0,0155 

 157 0,0290 0,0274 0,5893 0,3391 0,0152 

 158 0,1126 0,0750 0,5239 0,0897 0,1988 

 159 0,1005 0,0299 0,1220 0,7000 0,0476 

 160 0,0669 0,0231 0,0275 0,8477 0,0348 

 161 0,3652 0,1154 0,1049 0,2052 0,2093 

 162 0,0182 0,5087 0,0257 0,4383 0,0091 

 163 0,0260 0,0215 0,2281 0,7111 0,0134 

 164 0,0398 0,0455 0,0806 0,8023 0,0318 

 165 0,0486 0,0353 0,1394 0,7142 0,0625 

 166 0,1178 0,0474 0,0640 0,6809 0,0899 

 167 0,0282 0,0281 0,8505 0,0803 0,0130 

 168 0,0640 0,0364 0,0541 0,8193 0,0262 

 169 0,2385 0,1167 0,2901 0,3017 0,0530 

 170 0,0335 0,0162 0,1024 0,8301 0,0178 

 171 0,0568 0,0132 0,8318 0,0852 0,0130 

 172 0,7347 0,0877 0,0923 0,0566 0,0287 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

CAL 173 0,3345 0,0584 0,2777 0,2825 0,0469 

 174 0,0229 0,0263 0,0588 0,6366 0,2554 

 175 0,0858 0,0237 0,1043 0,7562 0,0300 

 176 0,0910 0,0394 0,0505 0,7897 0,0294 

 177 0,0174 0,0100 0,0353 0,4770 0,4603 

VPR 178 0,0634 0,0608 0,4576 0,0141 0,4041 

 179 0,0965 0,0406 0,8257 0,0244 0,0128 

 180 0,0329 0,0125 0,7254 0,1067 0,1226 

 181 0,0363 0,0110 0,5378 0,3970 0,0179 

 182 0,0449 0,0241 0,8625 0,0246 0,0439 

 183 0,0392 0,0277 0,7625 0,0126 0,1580 

 184 0,0474 0,0213 0,6271 0,2110 0,0932 

 185 0,0437 0,0161 0,8593 0,0718 0,0091 

 186 0,1716 0,0930 0,5373 0,1451 0,0531 

 187 0,2466 0,1991 0,5044 0,0189 0,0310 

 188 0,3919 0,1084 0,4188 0,0396 0,0413 

 189 0,0920 0,1900 0,4011 0,2654 0,0515 

 190 0,1163 0,0401 0,7959 0,0238 0,0239 

 191 0,3544 0,0673 0,4426 0,0807 0,0551 

 192 0,5890 0,0277 0,3104 0,0315 0,0414 

 193 0,0936 0,2802 0,1409 0,0084 0,4770 

 194 0,3102 0,0698 0,5559 0,0325 0,0316 

 195 0,0504 0,0152 0,9082 0,0090 0,0172 

 196 0,0482 0,0149 0,8916 0,0148 0,0305 

 197 0,0298 0,0120 0,8978 0,0099 0,0505 

 198 0,0756 0,0375 0,7034 0,0255 0,1580 

 199 0,0561 0,0610 0,8163 0,0135 0,0532 

 200 0,1924 0,1537 0,2410 0,0081 0,4049 

 201 0,2022 0,0485 0,7176 0,0120 0,0197 

 202 0,1987 0,0535 0,7032 0,0326 0,0120 

 203 0,0226 0,0140 0,9205 0,0231 0,0198 

 204 0,0630 0,1148 0,4032 0,1439 0,2752 

 205 0,0167 0,0336 0,8942 0,0190 0,0365 

 206 0,0734 0,0194 0,1615 0,3358 0,4100 

 207 0,6705 0,1497 0,1220 0,0332 0,0247 

 208 0,1062 0,0558 0,1971 0,0220 0,6189 

 209 0,0161 0,0457 0,8095 0,0216 0,1071 

COA 210 0,3310 0,1888 0,2092 0,0145 0,2565 

 211 0,6821 0,0514 0,0983 0,0675 0,1007 

 212 0,5583 0,0191 0,1649 0,0100 0,2477 

 213 0,0599 0,5104 0,3389 0,0339 0,0569 

 214 0,0672 0,6721 0,0268 0,0130 0,2209 

 215 0,4885 0,2992 0,1396 0,0187 0,0541 

 216 0,4863 0,3308 0,0469 0,0190 0,1170 

 217 0,1627 0,0796 0,4250 0,0119 0,3209 

 218 0,1818 0,6675 0,0825 0,0229 0,0454 
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 Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

COA 219 0,0570 0,0273 0,5886 0,2068 0,1203 

 220 0,0895 0,3715 0,3187 0,0375 0,1828 

 221 0,1803 0,5629 0,1785 0,0132 0,0651 

 222 0,1998 0,1999 0,2000 0,2002 0,2000 

 223 0,0654 0,3959 0,0661 0,0110 0,4615 

 224 0,5025 0,0830 0,0952 0,0137 0,3056 

 225 0,5629 0,1389 0,2304 0,0287 0,0391 

 226 0,0777 0,3087 0,4355 0,0241 0,1540 

 227 0,0180 0,0184 0,0160 0,0169 0,9307 

 228 0,1272 0,1484 0,0994 0,2048 0,4201 

 229 0,0908 0,3973 0,0702 0,0111 0,4305 

 230 0,0608 0,0808 0,0780 0,2735 0,5069 

 231 0,0772 0,5368 0,0260 0,1204 0,2397 

 232 0,1128 0,2052 0,2116 0,0311 0,4393 

 233 0,5270 0,0892 0,2345 0,1154 0,0339 

 234 0,1098 0,7073 0,1334 0,0329 0,0165 

 235 0,5768 0,1111 0,1403 0,1416 0,0302 

 236 0,4814 0,3062 0,1383 0,0301 0,0439 

 237 0,1154 0,7319 0,1064 0,0120 0,0344 

 238 0,7695 0,1194 0,0469 0,0482 0,0160 

 239 0,5003 0,3963 0,0542 0,0110 0,0381 

 240 0,2865 0,1158 0,5306 0,0472 0,0200 

 241 0,8943 0,0329 0,0466 0,0150 0,0112 

FAI 242 0,0171 0,0278 0,0329 0,9112 0,0110 

 243 0,0558 0,0169 0,0565 0,8496 0,0212 

 244 0,1089 0,2243 0,0396 0,5994 0,0279 

 245 0,0964 0,0440 0,0676 0,7703 0,0217 

 246 0,0490 0,0607 0,5436 0,3377 0,0090 

 247 0,1919 0,0434 0,6640 0,0839 0,0169 

 248 0,0294 0,0185 0,0360 0,8890 0,0271 

 249 0,0908 0,0607 0,0256 0,7365 0,0864 

 250 0,0738 0,2238 0,0312 0,5822 0,0891 

 251 0,1873 0,0196 0,0607 0,7143 0,0181 

 252 0,0985 0,0502 0,0838 0,7545 0,0130 

 253 0,2744 0,0180 0,1057 0,5909 0,0111 

 254 0,2000 0,2002 0,1999 0,1999 0,2000 

 255 0,0319 0,1216 0,0234 0,6220 0,2012 

 256 0,0100 0,0110 0,0100 0,9570 0,0120 

 257 0,2663 0,0290 0,0826 0,6081 0,0140 

 258 0,1607 0,2161 0,2017 0,2475 0,1740 

 259 0,1540 0,0498 0,2847 0,4105 0,1010 

 260 0,0337 0,0118 0,0294 0,9095 0,0156 

 261 0,0305 0,0238 0,0644 0,6888 0,1925 
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População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

FAI 262 0,1496 0,0464 0,0847 0,6965 0,0228 

 263 0,0191 0,0139 0,0350 0,9210 0,0110 

 264 0,0252 0,0199 0,2272 0,7136 0,0140 

 265 0,0200 0,0110 0,0160 0,9430 0,0100 

 266 0,0385 0,2513 0,0567 0,6097 0,0438 

 267 0,0450 0,0212 0,0998 0,7383 0,0956 

 268 0,0182 0,0389 0,1093 0,6543 0,1792 

 269 0,3301 0,0723 0,0573 0,5264 0,0139 

 270 0,3542 0,1601 0,1969 0,2400 0,0488 

 271 0,0110 0,0122 0,0130 0,9548 0,0090 

 272 0,0086 0,0070 0,0090 0,9674 0,0080 

 273 0,0110 0,0110 0,0140 0,9480 0,0160 

SILC 274 0,2063 0,2847 0,1538 0,0290 0,3262 

 275 0,5669 0,2811 0,0558 0,0654 0,0308 

 276 0,3230 0,2561 0,1681 0,1983 0,0544 

 277 0,7221 0,1286 0,0295 0,0284 0,0914 

 278 0,1632 0,0986 0,5715 0,1274 0,0393 

 279 0,8351 0,1068 0,0268 0,0110 0,0203 

 280 0,4212 0,2024 0,0504 0,2301 0,0959 

 281 0,1279 0,6105 0,0629 0,1574 0,0413 

 282 0,2683 0,0176 0,6607 0,0130 0,0404 

 283 0,8624 0,0166 0,0304 0,0080 0,0826 

 284 0,7458 0,0679 0,0288 0,1455 0,0120 

 285 0,9332 0,0328 0,0150 0,0120 0,0070 

 286 0,0309 0,0267 0,5854 0,2415 0,1156 

 287 0,8764 0,0453 0,0363 0,0320 0,0100 

 288 0,2531 0,2659 0,1134 0,0472 0,3203 

 289 0,4743 0,2126 0,2358 0,0336 0,0437 

 290 0,3363 0,5480 0,0740 0,0316 0,0101 

 291 0,6759 0,1632 0,1279 0,0241 0,0090 

 292 0,0943 0,7688 0,0614 0,0489 0,0266 

 293 0,4112 0,3675 0,1419 0,0212 0,0581 

 294 0,0334 0,0198 0,9184 0,0174 0,0110 

 295 0,3214 0,3441 0,2661 0,0342 0,0343 

 296 0,3510 0,1674 0,0435 0,0334 0,4047 

 297 0,3076 0,1842 0,0580 0,4129 0,0374 

 298 0,7804 0,1593 0,0333 0,0090 0,0180 

 299 0,7424 0,0770 0,1140 0,0137 0,0529 

 300 0,4331 0,3430 0,0896 0,0404 0,0940 

 301 0,5534 0,3293 0,0734 0,0191 0,0248 

 302 0,2272 0,6614 0,0591 0,0255 0,0267 

 303 0,8925 0,0508 0,0226 0,0090 0,0251 

 304 0,6247 0,0332 0,1205 0,0099 0,2117 
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População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

SILC 305 0,1456 0,6723 0,0937 0,0558 0,0326 

SILP 306 0,1720 0,7608 0,0353 0,0205 0,0114 

 307 0,1080 0,7725 0,0534 0,0379 0,0282 

 308 0,4359 0,0989 0,3962 0,0336 0,0355 

 309 0,1081 0,3291 0,0702 0,4634 0,0293 

 310 0,3639 0,3703 0,1683 0,0744 0,0231 

 311 0,2237 0,6138 0,0798 0,0516 0,0311 

 312 0,0414 0,8676 0,0219 0,0302 0,0389 

 313 0,0616 0,8482 0,0304 0,0423 0,0175 

 314 0,4024 0,4039 0,0529 0,0143 0,1265 

 315 0,1063 0,3371 0,0571 0,3179 0,1816 

 316 0,2100 0,4853 0,1101 0,1746 0,0200 

 317 0,2325 0,0541 0,5139 0,1833 0,0161 

 318 0,2838 0,0971 0,1966 0,0473 0,3751 

 319 0,1196 0,2420 0,0622 0,0998 0,4763 

 320 0,4153 0,2256 0,2805 0,0287 0,0499 

 321 0,6287 0,1718 0,0721 0,0283 0,0991 

 322 0,2363 0,4066 0,2618 0,0590 0,0363 

 323 0,1538 0,6878 0,0572 0,0309 0,0704 

 324 0,4109 0,1904 0,1991 0,1680 0,0317 

 325 0,0502 0,7224 0,1362 0,0769 0,0143 

 326 0,0709 0,7450 0,0680 0,0833 0,0328 

 327 0,2856 0,4514 0,1072 0,0351 0,1207 

 328 0,0412 0,7224 0,1391 0,0735 0,0239 

 329 0,0327 0,9132 0,0201 0,0133 0,0207 

 330 0,7224 0,1464 0,0460 0,0590 0,0261 

 331 0,5395 0,1028 0,0807 0,2481 0,0289 

 332 0,0404 0,0338 0,8297 0,0266 0,0696 

 333 0,1446 0,6284 0,0567 0,0894 0,0808 

 334 0,1442 0,4465 0,1198 0,2633 0,0261 

 335 0,2338 0,5378 0,1090 0,0501 0,0693 

 336 0,5887 0,3014 0,0491 0,0346 0,0262 

 337 0,0395 0,0522 0,0343 0,8528 0,0212 

ITP 338 0,3363 0,2469 0,2342 0,1648 0,0178 

 339 0,3847 0,0514 0,4559 0,0897 0,0182 

 340 0,0501 0,0626 0,6368 0,2366 0,0139 

 341 0,1369 0,0420 0,7718 0,0394 0,0100 

 342 0,4418 0,0535 0,4051 0,0855 0,0140 

 343 0,3343 0,1839 0,0822 0,0689 0,3307 

 344 0,2055 0,1628 0,0822 0,5197 0,0297 

 345 0,2766 0,1631 0,4758 0,0562 0,0283 

 346 0,4024 0,1190 0,0516 0,3381 0,0890 

 347 0,4283 0,0554 0,4044 0,0802 0,0316 
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População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

