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Resumo

Fatores ecolégicos e evolutivos podem explicar os padrdes de variabilidade
genética intrapopulacional ao longo da distribuicdo geografica de uma espécie. Habitats
mais adequados, em termos ecoldgicos, permitem a sobrevivéncia de uma quantidade
maior de individuos, o que aumenta a variabilidade genética na populacdo, enquanto que
em habitats menos adequados os individuos, por possuirem um tamanho populacional
menor, apresentam uma menor taxa de reproducdo e uma maior taxa de mortalidade,
podendo levar estas populacdes a perda de variabilidade genética e extincdo. Neste
contexto, o objetivo desse trabalho foi utilizar técnicas de meta-analise para relacionar as
variaveis genéticas (heterozigosidade esperada e observada e endogamia) com os
modelos de distribuicdo geogréfica potencial de nove espécies de plantas do Cerrado.
Além disso, esse trabalho teve como objetivo relacionar as varidveis genéticas com a
ocupacao humana nos locais de ocorréncia das espécies de plantas. Foram utilizados 11
estudos, cujos dados genéticos foram obtidos da literatura e os pontos de ocorréncia em
bases de dados e também da literatura. Cinco técnicas de modelagem (Maxent,
Mahalanobis, Euclidiana, Bioclim e Domain) foram utilizadas e em seguida, de forma
combinada foram sobrepostas (i.e Ensamble forecasting). Foram feitas correlacdes de
Pearson entre variaveis genéticas e os indices ecoldgicos e de ocupacdo humana. Os
coeficientes destas correlagbes foram combinados usando uma meta-andlise para
encontrar uma correlacdo geral dos estudos. A espécie que apresentou a maior
distribuicdo geogréfica potencial foi a Solanum lycocarpum com aproximadamente
4.088.960Km? e a menor foi a Vellozia epidendroides com aproximadamente 69.104 Km?.
As correlacdes entre as variaveis genéticas com a variavel ecolégica (i.e. adequabilidade
ambiental) e a ocupacdo humana tenderam a zero. Embora valores significativos tenham
sido obtidos, com estudos de marcadores isoenzimaticos, para o indice humano (r = 0,57
P = 0,01) relacionados, independentes, com a heterozigosidade observada. Um efeito
positivo entre o indice humano e a heterozigosidade esperada (r = 0,27; P = 0,01) foi
encontrado na relacdo entre todos os estudos reunidos. Também foram encontrados
valores significativos para os estudos com isoenzimas nos indices ecoldgico (r = 0,39; P =
0,04) e humano (r = 0,50; P = 0,01) e na distancia do centro da distribuicdo potencial da
espécie (r = -0,44; P = 0,05) entre a heterozigosidade esperada. Os resultados do efeito
médio entre as heterozigosidades e os indices de ocupacdo sugerem que as plantas
avaliadas nos estudos com marcadores isoenzimaticos apresentam uma alta
heterozigosidade em lugares com alto indice de ocupagdo humana. Devido & ocupacao
do Cerrado ser intensa, porém recente, e devido as espécies de plantas possuirem ciclos
longos de vida as populagbes das espécies podem ainda ndo estar estruturadas
geneticamente nesta nova paisagem do Cerrado. Os resultados dos estudos, com
marcadores isoenzimaticos, de correlacdo entre as heterozigosidades e a distancia do
centro de distribuicdo potencial da espécie corroboraram com as nossas predicoes.
Plantas mais afastada tendem perder a variabilidade genética por possuirem uma menor
densidade populacional. A relacdo entre a adequabilidade de habitat e a distancia do
centro indicou uma relacdo também negativa (r = -0,35; P < 0,05), sugerindo que a
adequabilidade é também menor nas regides periféricas. De maneira geral, a metodologia
utilizada neste trabalho para a realizacdo de avaliacdes preliminares da distribuicdo da
estrutura populacional de plantas do Cerrado relacionada as variaveis genéticas
demonstrou ser bastante Util e pratica.