ITP 348 0,1115 0,1510 0,1907 0,1055 0,4414 

 349 0,0619 0,7888 0,0329 0,0929 0,0234 

 350 0,0616 0,0525 0,1077 0,7602 0,0180 

 351 0,1800 0,1787 0,5241 0,0980 0,0192 

 352 0,0859 0,2567 0,5957 0,0410 0,0207 

 353 0,0223 0,0318 0,7857 0,1531 0,0070 

 354 0,1665 0,7252 0,0454 0,0347 0,0282 

 355 0,5839 0,1626 0,2027 0,0336 0,0172 

 356 0,0573 0,0732 0,6183 0,1370 0,1141 

 357 0,1372 0,0588 0,2842 0,5080 0,0118 

 358 0,0795 0,0470 0,3406 0,4863 0,0467 

 359 0,0762 0,0237 0,8680 0,0151 0,0170 

 360 0,7840 0,0439 0,1255 0,0335 0,0130 

 361 0,0321 0,0537 0,5684 0,2861 0,0597 

 362 0,4463 0,0961 0,2474 0,1823 0,0279 

 363 0,0400 0,0211 0,8970 0,0298 0,0121 

 364 0,0338 0,0216 0,5775 0,3462 0,0210 

NIQ 365 0,0240 0,1068 0,0730 0,0577 0,7384 

 366 0,6077 0,3060 0,0633 0,0110 0,0120 

 367 0,1932 0,2065 0,5447 0,0291 0,0266 

 368 0,0208 0,1405 0,5731 0,2128 0,0528 

 369 0,0280 0,0330 0,8608 0,0440 0,0342 

 370 0,3378 0,2170 0,2455 0,0286 0,1712 

 371 0,1992 0,7360 0,0356 0,0160 0,0132 

 372 0,3687 0,0596 0,0907 0,4631 0,0179 

 373 0,2495 0,0811 0,5769 0,0479 0,0446 

 374 0,1190 0,5284 0,2521 0,0110 0,0895 

 375 0,2228 0,6365 0,0919 0,0336 0,0152 

 376 0,0997 0,0885 0,7666 0,0170 0,0282 

 377 0,4106 0,0468 0,4415 0,0636 0,0375 

 378 0,0212 0,0597 0,8176 0,0477 0,0538 

 379 0,6078 0,1530 0,2075 0,0207 0,0110 

 380 0,1471 0,2414 0,4745 0,0152 0,1219 

 381 0,2792 0,1658 0,4232 0,1150 0,0168 

 382 0,1465 0,0530 0,7369 0,0266 0,0370 

 383 0,0746 0,2818 0,3633 0,2614 0,0189 

 384 0,0937 0,2092 0,6755 0,0070 0,0145 

 385 0,1967 0,1752 0,4076 0,0545 0,1661 

 386 0,7782 0,0611 0,1275 0,0189 0,0143 

 387 0,7619 0,0425 0,1652 0,0135 0,0169 

 388 0,0351 0,1185 0,7513 0,0512 0,0439 

 389 0,1201 0,1084 0,5439 0,2029 0,0248 

 390 0,2186 0,0513 0,7070 0,0121 0,0110 
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População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

NIQ 391 0,8344 0,0260 0,0900 0,0361 0,0135 

 392 0,1214 0,1247 0,6941 0,0252 0,0346 

 393 0,0278 0,0188 0,9241 0,0100 0,0192 

 394 0,3057 0,2545 0,2212 0,1358 0,0828 

 395 0,3699 0,1739 0,4151 0,0282 0,0129 

 396 0,0618 0,0803 0,6677 0,1790 0,0112 

GOI 397 0,7607 0,0464 0,1698 0,0111 0,0120 

 398 0,4047 0,1950 0,3688 0,0145 0,0170 

 399 0,1879 0,6247 0,0498 0,0723 0,0653 

 400 0,7503 0,0478 0,1849 0,0100 0,0070 

 401 0,8129 0,0561 0,0820 0,0361 0,0130 

 402 0,7421 0,1069 0,1281 0,0120 0,0110 

 403 0,6010 0,0715 0,1104 0,2030 0,0140 

 404 0,4232 0,4266 0,0760 0,0420 0,0323 

 405 0,0302 0,2776 0,6237 0,0110 0,0575 

 406 0,8773 0,0260 0,0397 0,0384 0,0186 

 407 0,4928 0,0343 0,1620 0,2939 0,0170 

 408 0,8095 0,0226 0,1117 0,0224 0,0338 

 409 0,1651 0,1255 0,2743 0,3485 0,0866 

 410 0,3287 0,1686 0,2509 0,1752 0,0765 

 411 0,5251 0,1490 0,1420 0,0269 0,1569 

 412 0,8020 0,1079 0,0712 0,0110 0,0080 

 413 0,6726 0,2210 0,0737 0,0130 0,0197 

 414 0,4290 0,2070 0,3352 0,0128 0,0160 

 415 0,3288 0,1684 0,2510 0,1753 0,0764 

 416 0,1546 0,0418 0,7849 0,0087 0,0100 

 417 0,6660 0,2545 0,0553 0,0142 0,0100 

 418 0,7220 0,0709 0,1822 0,0139 0,0110 

 419 0,3388 0,0316 0,5902 0,0303 0,0090 

 420 0,8951 0,0319 0,0561 0,0086 0,0083 

 421 0,8018 0,0558 0,0931 0,0363 0,0130 

 422 0,6173 0,0436 0,1196 0,1852 0,0343 

 423 0,3592 0,1131 0,2529 0,2024 0,0723 

 424 0,1650 0,0785 0,6667 0,0701 0,0196 

 425 0,0258 0,8883 0,0256 0,0262 0,0341 

 426 0,3031 0,0764 0,5602 0,0255 0,0348 

 427 0,0846 0,2307 0,5950 0,0538 0,0358 

 428 0,6039 0,1649 0,1330 0,0158 0,0824 

MUT 429 0,0877 0,4976 0,0761 0,0249 0,3137 

 430 0,1615 0,7088 0,0260 0,0100 0,0936 

 431 0,3223 0,5829 0,0698 0,0080 0,0170 

 432 0,3824 0,4720 0,0996 0,0110 0,0350 

 433 0,0525 0,1530 0,5461 0,0251 0,2233 
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Pop Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

MUT 434 0,4640 0,2530 0,2412 0,0199 0,0219 

 435 0,1592 0,2644 0,2366 0,1611 0,1788 

 436 0,1087 0,0645 0,7697 0,0302 0,0269 

 437 0,4619 0,2656 0,1778 0,0812 0,0136 

 438 0,1441 0,3809 0,1043 0,0489 0,3217 

 439 0,5090 0,1394 0,1974 0,1076 0,0467 

 440 0,5672 0,1008 0,2957 0,0241 0,0122 

 441 0,0947 0,1202 0,0345 0,7141 0,0366 

 442 0,0411 0,1122 0,4623 0,2223 0,1622 

 443 0,6988 0,0929 0,1377 0,0150 0,0556 

 444 0,0543 0,4662 0,3667 0,0443 0,0685 

 445 0,0329 0,6233 0,0551 0,1702 0,1185 

 446 0,6056 0,1619 0,1702 0,0514 0,0110 

 447 0,2244 0,0547 0,6367 0,0752 0,0090 

 448 0,3747 0,0294 0,5377 0,0442 0,0140 

 449 0,0476 0,5554 0,3472 0,0257 0,0241 

 450 0,0702 0,5709 0,2124 0,0360 0,1104 

 451 0,1403 0,5800 0,0653 0,1037 0,1107 

 452 0,1370 0,1964 0,4913 0,0831 0,0921 

BSA 453 0,0197 0,5576 0,0219 0,3760 0,0248 

 454 0,0150 0,0247 0,0580 0,8834 0,0189 

 455 0,0221 0,0215 0,0141 0,9333 0,0090 

 456 0,0372 0,0200 0,0647 0,8527 0,0254 

 457 0,0124 0,0201 0,0188 0,9374 0,0113 

 458 0,0120 0,0148 0,0212 0,9382 0,0138 

 459 0,0150 0,0140 0,0150 0,9430 0,0130 

 460 0,0559 0,2380 0,0288 0,5580 0,1193 

 461 0,0241 0,0281 0,0261 0,8923 0,0294 

 462 0,0451 0,0860 0,0212 0,7868 0,0610 

 463 0,0559 0,0254 0,0333 0,4745 0,4109 

 464 0,0499 0,0619 0,0543 0,7981 0,0358 

 465 0,0171 0,2103 0,0239 0,7190 0,0297 

 466 0,0090 0,0123 0,0112 0,9553 0,0122 

 467 0,0070 0,0212 0,0090 0,9518 0,0110 

 468 0,0089 0,0224 0,0120 0,9426 0,0141 

 469 0,0190 0,4530 0,0201 0,4747 0,0332 

 470 0,0421 0,0834 0,0795 0,7688 0,0261 

 471 0,0661 0,1071 0,0197 0,7733 0,0338 

 472 0,0105 0,0463 0,0217 0,8837 0,0378 

 473 0,1982 0,2511 0,0756 0,4594 0,0158 

 474 0,0150 0,0091 0,0228 0,9450 0,0081 

 475 0,0090 0,0130 0,0100 0,9590 0,0090 

 476 0,0133 0,0110 0,0240 0,9407 0,0110 
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População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

BSA 477 0,0284 0,0303 0,0160 0,9133 0,0120 

 478 0,0179 0,0321 0,0159 0,9209 0,0132 

 479 0,0404 0,0208 0,0307 0,8971 0,0110 

 480 0,0080 0,0070 0,0090 0,9680 0,0080 

 481 0,1776 0,3815 0,0588 0,3427 0,0394 

 482 0,0247 0,0484 0,0904 0,7604 0,0761 

 483 0,0390 0,1102 0,0382 0,7942 0,0184 

 484 0,0141 0,5802 0,0110 0,3683 0,0264 

MAT 485 0,0215 0,1280 0,0216 0,8050 0,0239 

 486 0,0304 0,0249 0,0637 0,8446 0,0364 

 487 0,0138 0,0209 0,0110 0,9304 0,0239 

 488 0,0213 0,0669 0,0179 0,8814 0,0125 

 489 0,0218 0,0749 0,0513 0,8185 0,0336 

 490 0,0994 0,0363 0,1865 0,6446 0,0332 

 491 0,0535 0,0445 0,0220 0,6925 0,1875 

 492 0,0100 0,1331 0,0120 0,8026 0,0423 

 493 0,0190 0,1717 0,0478 0,4942 0,2673 

 494 0,0168 0,1203 0,0160 0,8147 0,0322 

 495 0,1928 0,3107 0,0682 0,2165 0,2119 

 496 0,0287 0,0125 0,0160 0,9348 0,0080 

 497 0,1249 0,3224 0,0700 0,3765 0,1062 

 498 0,0150 0,0176 0,0232 0,8987 0,0455 

 499 0,0090 0,0116 0,0116 0,9568 0,0110 

 500 0,0522 0,0236 0,0281 0,8662 0,0299 

 501 0,0106 0,0120 0,0102 0,9572 0,0100 

 502 0,0120 0,0130 0,0189 0,8391 0,1170 

 503 0,0140 0,0141 0,0171 0,9445 0,0103 

 504 0,0100 0,0121 0,0080 0,9626 0,0073 

 505 0,0206 0,0237 0,0267 0,9170 0,0120 

 506 0,0260 0,0257 0,0349 0,8792 0,0342 

 507 0,0099 0,0127 0,0110 0,9584 0,0080 

 508 0,0080 0,0254 0,0112 0,9444 0,0110 

 509 0,2827 0,0245 0,0488 0,6347 0,0093 

 510 0,0151 0,0130 0,0296 0,9343 0,0080 

 511 0,0449 0,0961 0,0910 0,7494 0,0186 

 512 0,0161 0,0150 0,0188 0,9380 0,0121 

 513 0,0232 0,2006 0,0179 0,7379 0,0204 

 514 0,0254 0,0254 0,1095 0,8209 0,0188 

 515 0,0110 0,0080 0,0105 0,9631 0,0074 

 516 0,0110 0,0113 0,0087 0,9604 0,0086 

SILQ 517 0,0162 0,8712 0,0301 0,0377 0,0448 

 518 0,1821 0,2442 0,4541 0,0890 0,0305 

 519 0,5771 0,0490 0,3271 0,0328 0,0140 
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SILQ 520 0,5108 0,4100 0,0512 0,0190 0,0090 

 521 0,2778 0,6483 0,0346 0,0263 0,0130 

 522 0,0651 0,8730 0,0156 0,0326 0,0137 

 523 0,0314 0,3612 0,0381 0,4486 0,1208 

 524 0,4894 0,2025 0,0617 0,1975 0,0489 

 525 0,0201 0,8082 0,0271 0,0808 0,0638 

 526 0,0916 0,8440 0,0164 0,0370 0,0110 

 527 0,5479 0,3642 0,0243 0,0508 0,0129 

 528 0,3293 0,5075 0,1296 0,0226 0,0110 

 529 0,0209 0,1801 0,1916 0,5671 0,0403 

 530 0,6793 0,2494 0,0363 0,0090 0,0260 

 531 0,7125 0,1324 0,1272 0,0118 0,0162 

 532 0,2147 0,6762 0,0471 0,0140 0,0480 

 533 0,0674 0,5237 0,1931 0,0318 0,1840 

 534 0,5922 0,3618 0,0191 0,0130 0,0139 

 535 0,0503 0,6862 0,0309 0,1980 0,0346 

 536 0,5790 0,2387 0,1351 0,0313 0,0159 

 537 0,6033 0,2133 0,0423 0,0945 0,0466 

 538 0,2406 0,3299 0,3651 0,0309 0,0336 

 539 0,2682 0,6064 0,0283 0,0527 0,0444 

 540 0,3192 0,6115 0,0140 0,0235 0,0318 

 541 0,0754 0,0916 0,1103 0,5832 0,1396 

 542 0,8733 0,0639 0,0338 0,0180 0,0111 

 543 0,0190 0,1010 0,8498 0,0132 0,0170 

 544 0,0553 0,3927 0,2024 0,0846 0,2650 

 545 0,0481 0,8995 0,0187 0,0217 0,0120 

 546 0,1266 0,7960 0,0382 0,0215 0,0178 

 547 0,2001 0,1999 0,2000 0,1999 0,2001 

 548 0,1431 0,2145 0,2137 0,2666 0,1622 

SRO 549 0,2000 0,2001 0,2000 0,2001 0,1998 

 550 0,2000 0,1999 0,2000 0,2000 0,2002 

 551 0,1998 0,2001 0,2000 0,1999 0,2000 

 552 0,0419 0,7919 0,1439 0,0120 0,0102 

 553 0,1426 0,7484 0,0482 0,0444 0,0165 

 554 0,0395 0,8821 0,0555 0,0111 0,0118 

 555 0,0456 0,8392 0,0767 0,0220 0,0166 

 556 0,0317 0,9098 0,0355 0,0100 0,0130 

 557 0,0391 0,8841 0,0429 0,0090 0,0248 

 558 0,0190 0,9158 0,0287 0,0160 0,0205 

 559 0,1166 0,7968 0,0327 0,0397 0,0142 

 560 0,0477 0,8851 0,0216 0,0352 0,0104 

 561 0,0183 0,9320 0,0166 0,0181 0,0150 

 562 0,0510 0,3161 0,0418 0,5657 0,0254 
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População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 

SRO 563 0,0261 0,8077 0,0829 0,0296 0,0537 

 564 0,0200 0,8754 0,0270 0,0526 0,0250 

 565 0,0470 0,8176 0,0281 0,0393 0,0680 

 566 0,0182 0,8176 0,1274 0,0258 0,0110 

 567 0,0559 0,8804 0,0262 0,0225 0,0150 

 568 0,0250 0,9106 0,0397 0,0110 0,0138 

 569 0,0145 0,7766 0,0222 0,0169 0,1698 

 570 0,0911 0,7472 0,0606 0,0761 0,0251 

 571 0,0274 0,6383 0,0594 0,1863 0,0886 

 572 0,2001 0,1999 0,2001 0,2001 0,1999 

ALV 573 0,0172 0,9023 0,0482 0,0150 0,0173 

 574 0,1014 0,3672 0,1102 0,0569 0,3644 

 575 0,1068 0,4745 0,2548 0,0683 0,0955 

 576 0,0269 0,8801 0,0199 0,0283 0,0448 

 577 0,4345 0,3453 0,1648 0,0435 0,0119 

 578 0,0132 0,9194 0,0242 0,0080 0,0352 

 579 0,0627 0,7287 0,0801 0,0110 0,1176 

 580 0,0309 0,8601 0,0238 0,0704 0,0148 

 581 0,2604 0,6310 0,0788 0,0090 0,0208 

 582 0,1551 0,2590 0,2420 0,1187 0,2252 

 583 0,0249 0,8899 0,0538 0,0106 0,0208 
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Apêndice N.  Coeficiente de coancestria para indivíduos de 17 populações de A. occidentale 

ecótipo do Cerrado, inferido pela estatística bayesiana para 6 grupos pré-definidos 

  Coeficiente de coancestria 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

MIM 1 0,0190 0,0713 0,0353 0,7012 0,1221 0,0511 

 2 0,0120 0,5377 0,1782 0,0122 0,1387 0,1212 

 3 0,0470 0,4641 0,0895 0,1111 0,0473 0,2411 

 4 0,0040 0,0080 0,0050 0,9410 0,0225 0,0195 

 5 0,0050 0,0040 0,0050 0,9777 0,0040 0,0043 

 6 0,0050 0,0040 0,0030 0,9805 0,0035 0,0040 

 7 0,0100 0,0170 0,0070 0,9301 0,0135 0,0224 

 8 0,0030 0,0034 0,0030 0,9837 0,0031 0,0038 

 9 0,0040 0,0042 0,0040 0,9798 0,0040 0,0040 

 10 0,0272 0,0185 0,0138 0,8997 0,0169 0,0239 

 11 0,0833 0,5402 0,0193 0,0202 0,0931 0,2439 

 12 0,0070 0,0140 0,0070 0,9491 0,0093 0,0136 

 13 0,0076 0,7968 0,0126 0,0296 0,0487 0,1046 

 14 0,0070 0,0210 0,0100 0,9382 0,0118 0,0120 

 15 0,0070 0,1706 0,0872 0,6631 0,0287 0,0435 

 16 0,0452 0,0515 0,1281 0,6676 0,0432 0,0644 

 17 0,0060 0,0415 0,0061 0,9241 0,0080 0,0143 

 18 0,0110 0,0102 0,0140 0,9354 0,0128 0,0166 

 19 0,0134 0,0195 0,0168 0,9100 0,0151 0,0252 

 20 0,0168 0,7439 0,0259 0,0112 0,1127 0,0895 

 21 0,0120 0,0235 0,0376 0,9013 0,0113 0,0143 

 22 0,0090 0,0069 0,0081 0,9640 0,0060 0,0060 

 23 0,0129 0,0651 0,0561 0,7781 0,0647 0,0232 

 24 0,0291 0,1097 0,4145 0,3674 0,0341 0,0453 

 25 0,0120 0,0202 0,0080 0,9279 0,0150 0,0169 

 26 0,0174 0,1559 0,2756 0,1018 0,1582 0,2912 

BAR 27 0,0248 0,0700 0,0160 0,5806 0,1344 0,1742 

 28 0,0900 0,3273 0,0856 0,0040 0,1651 0,3279 

 29 0,0506 0,1648 0,1554 0,2733 0,2628 0,0932 

 30 0,0053 0,1832 0,0125 0,0050 0,2057 0,5882 

 31 0,0134 0,0356 0,0089 0,0050 0,8167 0,1204 

 32 0,0050 0,1060 0,0140 0,0055 0,1887 0,6809 

 33 0,0143 0,0842 0,0328 0,0090 0,2672 0,5924 

 34 0,0112 0,0555 0,0437 0,0060 0,6849 0,1988 

 35 0,0730 0,2107 0,1897 0,0088 0,2816 0,2363 

 36 0,0137 0,0752 0,0253 0,0319 0,3759 0,4780 

 37 0,0357 0,1504 0,0484 0,0164 0,1858 0,5633 

 38 0,0142 0,1760 0,0607 0,0217 0,2090 0,5185 

 39 0,0100 0,1833 0,0146 0,0156 0,2247 0,5518 

 40 0,0112 0,1020 0,0693 0,0097 0,1766 0,6312 

 41 0,0176 0,0637 0,0154 0,0060 0,7370 0,1603 

 42 0,0880 0,1435 0,3380 0,0060 0,3479 0,0767 

 43 0,0060 0,1118 0,0391 0,0072 0,3391 0,4967 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

BAR 44 0,0293 0,0655 0,2289 0,0115 0,4380 0,2268 

 45 0,0952 0,0285 0,1767 0,0118 0,5949 0,0929 

 46 0,0160 0,0460 0,0144 0,0060 0,6013 0,3162 

 47 0,0108 0,0507 0,0660 0,0069 0,7018 0,1638 

 48 0,0473 0,0621 0,2079 0,0070 0,4379 0,2378 

 49 0,0128 0,1170 0,3832 0,0080 0,1602 0,3188 

 50 0,0061 0,0352 0,0125 0,0067 0,8204 0,1191 

 51 0,0096 0,0243 0,3028 0,0054 0,5807 0,0772 

 52 0,0081 0,0405 0,0173 0,0061 0,8221 0,1059 

 53 0,0199 0,0275 0,0185 0,0048 0,8209 0,1084 

 54 0,0130 0,5174 0,0127 0,0043 0,3141 0,1384 

 55 0,0432 0,0516 0,0440 0,0245 0,6951 0,1415 

 56 0,0098 0,0241 0,0166 0,0293 0,7663 0,1539 

 57 0,1152 0,1189 0,0946 0,0088 0,4486 0,2139 

 58 0,0119 0,0956 0,0300 0,0066 0,4505 0,4054 

LBU 59 0,0098 0,1010 0,0371 0,0078 0,6939 0,1504 

 60 0,0060 0,1070 0,0188 0,0065 0,7524 0,1093 

 61 0,0121 0,0262 0,1004 0,0059 0,7384 0,1169 

 62 0,0187 0,0110 0,0102 0,0040 0,8236 0,1325 

 63 0,0118 0,0416 0,0237 0,0040 0,7917 0,1272 

 64 0,0300 0,3326 0,1814 0,0224 0,1889 0,2448 

 65 0,0050 0,0313 0,0090 0,0062 0,8048 0,1436 

 66 0,0070 0,0273 0,0080 0,0046 0,8515 0,1016 

 67 0,0164 0,1205 0,0131 0,0113 0,5538 0,2849 

 68 0,0177 0,0369 0,0246 0,0082 0,7908 0,1218 

 69 0,0182 0,5079 0,0143 0,0713 0,2406 0,1478 

 70 0,0069 0,4307 0,0084 0,0060 0,3781 0,1698 

 71 0,0168 0,1394 0,0268 0,0059 0,3195 0,4916 

 72 0,0728 0,2021 0,1256 0,0070 0,4820 0,1104 

 73 0,0136 0,0880 0,0803 0,0152 0,2792 0,5237 

 74 0,0060 0,2308 0,0060 0,0040 0,6257 0,1275 

 75 0,0140 0,0219 0,0171 0,0058 0,8182 0,1230 

 76 0,0685 0,2473 0,0162 0,0066 0,5297 0,1317 

 77 0,0100 0,0175 0,0090 0,0060 0,8517 0,1058 

 78 0,0183 0,2643 0,0363 0,0813 0,1724 0,4275 

 79 0,0050 0,0163 0,0101 0,0050 0,8399 0,1237 

 80 0,0117 0,4722 0,0151 0,0070 0,3574 0,1366 

 81 0,0065 0,8132 0,0349 0,0050 0,0548 0,0855 

JAR 82 0,0193 0,1929 0,0248 0,0284 0,2064 0,5281 

 83 0,0571 0,6091 0,0107 0,0104 0,0774 0,2354 

 84 0,0080 0,1172 0,0159 0,0509 0,1716 0,6364 

 85 0,0102 0,4601 0,0217 0,0084 0,2102 0,2894 

 86 0,0050 0,6473 0,0114 0,0060 0,0549 0,2753 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

JAR 87 0,0080 0,6660 0,0092 0,0412 0,0624 0,2132 

 88 0,0131 0,7275 0,0160 0,0330 0,0848 0,1256 

 89 0,0294 0,3232 0,1259 0,0110 0,2699 0,2407 

 90 0,0096 0,7765 0,0150 0,0096 0,0885 0,1007 

 91 0,0070 0,2307 0,0182 0,0477 0,1290 0,5674 

 92 0,0134 0,7135 0,0352 0,0157 0,1041 0,1181 

 93 0,0240 0,5421 0,0112 0,1574 0,1302 0,1350 

 94 0,0147 0,2836 0,0435 0,0090 0,0989 0,5502 

 95 0,0070 0,0884 0,0128 0,0060 0,5314 0,3544 

 96 0,0328 0,6462 0,0253 0,1232 0,0945 0,0781 

 97 0,0093 0,2546 0,0813 0,1006 0,0751 0,4791 

 98 0,0801 0,5781 0,0090 0,0124 0,0672 0,2532 

 99 0,0274 0,2656 0,0125 0,0188 0,0768 0,5990 

 100 0,0085 0,3390 0,0108 0,0090 0,0750 0,5577 

 101 0,0066 0,8312 0,0110 0,0076 0,0513 0,0923 

 102 0,0255 0,3760 0,0601 0,0112 0,3801 0,1471 

 103 0,0334 0,4153 0,0089 0,0184 0,3744 0,1496 

 104 0,0110 0,4957 0,0186 0,0080 0,0790 0,3877 

 105 0,0309 0,6533 0,0105 0,0419 0,1341 0,1294 

 106 0,0070 0,7615 0,0103 0,0100 0,0759 0,1353 

 107 0,0171 0,4337 0,0664 0,0177 0,0792 0,3859 

 108 0,0082 0,4409 0,0130 0,0168 0,0677 0,4534 

 109 0,0156 0,3901 0,0257 0,0972 0,0690 0,4024 

 110 0,0300 0,2370 0,3681 0,0110 0,2205 0,1335 

 111 0,0253 0,1504 0,1156 0,0109 0,3502 0,3476 

 112 0,0198 0,1435 0,0353 0,0060 0,4437 0,3516 

 113 0,0795 0,1726 0,3745 0,0150 0,1963 0,1620 

AHO 114 0,5321 0,0802 0,2809 0,0069 0,0489 0,0511 

 115 0,0431 0,0711 0,3559 0,0076 0,4197 0,1026 

 116 0,0135 0,0524 0,7410 0,0130 0,0347 0,1454 

 117 0,0080 0,0252 0,9335 0,0060 0,0127 0,0146 

 118 0,0556 0,1160 0,2814 0,0070 0,2277 0,3123 

 119 0,0327 0,3334 0,4201 0,0110 0,0653 0,1375 

 120 0,0130 0,0669 0,8369 0,0143 0,0357 0,0331 

 121 0,0090 0,0080 0,9632 0,0050 0,0078 0,0070 

 122 0,1594 0,0076 0,8155 0,0050 0,0064 0,0061 

 123 0,0154 0,0211 0,9311 0,0070 0,0107 0,0147 

 124 0,0685 0,0147 0,8787 0,0060 0,0166 0,0155 

 125 0,0999 0,2464 0,5428 0,0100 0,0365 0,0645 

 126 0,0546 0,2658 0,0879 0,4045 0,1221 0,0651 

 127 0,0298 0,0208 0,8988 0,0148 0,0161 0,0197 

 128 0,6984 0,0375 0,1593 0,0157 0,0465 0,0426 

 129 0,0160 0,0334 0,8230 0,0060 0,0511 0,0705 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