Palavras—chaves: Plantas do Cerrado; Estrutura populacional; Ocupagéo
Humana; Modelagem de Nicho; Distribuicdo espacial,



Abstract

Ecological and evolutionary factors may explain the patterns of intrapopulation variability
across the geographic distribution of a species. More suitable habitats, in ecological terms,
allow the survival of greater number of individuals, which increases the genetic variability
in the population, while in less suitable habitats, because of smaller population size,
individuals have lower reproductive rate and higher mortality rate, these populations may
lead to loss of genetic variability and extinction. In this context, the goal of this study was
to use meta-analysis techniques to relate the genetic variables (observed and expected
heterozygosity and inbreeding) with the models of potential geographical distribution of
nine species of Cerrado plants. In addition, genetic variables were correlated with human
occupation at sites where plant species occurred. For this work were used 11 studies, in
which genetic data were obtained from literature and the points of occurrence in databases
and also the literature. Five species distribution models (Maxent, Mahalanobis, Euclidian,
Domain and Bioclim) were used and then superimposed on a combined basis (i.e
Ensemble forecasting). Were performed Pearson correlations between genetic variables
and environmental and human occupation. The coefficients of these correlations were
matched using a meta-analysis to find a general correlation studies. The correlations
between genetic variables with the ecological variable (i.e environmental suitability) and
human occupation tended to zero. Although significant values have been obtained with
studies of isozymes for the human index (r = 0.57 P = 0.01) related, independent, with the
observed heterozygosity. A positive relationship exists between the human and the
expected heterozygosity index (r = 0.27, P = 0.01) was found in the relationship between
all the studies together. We also found significant values for studies with isoenzymes in
ecological indices (r = 0.39, P = 0.04) and human (r = 0.50, P = 0.01) and the distance
from the center of the potential distribution species (r = -0.44, P = 0.05) between the
expected heterozygosity. The results of the mean effect between heterozygosity and
occupation indices suggest that the plants were evaluated in studies with isozymes show a
high heterozygosity in places with high human occupation. Due to the occupation of the
Cerrado be intense, but recent, and due to plant species have long life cycles of species
populations may not yet be genetically structured in this new landscape of the Cerrado.
The results of studies with isozymes, correlation between heterozygosity and distance
from the center of potential distribution of species have confirmed our predictions. Plants
tend to lose more distant genetic variability by having a lower population density. The
relationship between habitat suitability and distance from the center indicated a
relationship is also negative (r = -0.35, P <0.05), suggesting that adequacy is also lower in
peripheral regions. In general, the methodology used to conduct preliminary assessments
of the distribution of the population structure of Cerrado plants related to genetic variables
proven very useful and practical.

Key Words: Plants of the Cerrado; Population structure; Occupation
human; Niche modeling; Spatial distribution;



1. Introducéao

Devido a preocupacdo com perda da diversidade biol6gica, que vem
aumentando nos ultimos anos, varios estudos tém sido realizados para identificar
as regibes com alto risco de diminuicdo da diversidade (Myers et al., 2000;
Roberts et al.,, 2002; Sechrest, 2002; Diniz-Filho et al., 2004; Bensusan, 2006).
Myers (1988) introduziu o conceito de hotspots para conservagédo, baseado em
areas que apresentavam uma rica diversidade e um alto grau de impacto
antrépico. Onze anos depois, Myers et al. (2000) estabeleceu 25 hotspots para
conservacado no mundo, baseado na proporcdo de espécies endémicas e perda de
cobertura vegetal.

De acordo com estes critérios o Brasil apresenta dois grandes biomas
considerados hotspots para conservacdo, Mata Atlantica e Cerrado, ambos com
grande ocorréncia de espécies endémicas e uma alta devastacdo da sua flora
original. Véarias espécies destes biomas estdo ameacadas de extincdo, devido a
perda de habitat por extensas queimadas e principalmente, por desmatamento
para a expansdo de areas agricolas (ISPN, 2007; Sawyer, 2008). O
desmatamento ocasiona a fragmentagcdo do habitat originando manchas e
isolamento das populacdes de espécies (Chiarello, 1999; Aguilar et al., 2008;
Aquino e Miranda, 2008), podendo causar a diminui¢cdo da variabilidade genética e
aumentando o risco de extingdes populacionais (i.e. extingao local) (Lammi et al.,
1999; Sunnucks, 2000; Trenton et al., 2004 ; Lage, 2006; Seoane, 2007; Eckert et

al., 2008; Diniz-Filho et al., 2009).