AHO 130 0,7485 0,0750 0,0595 0,0070 0,0485 0,0615 

 131 0,0131 0,0212 0,9413 0,0040 0,0092 0,0112 

 132 0,0185 0,0219 0,9207 0,0157 0,0111 0,0121 

 133 0,0208 0,0243 0,9058 0,0187 0,0118 0,0186 

 134 0,1408 0,0197 0,5129 0,1272 0,1564 0,0430 

 135 0,0224 0,3549 0,4808 0,0067 0,0471 0,0882 

 136 0,0786 0,0257 0,8446 0,0050 0,0218 0,0243 

 137 0,0162 0,0415 0,8021 0,0150 0,0367 0,0884 

 138 0,0154 0,0144 0,9392 0,0080 0,0112 0,0118 

 139 0,0378 0,3838 0,3694 0,0050 0,0896 0,1144 

 140 0,0180 0,1350 0,3426 0,0080 0,2550 0,2414 

 141 0,0179 0,0472 0,7900 0,0182 0,0386 0,0881 

 142 0,6361 0,0371 0,1042 0,1573 0,0275 0,0378 

 143 0,0751 0,0318 0,8488 0,0080 0,0136 0,0226 

 144 0,0941 0,0457 0,7003 0,0106 0,0458 0,1034 

 145 0,0330 0,0105 0,4531 0,4794 0,0113 0,0128 

CAL 146 0,0076 0,2181 0,0139 0,0560 0,0647 0,6397 

 147 0,0202 0,3156 0,0883 0,0102 0,1684 0,3973 

 148 0,1114 0,1846 0,0788 0,0102 0,0533 0,5617 

 149 0,0179 0,0461 0,8858 0,0100 0,0141 0,0261 

 150 0,0137 0,7117 0,0435 0,0133 0,0742 0,1436 

 151 0,0080 0,3486 0,0164 0,0348 0,0779 0,5143 

 152 0,0165 0,0534 0,6562 0,0712 0,0256 0,1771 

 153 0,0119 0,5556 0,2642 0,0079 0,0862 0,0742 

 154 0,0217 0,1568 0,2984 0,0107 0,1871 0,3252 

 155 0,0090 0,1861 0,0373 0,0184 0,1965 0,5527 

 156 0,0331 0,2565 0,0401 0,0349 0,3759 0,2595 

 157 0,0094 0,1352 0,4504 0,0132 0,0627 0,3291 

 158 0,0121 0,6225 0,0483 0,0090 0,1331 0,1750 

 159 0,0280 0,1989 0,1790 0,0386 0,2935 0,2620 

 160 0,0148 0,4299 0,0501 0,0114 0,2370 0,2568 

 161 0,0060 0,1163 0,0109 0,5114 0,2038 0,1517 

 162 0,0269 0,5025 0,0243 0,0320 0,1137 0,3007 

 163 0,0060 0,5603 0,0227 0,0203 0,0882 0,3025 

 164 0,0116 0,4263 0,0139 0,0951 0,0791 0,3741 

 165 0,0068 0,6611 0,0116 0,0123 0,0514 0,2569 

 166 0,0110 0,2054 0,0274 0,0075 0,0644 0,6843 

 167 0,0104 0,3992 0,0190 0,0194 0,0714 0,4806 

 168 0,0050 0,3350 0,0124 0,0211 0,0782 0,5483 

 169 0,0079 0,1464 0,0094 0,0098 0,0808 0,7457 

 170 0,0186 0,1899 0,0890 0,0088 0,1763 0,5174 

 171 0,0101 0,7833 0,0631 0,0060 0,0498 0,0877 

 172 0,1233 0,1442 0,0612 0,0101 0,2298 0,4314 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5  

CAL 173 0,0150 0,8364 0,0080 0,0060 0,0485 0,0861 

 174 0,0747 0,1149 0,5937 0,0554 0,0345 0,1267 

 175 0,0172 0,1494 0,0234 0,0121 0,1995 0,5984 

 176 0,0164 0,3305 0,0401 0,1290 0,0839 0,4001 

 177 0,0145 0,8317 0,0107 0,0110 0,0467 0,0854 

VPR 178 0,0079 0,5783 0,0255 0,0414 0,2096 0,1373 

 179 0,0142 0,1438 0,1327 0,0100 0,0957 0,6036 

 180 0,0060 0,2023 0,0098 0,0361 0,0988 0,6469 

 181 0,0310 0,1597 0,0188 0,0087 0,0734 0,7084 

 182 0,0103 0,0656 0,0187 0,1825 0,4248 0,2981 

 183 0,0119 0,1036 0,0122 0,0457 0,3045 0,5221 

 184 0,0157 0,0872 0,0100 0,0161 0,2215 0,6495 

 185 0,0060 0,3162 0,0133 0,0104 0,0684 0,5857 

 186 0,0148 0,1930 0,0384 0,0146 0,2529 0,4863 

 187 0,0682 0,3695 0,3114 0,0145 0,0483 0,1881 

 188 0,0331 0,3850 0,0466 0,3845 0,0568 0,0939 

 189 0,0100 0,5644 0,0080 0,0080 0,0662 0,3434 

 190 0,1667 0,1669 0,1666 0,1667 0,1665 0,1667 

 191 0,0100 0,3962 0,0108 0,1224 0,0521 0,4086 

 192 0,0080 0,2259 0,0132 0,0109 0,0879 0,6541 

 193 0,0157 0,1674 0,0193 0,0109 0,1116 0,6751 

 194 0,0270 0,1659 0,0117 0,0673 0,0705 0,6576 

 195 0,0295 0,2937 0,0526 0,1295 0,0888 0,4059 

 196 0,0981 0,1424 0,1410 0,0936 0,1441 0,3808 

 197 0,0090 0,1561 0,0224 0,0081 0,1123 0,6921 

 198 0,0719 0,0888 0,3872 0,3164 0,0323 0,1034 

 199 0,1384 0,0607 0,1156 0,0191 0,2683 0,3978 

 200 0,0204 0,5060 0,0711 0,0104 0,0581 0,3340 

 201 0,0189 0,1460 0,3733 0,0170 0,2384 0,2065 

 202 0,0332 0,1532 0,0533 0,0090 0,1229 0,6284 

 203 0,0257 0,1078 0,3985 0,0222 0,3432 0,1027 

 204 0,0233 0,1776 0,0333 0,0355 0,4085 0,3219 

 205 0,0080 0,1361 0,0122 0,0107 0,1811 0,6519 

 206 0,0103 0,1200 0,1793 0,0070 0,2124 0,4709 

 207 0,0079 0,1145 0,0154 0,0077 0,2288 0,6257 

 208 0,0241 0,2655 0,0413 0,0110 0,1458 0,5123 

 209 0,0133 0,1450 0,0173 0,0095 0,6115 0,2034 

COA 210 0,0169 0,0060 0,9590 0,0041 0,0078 0,0062 

 211 0,0151 0,0081 0,9556 0,0050 0,0082 0,0080 

 212 0,2056 0,0545 0,5041 0,0151 0,1007 0,1199 

 213 0,0288 0,0180 0,8944 0,0090 0,0176 0,0322 

 214 0,0492 0,1502 0,6295 0,0050 0,0663 0,0998 

 215 0,0517 0,2039 0,0973 0,0080 0,1720 0,4672 

 216 0,6097 0,0222 0,2867 0,0318 0,0168 0,0328 

 217 0,0938 0,0347 0,6936 0,0738 0,0422 0,0619 

 218 0,6658 0,0382 0,0449 0,0070 0,1054 0,1387 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

COA 219 0,0980 0,0313 0,7774 0,0221 0,0416 0,0296 

 220 0,0080 0,0138 0,9476 0,0040 0,0104 0,0162 

 221 0,0171 0,0246 0,8916 0,0141 0,0316 0,0210 

 222 0,1666 0,1668 0,1666 0,1668 0,1666 0,1667 

 223 0,0421 0,0147 0,7826 0,1097 0,0132 0,0377 

 224 0,7974 0,0122 0,1598 0,0065 0,0131 0,0110 

 225 0,0119 0,0135 0,9079 0,0050 0,0326 0,0291 

 226 0,2012 0,1902 0,2464 0,0758 0,1281 0,1582 

 227 0,0427 0,0656 0,5365 0,1204 0,0492 0,1855 

 228 0,0169 0,0156 0,9379 0,0100 0,0079 0,0117 

 229 0,3384 0,0387 0,2892 0,2643 0,0367 0,0327 

 230 0,0858 0,0449 0,7275 0,0138 0,0746 0,0535 

 231 0,4178 0,0286 0,5075 0,0113 0,0120 0,0228 

 232 0,0196 0,0354 0,8933 0,0218 0,0110 0,0189 

 233 0,2939 0,0098 0,6660 0,0051 0,0110 0,0142 

 234 0,8123 0,0349 0,0573 0,0149 0,0367 0,0438 

 235 0,0636 0,0325 0,7409 0,0878 0,0287 0,0464 

 236 0,0122 0,0260 0,8991 0,0373 0,0129 0,0125 

 237 0,0757 0,0350 0,6807 0,0080 0,1377 0,0629 

 238 0,0388 0,0710 0,6343 0,0258 0,1367 0,0935 

 239 0,1302 0,0115 0,8350 0,0050 0,0099 0,0084 

 240 0,0720 0,0089 0,8989 0,0060 0,0069 0,0073 

 241 0,0975 0,0089 0,8690 0,0090 0,0073 0,0082 

FAI 242 0,0320 0,1566 0,0181 0,1750 0,2895 0,3287 

 243 0,0373 0,0501 0,0415 0,0090 0,6777 0,1844 

 244 0,1359 0,1422 0,2422 0,0349 0,2490 0,1958 

 245 0,0201 0,0165 0,0089 0,0538 0,6651 0,2357 

 246 0,0428 0,4217 0,2041 0,0164 0,1883 0,1267 

 247 0,0094 0,0512 0,0072 0,0139 0,5502 0,3682 

 248 0,0346 0,0293 0,2313 0,0285 0,5172 0,1591 

 249 0,0688 0,0302 0,0968 0,0822 0,4865 0,2354 

 250 0,0113 0,7047 0,0123 0,0136 0,1120 0,1461 

 251 0,0068 0,1123 0,0060 0,0100 0,2310 0,6339 

 252 0,0817 0,0150 0,0477 0,0040 0,7410 0,1106 

 253 0,0070 0,0118 0,0092 0,0050 0,7668 0,2001 

 254 0,0313 0,0685 0,1858 0,6499 0,0276 0,0369 

 255 0,0226 0,0218 0,0171 0,0070 0,6992 0,2323 

 256 0,0371 0,1188 0,0134 0,1304 0,1244 0,5758 

 257 0,0166 0,0945 0,0819 0,0307 0,5498 0,2265 

 258 0,0103 0,0674 0,0516 0,0126 0,5883 0,2698 

 259 0,0148 0,0267 0,0160 0,0060 0,6842 0,2523 

 260 0,0954 0,3335 0,0680 0,0130 0,1572 0,3329 

 261 0,0164 0,1111 0,0185 0,0094 0,3376 0,5070 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

FAI 262 0,0182 0,5349 0,0225 0,0400 0,1014 0,2830 

 263 0,0316 0,3694 0,0322 0,0201 0,2221 0,3245 

 264 0,0117 0,0189 0,0280 0,2992 0,5665 0,0757 

 265 0,5124 0,0463 0,0402 0,0120 0,2360 0,1530 

 266 0,0060 0,0331 0,0100 0,0063 0,6430 0,3016 

 267 0,0114 0,1380 0,0090 0,0260 0,4688 0,3467 

 268 0,0300 0,2842 0,0192 0,0169 0,4673 0,1824 

 269 0,0110 0,0553 0,0155 0,0080 0,6298 0,2804 

 270 0,0137 0,1992 0,0346 0,0091 0,2591 0,4843 

 271 0,0053 0,0156 0,0080 0,0052 0,7281 0,2377 

 272 0,0070 0,3982 0,0115 0,0937 0,1397 0,3498 

 273 0,0790 0,1006 0,0273 0,0173 0,5341 0,2417 

SILC 274 0,0176 0,0416 0,0293 0,0073 0,6841 0,2200 

 275 0,0585 0,3561 0,0483 0,0072 0,1893 0,3406 

 276 0,0158 0,2492 0,0445 0,0103 0,1176 0,5626 

 277 0,2991 0,3109 0,1257 0,0069 0,1497 0,1078 

 278 0,0914 0,2541 0,0333 0,0111 0,3472 0,2629 

 279 0,0404 0,0720 0,1516 0,0277 0,3029 0,4055 

 280 0,1402 0,2181 0,0567 0,1499 0,2491 0,1861 

 281 0,2792 0,2181 0,0140 0,0050 0,2856 0,1982 

 282 0,0110 0,0698 0,0102 0,1360 0,5977 0,1753 

 283 0,3217 0,1880 0,0409 0,1570 0,2164 0,0761 

 284 0,0978 0,0795 0,1242 0,0150 0,5241 0,1595 

 285 0,0274 0,1072 0,4021 0,0221 0,3682 0,0731 

 286 0,0186 0,2782 0,1027 0,1225 0,2179 0,2601 

 287 0,0558 0,2123 0,0915 0,0132 0,1313 0,4959 

 288 0,0192 0,1704 0,0246 0,0378 0,4845 0,2635 

 289 0,0330 0,2666 0,0119 0,0740 0,4476 0,1669 

 290 0,0358 0,3268 0,0598 0,0226 0,1347 0,4203 

 291 0,0173 0,0618 0,0344 0,0112 0,4625 0,4128 

 292 0,0357 0,1016 0,4939 0,0167 0,1726 0,1796 

 293 0,1450 0,3253 0,0423 0,0070 0,1228 0,3576 

 294 0,2066 0,1812 0,0759 0,0130 0,3838 0,1395 

 295 0,0417 0,4074 0,0159 0,1017 0,2799 0,1535 

 296 0,1966 0,3342 0,0097 0,0223 0,3369 0,1003 

 297 0,0482 0,4278 0,0060 0,0173 0,3226 0,1781 

 298 0,0471 0,0835 0,0280 0,0120 0,4055 0,4239 

 299 0,0539 0,0950 0,1676 0,0248 0,1254 0,5333 

 300 0,0157 0,7576 0,0480 0,0255 0,0706 0,0826 

 301 0,2646 0,0957 0,0286 0,0298 0,2935 0,2877 

 302 0,2968 0,1784 0,1035 0,0150 0,1966 0,2096 

 303 0,0227 0,0365 0,0207 0,0379 0,6396 0,2426 

 304 0,0197 0,0815 0,0198 0,0138 0,3922 0,4731 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