A crescente demanda por respostas rapidas e eficazes que visem
solucionar problemas da devastacdo ambiental, como a perda da diversidade e
controle das espécies invasoras, tem elevado a criacdo de inovag¢des na ciéncia e
tecnologia. Estas novas demandas estdo catalisando areas do conhecimento e
unindo diversas areas de estudo como o uso da informética para estudos da
diversidade (Elith et al., 2006; Araujo e Guisan, 2006; Siqueira, 2007; Elmendorf e
Moore, 2009; Nabout et al.,, 2009). Pode-se citar a utilizacdo da modelagem de
nicho ecolégico para prever novas areas de ocorréncia de Phyllomedusa ayeaye
na regido Sudeste e verificar se as unidades de conservagdo nessa regido sao
suficientes para proteger e conservar a espécie (Giovanelli et al., 2008).

Uma metodologia importante empregada para investigar quantitativamente
os fatores que influenciam os padrbes de distribuicdo de espécie € a modelagem
preditiva (Rushton et al., 2004; Phillips et al., 2006). As ferramentas
computacionais de modelagem da distribuicdo geografica potencial permitem a
possibilidade da previsdo de ocorréncia de espécies através da geracdo de
superficies tematicas, indicando regides de possiveis presencas ou auséncias,
com os chamados modelos de distribuicdo de espécies (Species Distribution
Model) (Segurado e Araujo, 2004).

Ultimamente vérias técnicas de modelagem de distribuicdo geogréfica de
espécies vém sendo propostas ou ampliadas e utilizadas para os mais variados
fins. Por exemplo, essas técnicas ajudam a compreender os efeitos das mudancas
climaticas globais nas distribuicbes de espécies (Aradjo e Guisan, 2006);
possibilitam estimar os impactos potenciais das alteragfes climaticas futuras na

distribuicdo de espécies (Pearson e Dawson, 2003); auxiliam em programas de



reintroducdo de espécies determinando os melhores locais (Pearce e
Lindenmayer, 1998); ajudam na aceleracdo de descobertas de espécies
previamente desconhecidas que estdo estreitamente relacionadas com espécies
modeladas e que ocupam espacos ambientais semelhantes e diferentes espagos
geogréficos (Peterson, 2001); auxiliam na determinacdo de &reas prioritarias para
a conservacdo (Ortega-Huerta e Peterson, 2004; Cortés, 2009); orientam
levantamentos para as regides onde ha uma maior probabilidade de encontrar
novas populacées de uma espécie conhecida (Guisan et al., 2002; Bourg et al.
2005; Giovanelli et al., 2008); identificam possiveis habitats de distribuicdo de
espécies invasoras (Thuiller et al., 2005); e guiam para possiveis rotas de
disseminacdo de doencas infecciosas (Petersen e Roehrig, 2001).

Outra area importante que apresenta muitas ferramentas potenciais para a
conservacdo da biodiversidade é a genética aplicada as populacdes. A genética
de populagdes € o estudo da distribuicdo e mudanca na freqtiéncia de alelos sob
influéncias de forcas evolutivas. O conhecimento da composi¢cdo genética de
populacdes é importante para analise do potencial evolutivo de uma ou populacdo
(Frankham et al., 2008). Pode-se conhecer a composicdo geneética de uma
populacdo através de analises genéticas-moleculares para célculo de genes e
genotipos que a compdem. Estas analises ampliam o conhecimento sobre as
populacbes e permitem um manejo e conservacao eficaz (Storfer et al., 2007;
Frankham et al., 2008).

Um dos objetivos da genética de populagbes aplicada a conservagao, em
longo prazo, € evitar a endogamia e permitir que populacbes mantenham alta

diversidade, frente as mudancas ambientais (i.e fragmentacdo do habitat)



(Frankham et al., 2008). A variagdo genética pode estar estruturada no tempo e no
espaco. Fatores como tamanho efetivo da populacao, fluxo génico e sistemas de
acasalamento estruturam geneticamente uma populagdo (Vergeer et al., 2003).
Gracas a estes fatores é possivel um melhor entendimento dos processos
microevolutivos que ocorrem ou que ocorreram naguela populagéo. A identificacédo
de populacdes que enfrentam ou enfrentaram recentemente estes processos €
importante para a sugestdo de estratégias de programas de manejo e
conservacao da espécie (Medeiros et al., 2006). Um grande avanco nos estudos
de genética populacional foi propiciado em fungcdo das teorias genéticas,
variedades de marcadores genéticos, novas técnicas de andlise espacial e a
abundéancia de métodos estatisticos (Storfer et al., 2007).