SILC 305 0,7042 0,0317 0,1321 0,0130 0,0622 0,0568 

SILP 306 0,1529 0,0709 0,0291 0,0144 0,5807 0,1519 

 307 0,0146 0,1052 0,6414 0,0099 0,1327 0,0962 

 308 0,1747 0,3571 0,1668 0,0261 0,1143 0,1611 

 309 0,0255 0,4454 0,0428 0,0116 0,3194 0,1554 

 310 0,0143 0,4833 0,1674 0,0221 0,1559 0,1570 

 311 0,0118 0,1037 0,2382 0,0106 0,0874 0,5483 

 312 0,2955 0,0630 0,2405 0,0151 0,2433 0,1427 

 313 0,0376 0,2259 0,0646 0,0435 0,3261 0,3024 

 314 0,4083 0,0723 0,0289 0,0140 0,2564 0,2201 

 315 0,0307 0,1739 0,0347 0,0414 0,5954 0,1239 

 316 0,0922 0,1305 0,0296 0,4988 0,1084 0,1405 

 317 0,3053 0,1204 0,0579 0,0110 0,3640 0,1415 

 318 0,6759 0,0383 0,1569 0,0110 0,0565 0,0614 

 319 0,1917 0,1516 0,0173 0,0145 0,3323 0,2926 

 320 0,0687 0,6183 0,0119 0,0100 0,1315 0,1596 

 321 0,2453 0,6016 0,0370 0,0040 0,0485 0,0635 

 322 0,0228 0,0553 0,0350 0,0098 0,4602 0,4170 

 323 0,0403 0,1077 0,0151 0,0120 0,3078 0,5170 

 324 0,0916 0,1973 0,0652 0,0111 0,1084 0,5264 

 325 0,5820 0,1016 0,0286 0,0145 0,1661 0,1072 

 326 0,2993 0,4115 0,1038 0,0090 0,0866 0,0898 

 327 0,0087 0,3925 0,0365 0,0227 0,2553 0,2843 

 328 0,0212 0,0714 0,0247 0,0080 0,5193 0,3554 

 329 0,0456 0,1749 0,5588 0,0111 0,0627 0,1468 

 330 0,2169 0,1359 0,0488 0,0080 0,3158 0,2746 

 331 0,0362 0,4229 0,0264 0,0052 0,1452 0,3642 

 332 0,7655 0,0816 0,0269 0,0212 0,0370 0,0678 

 333 0,0231 0,3641 0,1206 0,3758 0,0483 0,0681 

 334 0,0060 0,1238 0,0128 0,0060 0,6492 0,2021 

 335 0,0230 0,6334 0,0140 0,0081 0,1777 0,1439 

 336 0,2231 0,6322 0,0272 0,0086 0,0472 0,0617 

 337 0,0153 0,7114 0,0760 0,0237 0,0527 0,1209 

ITP 338 0,0109 0,6423 0,0232 0,0281 0,2046 0,0908 

 339 0,0181 0,0847 0,0086 0,0109 0,6491 0,2286 

 340 0,0197 0,0217 0,5431 0,0040 0,3023 0,1092 

 341 0,0423 0,3544 0,0521 0,0088 0,3911 0,1513 

 342 0,0097 0,3601 0,0090 0,0306 0,4450 0,1456 

 343 0,0237 0,6558 0,0159 0,0072 0,1114 0,1860 

 344 0,0105 0,7774 0,0140 0,0050 0,0719 0,1212 

 345 0,0177 0,7507 0,0540 0,0108 0,0767 0,0902 

 346 0,0557 0,7603 0,0629 0,0081 0,0483 0,0647 

 347 0,0113 0,0883 0,0303 0,0063 0,6481 0,2157 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

ITP 348 0,0083 0,7013 0,0113 0,1063 0,0751 0,0978 

 349 0,0507 0,5842 0,0332 0,0081 0,2268 0,0970 

 350 0,0134 0,4675 0,0990 0,0151 0,2157 0,1893 

 351 0,1846 0,6269 0,0482 0,0070 0,0543 0,0790 

 352 0,0055 0,4483 0,0115 0,0070 0,2962 0,2314 

 353 0,0160 0,4839 0,1963 0,0156 0,1472 0,1411 

 354 0,0080 0,0668 0,0625 0,0070 0,5284 0,3273 

 355 0,0246 0,2572 0,0090 0,0080 0,1797 0,5215 

 356 0,0395 0,7294 0,0132 0,0605 0,0608 0,0966 

 357 0,0260 0,5978 0,1866 0,0192 0,1099 0,0605 

 358 0,0079 0,4412 0,0191 0,0106 0,3557 0,1655 

 359 0,0316 0,0874 0,0511 0,0214 0,5909 0,2176 

 360 0,0156 0,6856 0,0121 0,0291 0,1694 0,0882 

 361 0,0090 0,7872 0,0114 0,0272 0,0680 0,0971 

 362 0,0353 0,1421 0,2202 0,0312 0,4362 0,1350 

 363 0,0158 0,6422 0,0252 0,0040 0,1607 0,1521 

 364 0,2783 0,3715 0,0271 0,0081 0,2043 0,1106 

NIQ 365 0,0079 0,3079 0,0106 0,0070 0,0888 0,5779 

 366 0,0083 0,6743 0,0141 0,0191 0,1581 0,1260 

 367 0,1524 0,0792 0,0164 0,0642 0,4157 0,2720 

 368 0,0050 0,5597 0,0147 0,0044 0,0598 0,3564 

 369 0,0187 0,1459 0,0222 0,0107 0,0795 0,7231 

 370 0,0050 0,3327 0,0213 0,0060 0,0805 0,5545 

 371 0,1656 0,2347 0,0613 0,0080 0,1850 0,3454 

 372 0,0199 0,0936 0,0393 0,0126 0,2997 0,5350 

 373 0,0098 0,6608 0,0060 0,0282 0,0522 0,2430 

 374 0,0177 0,0785 0,0384 0,0070 0,4621 0,3963 

 375 0,1491 0,2691 0,1029 0,0138 0,1729 0,2922 

 376 0,0083 0,1354 0,0623 0,0128 0,1291 0,6520 

 377 0,2314 0,1348 0,2878 0,0485 0,1140 0,1834 

 378 0,0400 0,1419 0,4036 0,0521 0,1757 0,1867 

 379 0,0453 0,4581 0,0091 0,0431 0,1663 0,2782 

 380 0,0090 0,2764 0,0097 0,0050 0,3558 0,3442 

 381 0,0100 0,1648 0,0193 0,0094 0,1459 0,6506 

 382 0,0070 0,7751 0,0082 0,0061 0,0689 0,1348 

 383 0,0399 0,1415 0,4040 0,0519 0,1752 0,1875 

 384 0,0050 0,6387 0,0207 0,0060 0,1947 0,1349 

 385 0,0088 0,1743 0,0141 0,0070 0,2034 0,5924 

 386 0,0080 0,6040 0,0177 0,0060 0,1090 0,2553 

 387 0,0230 0,7885 0,0103 0,0070 0,0581 0,1131 

 388 0,0059 0,0505 0,0070 0,0050 0,6676 0,2640 

 389 0,0704 0,1920 0,0113 0,0090 0,1825 0,5348 

 390 0,0442 0,1224 0,1109 0,0072 0,0898 0,6255 
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  Continuação 

População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

NIQ 391 0,0717 0,2680 0,2975 0,0171 0,1474 0,1983 

 392 0,0254 0,7127 0,0254 0,0060 0,0504 0,1800 

 393 0,3458 0,1349 0,0139 0,0347 0,3336 0,1372 

 394 0,0110 0,2088 0,0789 0,0433 0,3528 0,3052 

 395 0,0823 0,5334 0,0204 0,0396 0,0628 0,2615 

 396 0,0063 0,1635 0,0112 0,0070 0,1223 0,6897 

GOI 397 0,0304 0,1408 0,0163 0,1270 0,5135 0,1721 

 398 0,0120 0,0420 0,0080 0,1005 0,6057 0,2319 

 399 0,0070 0,2452 0,0066 0,0086 0,5471 0,1855 

 400 0,0089 0,0643 0,0098 0,0347 0,7329 0,1495 

 401 0,0099 0,4842 0,0581 0,0272 0,0596 0,3610 

 402 0,0096 0,5283 0,0298 0,0090 0,2732 0,1501 

 403 0,0808 0,1804 0,3175 0,0617 0,1080 0,2517 

 404 0,0122 0,7229 0,0543 0,0116 0,1208 0,0782 

 405 0,0331 0,0506 0,0336 0,0065 0,7128 0,1634 

 406 0,0545 0,5951 0,0101 0,0139 0,0671 0,2593 

 407 0,0382 0,3539 0,0822 0,0140 0,1887 0,3229 

 408 0,0182 0,4317 0,0160 0,0060 0,3881 0,1400 

 409 0,8292 0,0279 0,0342 0,0167 0,0543 0,0377 

 410 0,0753 0,5381 0,1075 0,1515 0,0552 0,0723 

 411 0,0148 0,4684 0,0080 0,0050 0,0720 0,4318 

 412 0,0189 0,6346 0,0325 0,0344 0,1380 0,1416 

 413 0,4154 0,1326 0,0792 0,1583 0,0450 0,1694 

 414 0,0442 0,2228 0,0139 0,0075 0,5894 0,1222 

 415 0,0246 0,6153 0,1493 0,0060 0,1435 0,0613 

 416 0,0174 0,3126 0,0885 0,0104 0,3428 0,2283 

 417 0,0201 0,8169 0,0110 0,0060 0,0566 0,0894 

 418 0,0220 0,3731 0,0835 0,2513 0,2001 0,0700 

 419 0,0179 0,1275 0,1588 0,0152 0,1030 0,5776 

 420 0,0540 0,2658 0,0491 0,3679 0,0934 0,1697 

 421 0,7999 0,0787 0,0249 0,0458 0,0192 0,0315 

 422 0,8680 0,0365 0,0345 0,0110 0,0143 0,0357 

 423 0,7948 0,0135 0,1440 0,0090 0,0193 0,0194 

 424 0,0633 0,0175 0,8945 0,0050 0,0106 0,0092 

 425 0,8941 0,0152 0,0528 0,0150 0,0096 0,0134 

 426 0,7106 0,0214 0,2300 0,0144 0,0091 0,0145 

 427 0,8547 0,0121 0,0967 0,0110 0,0140 0,0114 

 428 0,3036 0,0645 0,3779 0,0132 0,0664 0,1744 

MUT 429 0,9073 0,0181 0,0189 0,0205 0,0199 0,0153 

 430 0,6457 0,0206 0,1540 0,0321 0,0693 0,0783 

 431 0,0241 0,0142 0,6704 0,2458 0,0170 0,0285 

 432 0,8293 0,0262 0,0209 0,0297 0,0399 0,0540 

 433 0,8676 0,0262 0,0375 0,0208 0,0256 0,0222 
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População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

MUT 434 0,9354 0,0137 0,0267 0,0065 0,0088 0,0089 

 435 0,9624 0,0069 0,0151 0,0040 0,0060 0,0056 

 436 0,9542 0,0080 0,0175 0,0060 0,0069 0,0074 

 437 0,6857 0,0279 0,0705 0,0311 0,0799 0,1049 

 438 0,7989 0,0687 0,0466 0,0070 0,0422 0,0365 

 439 0,5752 0,0193 0,1733 0,0162 0,1409 0,0751 

 440 0,1817 0,0185 0,7687 0,0069 0,0133 0,0109 

 441 0,5645 0,1659 0,0215 0,0050 0,1129 0,1303 

 442 0,9423 0,0134 0,0170 0,0060 0,0102 0,0111 

 443 0,9663 0,0060 0,0092 0,0069 0,0056 0,0060 

 444 0,8876 0,0163 0,0711 0,0049 0,0109 0,0092 

 445 0,9497 0,0106 0,0120 0,0044 0,0145 0,0088 

 446 0,9455 0,0111 0,0172 0,0060 0,0111 0,0091 

 447 0,6631 0,0307 0,2161 0,0070 0,0323 0,0508 

 448 0,9675 0,0060 0,0110 0,0040 0,0052 0,0063 

 449 0,4445 0,0637 0,0745 0,0276 0,2185 0,1712 

 450 0,8331 0,0270 0,0192 0,0749 0,0196 0,0262 

 451 0,9105 0,0296 0,0100 0,0060 0,0231 0,0208 

 452 0,8450 0,0191 0,0093 0,0159 0,0797 0,0310 

BSA 453 0,9238 0,0154 0,0070 0,0263 0,0151 0,0124 

 454 0,8925 0,0294 0,0207 0,0171 0,0107 0,0296 

 455 0,9295 0,0096 0,0197 0,0171 0,0110 0,0131 

 456 0,9157 0,0115 0,0173 0,0060 0,0267 0,0227 

 457 0,6944 0,0373 0,2057 0,0125 0,0252 0,0249 

 458 0,2195 0,3740 0,2056 0,0092 0,1045 0,0872 

 459 0,7180 0,0171 0,0249 0,1649 0,0369 0,0382 

 460 0,9592 0,0070 0,0061 0,0155 0,0065 0,0057 

 461 0,5972 0,0156 0,0080 0,3593 0,0111 0,0088 

 462 0,9457 0,0120 0,0140 0,0077 0,0099 0,0107 

 463 0,3191 0,1069 0,0481 0,0467 0,2652 0,2140 

 464 0,9637 0,0080 0,0063 0,0040 0,0098 0,0082 

 465 0,5325 0,0663 0,0539 0,0869 0,1317 0,1287 

 466 0,9176 0,0124 0,0204 0,0276 0,0098 0,0122 

 467 0,9456 0,0080 0,0253 0,0070 0,0063 0,0078 

 468 0,7936 0,0173 0,0869 0,0337 0,0413 0,0273 

 469 0,9544 0,0080 0,0154 0,0070 0,0072 0,0080 

 470 0,8460 0,0099 0,0141 0,1135 0,0077 0,0088 

 471 0,9357 0,0147 0,0141 0,0110 0,0120 0,0125 

 472 0,9691 0,0050 0,0100 0,0040 0,0066 0,0053 

 473 0,9061 0,0189 0,0359 0,0068 0,0143 0,0180 

 474 0,1183 0,0238 0,7932 0,0227 0,0242 0,0178 

 475 0,9204 0,0121 0,0402 0,0089 0,0101 0,0083 

 476 0,9314 0,0097 0,0325 0,0129 0,0062 0,0073 
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População Indivíduo Grupo1 Grupo2 Grupo3 Grupo4 Grupo5 Grupo6 

BSA 477 0,4549 0,0557 0,1446 0,0100 0,2281 0,1068 

 478 0,9266 0,0194 0,0220 0,0060 0,0123 0,0137 

 479 0,7236 0,1510 0,0262 0,0082 0,0396 0,0514 

 480 0,9509 0,0135 0,0117 0,0058 0,0083 0,0098 

 481 0,9439 0,0118 0,0125 0,0060 0,0137 0,0121 

 482 0,9147 0,0227 0,0091 0,0141 0,0216 0,0178 

 483 0,9657 0,0076 0,0083 0,0060 0,0063 0,0061 

 484 0,9622 0,0068 0,0105 0,0070 0,0071 0,0064 

MAT 485 0,3012 0,3178 0,0115 0,0914 0,1904 0,0877 

 486 0,1014 0,4116 0,0393 0,0220 0,2565 0,1691 

 487 0,0090 0,3653 0,1844 0,0060 0,1291 0,3062 

 488 0,0258 0,0357 0,0090 0,0050 0,6672 0,2573 

 489 0,0188 0,0306 0,0241 0,0060 0,7777 0,1429 

 490 0,0983 0,0194 0,0109 0,0106 0,7030 0,1579 

 491 0,7688 0,0437 0,0206 0,1106 0,0268 0,0295 

 492 0,0919 0,0863 0,2432 0,0330 0,3209 0,2247 

 493 0,2892 0,0224 0,0150 0,1082 0,4571 0,1080 

 494 0,1627 0,0363 0,0112 0,0060 0,6331 0,1507 

 495 0,0385 0,0129 0,0110 0,0047 0,7148 0,2181 

 496 0,0165 0,3366 0,0175 0,0040 0,3864 0,2390 

 497 0,4049 0,1916 0,2691 0,0112 0,0329 0,0902 

 498 0,0065 0,0330 0,0075 0,0180 0,6327 0,3024 

 499 0,0077 0,1012 0,0124 0,0059 0,2039 0,6689 

 500 0,0107 0,0585 0,0075 0,0242 0,5386 0,3605 

 501 0,0527 0,4860 0,0125 0,0507 0,2320 0,1661 

 502 0,0101 0,0144 0,0070 0,0050 0,7373 0,2262 

 503 0,3387 0,0272 0,0148 0,0445 0,4721 0,1027 

 504 0,0282 0,1681 0,0184 0,0102 0,3190 0,4562 

 505 0,0941 0,0418 0,0122 0,0172 0,6897 0,1450 

 506 0,0187 0,2395 0,0257 0,0154 0,0771 0,6236 

 507 0,0845 0,0338 0,0100 0,0321 0,6173 0,2223 

 508 0,0312 0,0121 0,0142 0,0069 0,7001 0,2356 

 509 0,4218 0,0506 0,3160 0,0703 0,0560 0,0854 

 510 0,0137 0,0272 0,0090 0,0060 0,7285 0,2157 

 511 0,0156 0,7640 0,0290 0,0179 0,0574 0,1161 

 512 0,0724 0,2968 0,0297 0,0263 0,1120 0,4628 

 513 0,0422 0,0493 0,0114 0,0090 0,6740 0,2141 

 514 0,0741 0,0706 0,0134 0,0070 0,4702 0,3647 

 515 0,1665 0,1664 0,1668 0,1667 0,1668 0,1666 

 516 0,2352 0,1829 0,2604 0,0430 0,1110 0,1676 
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Apêndice O. Atribuição de pais para 176 sementes de uma população de A.occidentale 

ecótipo do Cerrado e a distância de dispersão de pólen 

Sementes Matriz Pais candidatos Trio ∆ Nível de confiança 
Distância de 

dispersão 

(metros) matriz1_1 Matriz1 Matriz1 8,05
x
10

14
 85% 0 

matriz1_3 Matriz1 A60 1,18
x
10

14
 80% 24,86 

matriz1_4 Matriz1 Matriz3 3,39
x
10

14
 85% 37,88 

matriz1_10 Matriz1 A56 1,37
x
10

14
 85% 25,86 

matriz1_11 Matriz1 Matriz3 1,74
x
10

14
 85% 37,88 

matriz1_12 Matriz1 Matriz1 4,40
x
10

14
 85% 0 

matriz1_15 Matriz1 A44 7,63
x
10

13
 80% 69,64 

matriz2_1 Matriz2 Matriz5 9,31
x
10

13
 80% 49,92 

matriz2_6 Matriz2 Matriz1 3,85
x
10

14
 85% 14,06 

matriz2_7 Matriz2 A1 8,48
x
10

13
 80% 12,43 

matriz2_8 Matriz2 Matriz12 1,42
x
10

14
 85% 113,87 

matriz2_9 Matriz2 Matriz3 8,11
x
10

13
 80% 24,86 

matriz2_11 Matriz2 Matriz1 1,37
x
10

14
 85% 14,06 

matriz2_12 Matriz2 A60 3,55
x
10

14
 85% 37,88 

matriz2_13 Matriz2 A48 1,58
x
10

14
 85% 68,85 

matriz2_15 Matriz2 A60 7,97
x
10

13
 80% 37,88 

matriz2_17 Matriz2 A13 7,61
x
10

14
 85% 24,72 

matriz3_3 Matriz3 Matriz3 2,27
x
10

14
 85% 0 

matriz3_4 Matriz3 A14 2,31
x
10

14
 85% 27,94 

matriz3_9 Matriz3 A36 4,33
x
10

14
 85% 95,71 

matriz3_10 Matriz3 Matriz3 1,13
x
10

14
 80% 0 

matriz3_11 Matriz3 A60 8,01
x
10

13
 80% 62,52 

matriz3_12 Matriz3 A21 1,12
x
10

14
 80% 9,21 

matriz3_14 Matriz3 A1 3,58
x
10

14
 85% 37,3 

matriz3_17 Matriz3 A49 3,64
x
10

14
 85% 62,46 

matriz3_18 Matriz3 Matriz3 7,10
x
10

13
 80% 0 

matriz3_19 Matriz3 A54 1,33
x
10

14
 85% 44,89 

matriz4_2 Matriz4 A34 1,18
x
10

14
 80% 72,05 

matriz4_4 Matriz4 A47 2,79
x
10

14
 85% 92,15 

matriz4_5 Matriz4 A31 3,04
x
10

14
 85% 30,14 

matriz4_7 Matriz4 A19 1,29
x
10

14
 85% 23,2 

matriz4_8 Matriz4 Matriz5 3,36
x
10

14
 85% 20,23 

matriz4_11 Matriz4 A58 5,06
x
10

14
 85% 62,95 

matriz4_16 Matriz4 Matriz2 2,77
x
10

14
 85% 37,3 

matriz4_17 Matriz4 A10 3,98
x
10

14
 85% 45,19 

matriz4_18 Matriz4 A42 3,85
x
10

14
 85% 83,03 

matriz4_19 Matriz4 A28 7,38
x
10

13
 80% 3,92 

matriz5_3 Matriz5 Matriz8 4,00
x
10

14
 85% 35,59 

matriz5_6 Matriz5 Matriz5 1,34
x
10

14
 85% 0 

matriz5_15 Matriz5 A56 3,46
x
10

14
 85% 58,37 

matriz6_2 Matriz6 A60 7,97
x
10

13
 80% 79,64 

matriz6_4 Matriz6 A58 1,25
x
10

14
 85% 53,82 

matriz6_6 Matriz6 Matriz7 6,91
x
10

13
 80% 17,01 

matriz6_9 Matriz6 A21 7,76
x
10

13
 80% 11,65 

matriz6_10 Matriz6 A4 3,16
x
10

14
 85% 44,03 
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     Continuaçao 

Sementes Matriz Pais candidatos Trio ∆ Nível de confiança 
Distância de 

dispersão 

(metros) matriz6_13 Matriz6 A12 4,37
x
10

14
 85% 44,64 

matriz6_14 Matriz6 Matriz9 1,69
x
10

14
 85% 53,06 

matriz6_16 Matriz6 A18 4,96
x
10

14
 85% 19,41 

matriz6_17 Matriz6 A32 6,56
x
10

14
 85% 18,56 

matriz6_18 Matriz6 Matriz8 1,50
x
10

14
 85% 39,09 

matriz6_19 Matriz6 A12 1,76
x
10

14
 85% 44,64 

matriz6_20 Matriz6 Matriz4 1,25
x
10

14
 85% 26,84 

matriz7_6 Matriz7 A19 1,37
x
10

14
 85% 36,69 

matriz7_7 Matriz7 A60 8,03
x
10

13
 80% 95,87 

matriz7_8 Matriz7 A56 3,91
x
10

14
 85% 59,81 

matriz7_9 Matriz7 A1 1,64
x
10

14
 85% 70,2 

matriz7_10 Matriz7 A11 5,36
x
10

14
 85% 54,74 

matriz7_11 Matriz7 A60 8,03
x
10

13
 80% 95,87 

matriz7_12 Matriz7 A42 1,12
x
10

14
 80% 44,24 

matriz7_15 Matriz7 Matriz10 3,27
x
10

14
 85% 38,47 

matriz7_17 Matriz7 A60 9,46
x
10

13
 80% 95,87 

matriz8_5 Matriz8 Matriz13 4,51
x
10

14
 85% 44,03 

matriz8_7 Matriz8 A1 1,15
x
10

14
 80% 93,01 

matriz8_8 Matriz8 A36 1,35
x
10

14
 85% 45,14 

matriz8_10 Matriz8 A4 8,23
x
10

13
 80% 83,13 

matriz8_12 Matriz8 A17 4,31
x
10

14
 85% 56,3 

matriz8_15 Matriz8 A48 2,50
x
10

14
 85% 83,29 

matriz8_16 Matriz8 A48 2,14
x
10

14
 85% 83,29 

matriz8_18 Matriz8 A52 1,10
x
10

14
 80% 110,12 

matriz8_20 Matriz8 A23 8,75
x
10

13
 80% 56,77 

matriz9_2 Matriz9 A8 5,22
x
10

14
 85% 88,13 

matriz9_4 Matriz9 A49 8,08
x
10

13
 80% 93,09 

matriz9_5 Matriz9 A1 1,68
x
10

14
 85% 106,96 

matriz9_6 Matriz9 Matriz17 7,04
x
10

13
 80% 106,04 

matriz9_8 Matriz9 Matriz8 3,22
x
10

14
 85% 14,03 

matriz9_9 Matriz9 A19 7,78
x
10

13
 80% 72,68 

matriz9_10 Matriz9 A52 2,40
x
10

14
 85% 123,97 

matriz9_11 Matriz9 A60 7,89
x
10

13
 80% 132,68 

matriz9_14 Matriz9 Matriz11 3,46
x
10

14
 85% 33,88 

matriz9_15 Matriz9 Matriz15 2,87
x
10

14
 85% 85,58 

matriz9_16 Matriz9 A9 2,06
x
10

14
 85% 91,21 

matriz9_17 Matriz9 A23 8,21
x
10

13
 80% 70,33 

matriz9_20 Matriz9 Matriz5 2,21
x
10

14
 85% 48,15 

matriz10_1 Matriz10 Matriz10 7,50
x
10

14
 85% 0 

matriz10_4 Matriz10 Matriz10 4,80
x
10

14
 85% 0 

matriz10_6 Matriz10 Matriz5 2,28
x
10

14
 85% 54,81 

matriz10_8 Matriz10 Matriz10 5,20
x
10

14
 85% 0 

matriz10_10 Matriz10 A1 3,62
x
10

14
 85% 108,51 

matriz10_13 Matriz10 Matriz4 6,91
x
10

13
 80% 75,03 

matriz10_14 Matriz10 A1 9,91
x
10

13
 80% 108,51 
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     Continuação 