Fatores ecoldgicos (e.g., adequabilidade de habitat e variaveis ambientais)
e evolutivos podem explicar os padrées de variabilidade genética ao longo da
distribuicdo geografica de uma espécie (Eckert et al., 2008; Diniz-Filho et al.,
2009). Habitats menos adequados e com um alto indice de devastacdo
ocasionado pela ocupacdo humana permitem a sobrevivéncia de uma quantidade
menor de individuos. Populacdes pequenas, devido a perda da variabilidade
genética, promovem mudancas nas frequéncias alélicas devido a reproducao
desigual entre os individuos. A permanéncia de um alelo numa populagdo &
governada pelo tamanho efetivo desta. Assim, a variabilidade genética €
diretamente proporcional ao tamanho efetivo da populacéo, ou seja, a quantidade
de individuos que contribuem para a proxima geracdo (Charlesworth, 2009).
Populagbes pequenas passam a possuir um tamanho efetivo ndo suficiente para

gue a populacéo possa persistir e ter continuidade no processo evolutivo (Leimu et



al., 2006). Em populacdes de tamanho reduzido, poucas geracbes podem ser
suficientes até que um alelo sofra fixacdo (Ouborg et al., 2010). Esta menor
guantidade de individuos aumenta a perda da variacao genética devido a deriva
genética e a endogamia.

A endogamia, cruzamento entre individuos aparentados, proporciona um
aumento da similaridade genética entre individuos de uma mesma populacéo.
Sendo assim, a endogamia contribui para um aumento na freqiéncia de
homozigotos na populacdo (Hedrick, 2000; Reis et al., 2009). Este processo
microevolutivo pode, por sua vez, reduzir a capacidade individual e a
adaptabilidade da populacdo devido ao aumento da homozigose que favorece a
expressao de alelos recessivos deletérios (Holsinger e Weir, 2009). Este aumento
da homozigose diminui o desempenho adaptativo e reprodutivo em funcéo da
ocorréncia de acasalamentos entre individuos aparentados, causando um
fendbmeno conhecido como depressdao endogamica (Hedrick, 2000).
Consequentemente, flutuacdes ambientais e fatores estocasticos podem levar
pequenas populacdes a extingdo devido a reduzida capacidade adaptativa dos
individuos. Esta extincdo populacional pode ocorrer devido a uma menor
reproducdo e maior taxa de mortalidade (Vergeer et al., 2003).

A deriva genética causa a perda de alelos raros em uma populacéo,
contribuindo para a reducdo da variabilidade genética intrapopulacional e,
consequentemente, para a fixacdo ao acaso de alelos diferentes nas populagdes,
0 que resulta na diferenciagao interpopulacional (Elam, 1998; Hughes et al., 2008).
Devido as rapidas alteracbes nas frequéncias alélicas causadas pela deriva

genética, muitas adaptacOes benéficas poderdo ser eliminadas da populacéo,



principalmente se os individuos restantes contiverem apenas uma parte do “pool
génico” original. Os efeitos da genética sdo ainda mais acentuados em pequenas
populagdes isoladas (Aguilar et al., 2008).

Neste contexto, populacdes em habitats continuos e mais adequados, de
acordo com as condi¢cdes ambientais da espécie, tendem a possuir um maior
tamanho populacional e uma maior taxa de fluxo génico entre as populacoes.
Consequentemente o aumento do fluxo génico tende a aumentar a variabilidade
genética dos individuos diminuindo a variabilidade entre populagfes. Portanto,
devido a introducdo de novos alelos, através de mutacdes e/ou migracdo, a perda
da variabilidade genética estaria compensada (Channell e Lomolino, 2000;
Vergeer et al., 2003; Trenton et al., 2004, Garcia et al., 2008; Eckert et al., 2008;
Diniz-Filho et al., 2009). Dessa forma, o entendimento da dindmica de populagdes
nos fragmentos e suas interacfes com o0s elementos da paisagem tornam-se de
extrema importancia para o manejo e conservacgao das populacdes (Storfer et al.,

2007).



2. Objetivos

2.1. Geral

O objetivo do trabalho foi relacionar, utilizando técnicas meta-analiticas,
variaveis genéticas com modelos de distribuicdo geografica potencial de espécies
de plantas do Cerrado cujos dados genético-populacionais estdo disponiveis na

literatura.