Sementes Matriz Pais candidatos Trio ∆ Nível de confiança 
Distância de 

dispersão 

(metros) matriz10_17 Matriz10 Matriz5 3,83
x
10

14
 85% 54,81 

matriz11_1 Matriz11 Matriz11 7,89
x
10

14
 85% 0 

matriz11_2 Matriz11 Matriz11 5,89
x
10

14
 85% 0 

matriz11_4 Matriz11 Matriz11 5,38
x
10

14
 85% 0 

matriz11_5 Matriz11 Matriz11 5,50
x
10

14
 85% 0 

matriz11_6 Matriz11 A30 8,19
x
10

13
 80% 91,89 

matriz11_8 Matriz11 A9 1,26
x
10

14
 85% 94,26 

matriz11_10 Matriz11 Matriz11 2,66
x
10

14
 85% 0 

matriz11_11 Matriz11 Matriz11 7,21
x
10

14
 85% 0 

matriz11_12 Matriz11 Matriz11 7,81
x
10

14
 85% 0 

matriz11_15 Matriz11 Matriz11 7,48
x
10

14
 85% 0 

matriz11_16 Matriz11 Matriz17 1,51
x
10

14
 85% 92,34 

matriz11_17 Matriz11 Matriz11 1,01
x
10

+
15 85% 0 

matriz11_18 Matriz11 A48 1,12
x
10

14
 80% 76,88 

matriz11_19 Matriz11 Matriz17 1,86
x
10

14
 85% 92,34 

matriz12_1 Matriz12 Matriz17 2,07
x
10

14
 85% 105,12 

matriz12_2 Matriz12 Matriz17 2,07
x
10

14
 85% 105,12 

matriz12_3 Matriz12 Matriz12 6,26
x
10

14
 85% 0 

matriz12_4 Matriz12 Matriz17 2,18
x
10

14
 85% 105,12 

matriz12_6 Matriz12 Matriz8 3,13
x
10

14
 85% 41,57 

matriz12_7 Matriz12 Matriz12 2,76
x
10

14
 85% 0 

matriz12_10 Matriz12 A52 1,04
x
10

14
 80% 133,12 

matriz12_12 Matriz12 Matriz12 2,06
x
10

14
 85% 0 

matriz12_13 Matriz12 Matriz12 2,18
x
10

14
 85% 0 

matriz12_15 Matriz12 Matriz12 2,06
x
10

14
 85% 0 

matriz12_16 Matriz12 Matriz12 4,77
x
10

14
 85% 0 

matriz12_17 Matriz12 Matriz12 5,67
x
10

14
 85% 0 

matriz12_20 Matriz12 A21 2,87
x
10

14
 85% 85,06 

matriz13_2 Matriz13 Matriz13 1,21
x
10

14
 80% 0 

matriz13_3 Matriz13 A60 6,99
x
10

13
 80% 95,84 

matriz13_5 Matriz13 A17 1,19
x
10

14
 80% 35,31 

matriz13_7 Matriz13 Matriz11 4,01
x
10

14
 85% 43,6 

matriz13_17 Matriz13 A60 6,99
x
10

13
 80% 95,84 

matriz13_20 Matriz13 A60 7,97
x
10

13
 80% 95,84 

matriz14_3 Matriz14 A23 2,38
x
10

14
 85% 52,99 

matriz14_4 Matriz14 Matriz15 1,72
x
10

14
 85% 5,44 

matriz14_11 Matriz14 A60 1,97
x
10

14
 85% 70,66 

matriz14_14 Matriz14 A40 7,57
x
10

13
 80% 79,4 

matriz14_16 Matriz14 A1 1,36
x
10

14
 85% 52,49 

matriz14_17 Matriz14 Matriz14 7,88
x
10

14
 85% 0 

matriz14_18 Matriz14 A49 1,32
x
10

14
 85% 10,22 

matriz14_20 Matriz14 A4 8,08
x
10

13
 80% 47,25 

matriz15_1 Matriz15 Matriz17 3,43
x
10

14
 85% 20,49 

matriz15_2 Matriz15 A60 3,14
x
10

14
 85% 76,02 

matriz15_3 Matriz15 Matriz18 2,79
x
10

14
 85% 41,78 
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     Continuação 

Sementes Matriz Pais candidatos Trio ∆ Nível de confiança 
Distância de 

dispersão 

(metros) matriz15_9 Matriz15 Matriz3 1,53
x
10

14
 85% 54,64 

matriz15_11 Matriz15 Matriz14 1,86
x
10

14
 85% 5,44 

matriz15_14 Matriz15 Matriz19 4,62
x
10

14
 85% 48,76 

matriz15_15 Matriz15 A57 4,30
x
10

14
 85% 37,57 

matriz15_17 Matriz15 A52 1,18
x
10

14
 80% 49,7 

matriz15_18 Matriz15 A17 3,91
x
10

14
 85% 35,33 

matriz15_20 Matriz15 A60 3,14
x
10

14
 85% 76,02 

matriz16_4 Matriz16 A4 1,18
x
10

14
 80% 58,49 

matriz16_15 Matriz16 Matriz10 1,26
x
10

14
 85% 91,44 

matriz16_17 Matriz16 A4 1,11
x
10

14
 80% 58,49 

matriz16_18 Matriz16 A4 1,18
x
10

14
 80% 58,49 

matriz17_1 Matriz17 A60 1,42
x
10

14
 85% 72,79 

matriz17_2 Matriz17 A16 6,07
x
10

14
 85% 40,96 

matriz17_4 Matriz17 A56 6,95
x
10

14
 85% 42,01 

matriz17_6 Matriz17 A54 3,14
x
10

14
 85% 38,66 

matriz17_8 Matriz17 A60 7,97
x
10

13
 80% 72,79 

matriz17_11 Matriz17 A56 6,72
x
10

14
 85% 42,01 

matriz17_14 Matriz17 A56 6,94
x
10

14
 85% 42,01 

matriz17_19 Matriz17 A60 3,55
x
10

14
 85% 72,79 

matriz18_1 Matriz18 A60 7,95
x
10

13
 80% 54,85 

matriz18_2 Matriz18 A43 1,71
x
10

14
 85% 61,03 

matriz18_4 Matriz18 Matriz6 1,36
x
10

14
 85% 78,68 

matriz18_5 Matriz18 A44 1,37
x
10

14
 85% 58,22 

matriz18_7 Matriz18 Matriz1 2,04
x
10

14
 85% 51,49 

matriz18_13 Matriz18 A10 1,64
x
10

14
 85% 44,61 

matriz18_14 Matriz18 A11 2,54
x
10

14
 85% 43,96 

matriz18_15 Matriz18 Matriz4 2,26
x
10

14
 85% 89,8 

matriz18_17 Matriz18 A10 7,43
x
10

13
 80% 44,61 

matriz18_18 Matriz18 A30 7,67
x
10

13
 80% 90,99 

matriz19_8 Matriz19 Matriz20 7,89
x
10

14
 85% 51,01 

matriz19_9 Matriz19 A45 2,15
x
10

14
 85% 63,07 

matriz19_12 Matriz19 A4 1,99
x
10

14
 85% 24,72 

matriz19_15 Matriz19 A1 8,45
x
10

13
 80% 20,11 

matriz19_16 Matriz19 A63 8,30
x
10

13
 80% 44,01 

matriz19_17 Matriz19 A18 2,17
x
10

14
 85% 43,53 

matriz20_2 Matriz20 A17 1,57
x
10

14
 85% 11,24 

matriz20_5 Matriz20 Matriz20 5,04
x
10

14
 85% 0 

matriz20_8 Matriz20 Matriz20 3,24
x
10

14
 85% 0 

matriz20_18 Matriz20 A3 1,52
x
10

14
 85% 42,51 

matriz20_19 Matriz20 A36 1,43
x
10

14
 85% 77,33 

matriz20_20 Matriz20 A18 8,13
x
10

13
 80% 17,50 
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Apêndice P. Coordenadas geográficas de indivíduos de uma população de A. occidentale 

ecótipo do Cerrado, no município de Cocalzinho – Goiás 

Indivíduos Latitude Longitude Altitude 

Adulto 01 -15,341 -48,36669 643 m 

Adulto 02 -15,34103 -48,36664 641 m 

Adulto 03 -15,34104 -48,36665 642 m 

Adulto 04 -15,34108 -48,36665 641 m 

Adulto 05 -15,3411 -48,36674 644 m 

Adulto 06 -15,3412 -48,36657 649 m 

Adulto 07 -15,34117 -48,36664 653 m 

Adulto 08 -15,34112 -48,36652 650 m 

Adulto 09 -15,3411 -48,36655 655 m 

Adulto 10 -15,3411 -48,3665 657 m 

Adulto 11 -15,34108 -48,36652 658 m 

Adulto 12 -15,34104 -48,36645 665 m 

Adulto 13 -15,34112 -48,36644 665 m 

Adulto 14 -15,34114 -48,36646 665 m 

Adulto 15 -15,34116 -48,36648 663 m 

Adulto 16 -15,34119 -48,36641 672 m 

Adulto 17 -15,34127 -48,36646 672 m 

Adulto 18 -15,34127 -48,36652 672 m 

Adulto 19 -15,34129 -48,36658 676 m 

Adulto 20 -15,34132 -48,36663 674 m 

Adulto 21 -15,34136 -48,36655 677 m 

Adulto 22 -15,34129 -48,36665 673 m 

Adulto 23 -15,34134 -48,36663 676 m 

Adulto 24 -15,34134 -48,36645 676 m 

Adulto 25 -15,3414 -48,36633 678 m 

Adulto 26 -15,34135 -48,36642 680 m 

Adulto 27 -15,34155 -48,36654 689 m 

Adulto 28 -15,34142 -48,36676 686 m 

Adulto 29 -15,34145 -48,36686 679 m 

Adulto 30 -15,34142 -48,36678 683 m 

Adulto 31 -15,34168 -48,3666 689 m 

Adulto 32 -15,34156 -48,36636 694 m 

Adulto 33 -15,3415 -48,36629 691 m 

Adulto 34 -15,34171 -48,36612 691 m 

Adulto 35 -15,34156 -48,3661 693 m 

Adulto 36 -15,34185 -48,36592 697 m 

Adulto 37 -15,34189 -48,36577 697 m 

Adulto 38 -15,34186 -48,36576 698 m 

Adulto 39 -15,34177 -48,36576 696 m 

Adulto 40 -15,34169 -48,36581 695 m 

Adulto 41 -15,34146 -48,36576 691 m 

Adulto 42 -15,34151 -48,36596 693 m 
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   Continuação 

Indivíduos Latitude Longitude Altitude 

Adulto 43 -15,34128 -48,3661 696 m 

Adulto 44 -15,34127 -48,36616 692 m 

Adulto 45 -15,34122 -48,36608 692 m 

Adulto 46 -15,34118 -48,36614 694 m 

Adulto 47 -15,34114 -48,36593 692 m 

Adulto 48 -15,34107 -48,36603 692 m 

Adulto 49 -15,34106 -48,36612 693 m 

Adulto 50 -15,34091 -48,36639 689 m 

Adulto 51 -15,34087 -48,36636 688 m 

Adulto 52 -15,34078 -48,36647 679 m 

Adulto 53 -15,34088 -48,3665 679 m 

Adulto 54 -15,34095 -48,36649 687 m 

Adulto 55 -15,34096 -48,36653 689 m 

Adulto 56 -15,34103 -48,36651 688 m 

Adulto 57 -15,34104 -48,36651 687 m 

Adulto 58 -15,34096 -48,36642 688 m 

Adulto 59 -15,34092 -48,36665 686 m 

Adulto 60 -15,34079 -48,36679 684 m 

Adulto 61 -15,34079 -48,36693 687 m 

Adulto 62 -15,34088 -48,36692 685 m 

Adulto 63 -15,34088 -48,36696 686 m 

Juvenil 01 -15,341 -48,36666 689 m 

Juvenil 02 -15,34107 -48,36671 687 m 

Juvenil 03 -15,34114 -48,36673 687 m 

Juvenil 04 -15,34109 -48,36672 685 m 

Juvenil 05 -15,34111 -48,36665 682 m 

Juvenil 06 -15,34111 -48,36666 689 m 

Juvenil 07 -15,34119 -48,3667 689 m 

Juvenil 08 -15,3412 -48,36672 690 m 

Juvenil 09 -15,34111 -48,36674 686 m 

Juvenil 10 -15,34111 -48,36666 688 m 

Juvenil 11 -15,34117 -48,36666 690 m 

Juvenil 12 -15,34118 -48,36663 691 m 

Juvenil 13 -15,3412 -48,36662 685 m 

Juvenil 14 -15,34119 -48,36663 690 m 

Juvenil 15 -15,34112 -48,36653 688 m 

Juvenil 16 -15,34122 -48,36654 691 m 

Juvenil 17 -15,34126 -48,36644 692 m 

Juvenil 18 -15,34127 -48,36641 692 m 

Juvenil 19 -15,34129 -48,36646 693 m 

Juvenil 20 -15,34128 -48,36647 693 m 

Juvenil 21 -15,34129 -48,36658 694 m 

Juvenil 22 -15,3413 -48,3666 696 m 
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   Continuação 

Indivíduos Latitude Longitude Altitude 

Juvenil 23 -15,34134 -48,3666 695 m 

Juvenil 24 -15,34137 -48,36663 695 m 

Juvenil 25 -15,34132 -48,36665 696 m 

Juvenil 26 -15,34137 -48,36651 690 m 

Juvenil 27 -15,34134 -48,36638 696 m 

Juvenil 28 -15,3414 -48,36638 696 m 

Juvenil 29 -15,34135 -48,36649 696 m 

Juvenil 30 -15,34139 -48,36661 693 m 

Juvenil 31 -15,34143 -48,36661 693 m 

Juvenil 32 -15,34135 -48,36686 692 m 

Juvenil 33 -15,34162 -48,36658 695 m 

Juvenil 34 -15,34166 -48,3664 698 m 

Juvenil 35 -15,34152 -48,36633 697 m 

Juvenil 36 -15,34167 -48,36628 698 m 

Juvenil 37 -15,34156 -48,36629 697 m 

Juvenil 38 -15,34163 -48,36631 697 m 

Juvenil 39 -15,34172 -48,36627 699 m 

Juvenil 40 -15,34156 -48,36623 694 m 

Juvenil 41 -15,34152 -48,36576 694 m 

Juvenil 42 -15,34152 -48,36583 696 m 

Juvenil 43 -15,34156 -48,36597 699 m 

Juvenil 44 -15,34137 -48,36606 699 m 

Juvenil 45 -15,34126 -48,36611 697 m 

Juvenil 46 -15,34122 -48,36611 696 m 

Juvenil 47 -15,34117 -48,36608 694 m 

Juvenil 48 -15,34109 -48,3661 697 m 

Juvenil 49 -15,34108 -48,36611 694 m 

Juvenil 50 -15,341 -48,36627 688 m 

Juvenil 51 -15,34101 -48,36634 689 m 

Juvenil 52 -15,34095 -48,36633 694 m 

Juvenil 53 -15,34095 -48,36632 691 m 

Juvenil 54 -15,3409 -48,36644 687 m 

Juvenil 55 -15,34091 -48,36645 686 m 

Juvenil 56 -15,34097 -48,36648 688 m 

Juvenil 57 -15,34101 -48,36642 690 m 

Juvenil 58 -15,34113 -48,36648 683 m 

Juvenil 59 -15,34111 -48,36647 684 m 

Matriz01 -15,34101 -48,36675 731 m 

Matriz02 -15,34111 -48,36667 715 m 

Matriz03 -15,34133 -48,36663 684 m 

Matriz04 -15,34144 -48,36673 692 m 

Matriz05 -15,34155 -48,36658 684 m 

Matriz06 -15,34144 -48,36648 694 m 
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   Continuação 

Indivíduos Latitude Longitude Altitude 

Matriz07 -15,34155 -48,36637 702 m 

Matriz08 -15,34176 -48,36633 698 m 

Matriz09 -15,34188 -48,36629 693 m 

Matriz10 -15,34183 -48,36616 692 m 

Matriz11 -15,34176 -48,36600 685 m 

Matriz12 -15,34187 -48,36596 696 m 

Matriz13 -15,34140 -48,36616 693 m 

Matriz14 -15,34109 -48,36621 689 m 

Matriz15 -15,34112 -48,36617 690 m 

Matriz16 -15,34101 -48,36611 694 m 

Matriz17 -15,34094 -48,36613 687 m 

Matriz18 -15,34076 -48,36628 684 m 

Matriz19 -15,34088 -48,36655 686 m 

Matriz20 -15,34130 -48,36636 718 m 
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Apêndice Q. Variabilidade genética de 182 progênies da Coleção de Germoplasma de 

Anacardium occidentale na Universidade Federal de Goiás. Sendo, N- 

número de indivíduos; Ap- número médio de alelos; He- diversidade genética 

de Nei (1978); Ho- heterozigosidade observada e f- coeficiente de endogamia 

Progênie N Ap He Ho f 

1 3 3 0,700 0,611 0,153 

2 3 3 0,622 0,611 0,022 

3 3 3 0,688 0,527 0,276 

4 3 3,33 0,766 0,888 -0,207 

5 3 2,83 0,566 0,583 -0,037 

6 3 3,09 0,616 0,555 0,120 

7 3 2,75 0,633 0,666 -0,066 

8 3 3 0,638 0,722 -0,168 

9 3 3,58 0,738 0,833 -0,165 

10 3 3,58 0,744 0,750 -0,009 

11 3 3,16 0,711 0,805 -0,171 

12 3 3,08 0,616 0,694 -0,162 

13 3 2,66 0,577 0,611 -0,073 

14 2 2,18 0,527 0,583 -0,166 

15 3 3 0,538 0,555 -0,038 

16 3 2,66 0,583 0,583 0,000 

17 3 3,25 0,711 0,722 -0,0196 

18 3 3,27 0,633 0,722 -0,181 

19 3 3,33 0,755 0,833 -0,132 

20 3 3,08 0,650 0,638 0,0212 

21 3 3,50 0,772 0,888 -0,196 

22 3 3 0,711 0,583 0,214 

23 3 3,36 0,677 0,666 0,020 

24 2 2,33 0,611 0,625 -0,034 

25 3 2,81 0,550 0,611 -0,142 

26 3 2,83 0,661 0,666 -0,010 

27 3 2,91 0,622 0,638 -0,033 

28 3 3,18 0,627 0,635 -0,022 

29 3 3,16 0,688 0,667 0,040 

30 3 3,16 0,672 0,750 -0,148 

31 3 3,66 0,783 0,833 -0,081 

32 3 3,09 0,622 0,666 -0,090 

33 3 2,90 0,572 0,583 -0,024 

34 3 3,09 0,622 0,611 0,022 

35 3 3,41 0,755 0,833 -0,132 

36 3 3,16 0,672 0,805 -0,260 

37 3 2,83 0,588 0,583 0,011 

38 3 3 0,594 0,611 -0,035 

39 3 3,08 0,655 0,694 -0,075 
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     continuação 

Progênie N Ap He Ho f 

40 3 2,83 0,572 0,583 -0,024 

41 3 3,50 0,750 0,777 -0,046 

42 3 3,16 0,694 0,777 -0,154 

43 3 3,08 0,711 0,666 0,076 

44 3 3 0,672 0,666 0,010 

45 3 2,75 0,594 0,611 -0,035 

46 3 3 0,644 0,694 -0,098 

47 3 3,25 0,655 0,750 -0,186 

48 3 2,83 0,622 0,638 -0,033 

49 3 3,08 0,694 0,694 0,000 

50 3 3,18 0,633 0,694 -0,123 

51 3 3,58 0,777 0,777 0,000 

52 3 2,91 0,644 0,722 -0,155 

53 3 3,16 0,694 0,722 -0,050 

54 3 3,18 0,661 0,722 -0,118 

55 3 3,33 0,711 0,638 0,123 

56 3 3 0,644 0,638 0,010 

57 3 3 0,583 0,611 -0,060 

58 3 3,18 0,655 0,666 -0,021 

59 3 3 0,650 0,638 0,021 

60 3 3 0,616 0,527 0,173 

61 3 2,72 0,538 0,583 -0,105 

62 3 3,08 0,672 0,750 -0,148 

63 3 3 0,644 0,666 -0,043 

64 3 3,33 0,738 0,777 -0,066 

65 3 2,91 0,633 0,638 -0,010 

66 3 3,27 0,672 0,777 -0,204 

67 3 3,33 0,694 0,666 0,049 

68 3 3,41 0,716 0,833 -0,212 

69 3 3,16 0,661 0,694 -0,063 

70 3 3,25 0,661 0,722 -0,118 

71 3 2,909 0,594 0,638 -0,095 

72 3 3 0,594 0,638 -0,095 

73 3 2,83 0,611 0,583 0,056 

74 3 3,41 0,727 0,694 0,056 

75 3 3,36 0,672 0,638 0,061 

76 2 2,50 0,680 0,708 -0,062 

77 3 2,63 0,516 0,527 -0,027 

78 3 2,83 0,600 0,638 -0,082 

79 3 3 0,633 0,666 -0,066 

80 3 3,16 0,694 0,722 -0,050 

81 3 3,25 0,683 0,750 -0,125 

82 3 3 0,677 0,583 0,168 
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     continuação 

Progênie N Ap He Ho f 

83 3 3,18 0,638 0,694 -0,111 

84 3 3 0,688 0,722 -0,061 

85 3 3,41 0,744 0,833 -0,153 

86 2 2,50 0,555 0,541 0,037 

87 2 2,75 0,722 0,750 -0,058 

88 3 3,16 0,700 0,750 -0,090 

89 3 3,08 0,672 0,750 -0,148 

90 3 3,25 0,722 0,722 0,000 

91 3 3,25 0,727 0,750 -0,038 

92 3 2,91 0,622 0,694 -0,149 

93 3 3,27 0,655 0,666 -0,021 

94 3 2,90 0,600 0,611 -0,023 

95 3 2,90 0,594 0,611 -0,035 

96 3 3,08 0,661 0,666 -0,010 

97 3 2,83 0,633 0,694 -0,123 

98 3 2,91 0,683 0,611 0,128 

99 3 2,83 0,638 0,666 -0,054 

100 3 3,08 0,711 0,722 -0,019 

101 3 2,75 0,650 0,694 -0,086 

102 3 3,08 0,677 0,666 0,020 

103 3 2,83 0,594 0,583 0,023 

104 3 3 0,672 0,555 0,207 

105 2 2,27 0,541 0,583 -0,120 

106 3 2,83 0,583 0,583 0,000 

107 3 3,45 0,683 0,805 -0,234 

108 2 2,33 0,458 0,500 -0,142 

109 3 3,16 0,672 0,694 -0,041 

110 3 3 0,694 0,750 -0,102 

111 3 2,81 0,527 0,583 -0,135 

112 3 3,25 0,705 0,666 0,067 

113 3 2,91 0,633 0,666 -0,066 

114 3 2,90 0,594 0,555 0,080 

115 3 3,33 0,705 0,694 0,019 

116 3 3 0,6250 0,569 0,110 

117 3 3,16 0,705 0,750 -0,080 

118 3 3,08 0,661 0,666 -0,010 

119 3 3 0,688 0,666 0,040 

120 3 3 0,655 0,666 -0,021 

121 3 2,83 0,633 0,694 -0,123 

122 3 3,08 0,683 0,722 -0,072 

123 3 3 0,694 0,750 -0,102 

124 3 2,72 0,522 0,611 -0,222 

125 3 2,50 0,533 0,611 -0,189 
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     continuação 

Progênie N Ap He Ho f 

126 3 3,10 0,561 0,555 0,012 

127 3 3,18 0,622 0,583 0,076 

128 3 3,16 0,677 0,722 -0,083 

129 3 2,54 0,505 0,527 -0,055 

130 3 3,08 0,711 0,722 -0,019 

131 3 3 0,555 0,611 -0,128 

132 3 3,18 0,655 0,666 -0,021 

133 3 3,41 0,750 0,805 -0,094 

134 3 2,66 0,577 0,555 0,047 

135 3 3 0,644 0,611 0,063 

136 3 3,41 0,744 0,805 -0,104 

137 3 3 0,661 0,722 -0,118 

138 3 3,33 0,694 0,750 -0,102 

139 3 3,25 0,688 0,750 -0,113 

140 3 3,08 0,705 0,750 -0,080 

141 3 3,08 0,683 0,722 -0,072 

142 3 3,50 0,738 0,694 0,074 

143 3 3 0,655 0,694 -0,075 

144 3 3,16 0,700 0,722 -0,040 

145 3 3,25 0,694 0,722 -0,050 

146 3 3,40 0,588 0,666 -0,170 

147 3 3,25 0,722 0,805 -0,148 

148 3 2,83 0,583 0,666 -0,185 

149 3 3,54 0,666 0,750 -0,161 

150 3 2,66 0,594 0,583 0,023 

151 3 2,66 0,627 0,583 0,086 

152 3 3,16 0,683 0,666 0,030 

153 3 2,75 0,644 0,638 0,010 

154 3 3,33 0,727 0,777 -0,087 

155 3 3,25 0,705 0,722 -0,029 

156 3 2,91 0,650 0,666 -0,032 

157 3 3,36 0,694 0,694 0,000 

158 3 3,41 0,761 0,833 -0,121 

159 3 3,20 0,600 0,638 -0,082 

160 3 3,25 0,700 0,694 0,009 

161 3 3 0,700 0,638 0,106 

162 3 3,33 0,700 0,694 0,009 

163 3 3,41 0,727 0,694 0,056 

164 3 3,58 0,777 0,722 0,087 

165 3 3,27 0,661 0,638 0,041 

166 3 3,08 0,677 0,722 -0,083 

167 3 3,09 0,650 0,638 0,021 

168 3 3,16 0,722 0,722 0,000 
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     continuação 

Progênie N Ap He Ho f 

169 2 2,45 0,597 0,625 -0,071 

170 3 3,27 0,661 0,694 -0,063 

171 3 3,27 0,683 0,777 -0,178 

172 3 3 0,633 0,722 -0,181 

173 3 2,91 0,622 0,694 -0,149 

174 3 2,91 0,616 0,611 0,011 

174 3 2,75 0,644 0,638 0,010 

176 2 2,63 0,652 0,708 -0,133 

177 3 3,27 0,616 0,611 0,011 

178 3 2,91 0,661 0,666 -0,010 

179 3 3,25 0,700 0,638 0,106 

180 3 3,09 0,644 0,638 0,010 

181 3 2,75 0,583 0,527 0,116 

182 3 3,08 0,661 0,722 -0,118 

Média 537 3,05 0,655 0,677 -0,041 
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Apêndice R. Modelo estatístico para explicar relação entre variáveis preditivas, 

percentual de remanescente e tipo de matriz, com as variáveis resposta 

diversidade genética (He), riqueza alélica (Ar) e coeficiente de endogamia 

(f) de 17 populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado, utilizando 

critério de Akaike 

      Buffer 2 km Buffer 5 km 

Variável 

resposta 

Modelo 

estatístico 

Variáveis 

preditivas 
K ∆AICc WAICc K ∆AICc 

WAIC

c 

He 

GAM % rem, 3 0,0 0,32 3 0,5 0,19 

Mle % rem, 3 0,3 0,27 3 0,0 0,25 

GLM % rem, 3 1,9 0,12 3 0,6 0,19 
tipo matriz 3 1,9 0,12 3 0,6 0,18 

 % rem,/tipo 

matriz 

4 5,3 0,02 4 3,9 0,03 

 Nulo 3 1,8 0,13 3 1,1 0,14 

f 

GAM % rem, 3 3,7 0,06 3 1,7 0,09 
Mle % rem, 3 2,5 0,11 3 0,2 0,20 

GLM % rem, 3 1,8 0,17 3 0,1 0,21 
tipo matriz 3 0,0 0,42 3 0,0 0,22 

 % rem, /tipo 

matriz 

4 3,1 0,09 4 3,5 0,03 
 Nulo 3 2,6 0,11 3 0,1 0,21 

Ar 

GAM % rem, 3 0,0 0,35 3 1,2 0,18 
Mle % rem, 3 1,0 0,21 3 1,3 0,17 

GLM % rem, 3 1,9 0,14 3 1,8 0,139 

tipo matriz 3 1,9 0,13 3 0,0 0,33 

 % rem,/tipo 

matriz 

4 5,3 0,02 4 3,5 0,06 

 Nulo 3 2,1 0,12 3 2,4 0,10 

 

Apêndice S. Valores de RST e FST para doze locos microssatélite desenvolvidos por 

(Croxford et al., 2006) avaliados em 583 indivíduos provenientes de vinte 

populações de A. occidentale ecótipo do Cerrado 

Marcador Parâmetros 

 RST FST 

MAOR11 0,259* 0,092* 

MAOR16 0,098 0,050* 

MAOR3 0,048 0,051* 

MAOR35 0,075 0,056* 

MAOR42 0,084 0,086* 

MAOR6 0,117* 0,049* 

MAOR12 0,080 0,059* 

MAOR17 0,061 0,053* 

MAOR2 0,048 0,113* 

MAOR29 0,056 0,099* 

MAOR41 0,000* 0,068* 

Total 0,095* 0,070* 

*Valor significativo, valor de p ≤ 0,05 
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