2.2. Especificos

. Levantar trabalhos publicados com estudos genético-populacionais
de espécies de plantas do Cerrado para obter os dados populacionais
(heterozigosidades esperada e observada e nivel de fixacao);

. Elaboracdo de modelos de distribuicdo geogréafica potencial para
gerar previsdes da ocorréncia (distribuicdo potencial) das espécies de plantas do
Cerrado cujos dados genético-populacionais estao disponiveis na literatura,;

. Utilizacdo das variaveis genéticas obtidas por diferentes marcadores
genéticos com adequabilidade de habitat (baseado nos modelos de distribuicdo
potencial) e niveis de ocupac¢do humana,;

. Andlise da relacdo entre varidveis genéticas obtidas para cada
populacdo com a distancia do centro da distribuicdo geografica potencial de cada

uma das espécies;
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2.3 Predicbes

A) Populagdes que ocorrem em regides com maior adequabilidade (de
acordo com os modelos de distribuicdo geografica potencial), tendem a apresentar
maior tamanho populacional, o que pode estar relacionado com maior tamanho
efetivo e, consequentemente, maior diversidade genética. Assim, se a populacdo
apresentar tamanho efetivo grande, havera uma tendéncia de aumento nos niveis
de heterozigosidades e diminuicdo da endogamia.

B) Populagbes mais distantes do centro de distribuicdo geogréfica da
espécie enfrentariam condicdes mais adversas e teriam tamanho populacional
reduzido, exibindo, desta forma, menores niveis de heterozigosidade e maior
endogamia do que populagdes mais proximas ao centro de distribuicao.

C) Populagbes com ocorréncia em regides de elevado impacto humano
tendem a estarem isoladas e com menores tamanhos populacionais, o que
permite que os efeitos da deriva genética se acentuem, diminuindo os niveis de

heterozigosidade e contribuindo também para o aumento da endogamia.
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3. Fundamentacao Teorica
3.1 Cerrado Brasileiro

O Cerrado é considerado o segundo maior bioma do pais em extensao,
ocupando 20% do territério brasileiro, com area estimada em dois milhBes de
quildmetros quadrados (Ribeiro e Walter, 1998). O Cerrado faz parte de um grupo
de vegetacdo chamado de savana e esta posicionado mais ao centro do pais, com
algumas “manchas” ao norte e ao sul (Figura 1). Além da &rea nuclear localizada
essencialmente no Planalto Central, ocorrem areas periféricas desde o Estado do
Parana até o norte, em Roraima e Amapa (Machado et al., 2004). O Cerrado
abrange 17 Estados brasileiros (Distrito Federal, Bahia, Ceara, Goias, Sao Paulo,
Minas Gerais, Piaui, Rondbonia, Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Parana,
Amazonas, Amapa, Para, Roraima, Maranhdo, Tocantins) (Ribeiro e Walter,
1998).

O clima do bioma é do tipo tropical estacional. Caracteriza-se por
apresentar duas estacées bem definidas: inverno seco e verdo chuvoso. As
chuvas sdo praticamente concentradas de outubro a margo, com precipitacdo
média anual de 1.500 mm, variando de 750 a 2.000 mm. Durante a estacao seca,
concentrados nos meses entre abril e setembro, a umidade relativa é baixa e a
evaporacdo alta. (Eiten, 1994). O Cerrado encontra-se distribuido em regides de
planaltos e &reas rebaixadas com predominéncia altimétricas que variam entre
300 e 2.000 metros (Dias, 1992). A temperatura média anual é entre 18°C e 28°C.
(Dias, 1992).

O solo encontrado nas regides do Cerrado € plano e profundo, devido a

sua origem sedimentar, pois vem sendo intemperizado desde o Cretaceo ha mais
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de 100 milhdes de anos (Reatto et al., 2008). Segundo Dias (1992) os solos
desenvolvidos em superficies pediplanadas, predominantes no Planalto Central
brasileiro, embora sejam de baixa fertilidade, acidos, com altos teores de aluminio,
sdo profundos, bem drenados e permitem a retengcdo temporaria das aguas das
chuvas que, apés se infiltrarem, séo liberadas lentamente durante os meses secos
para as nascentes, possibilitando a perenizardo dos rios e a manutencdo da
vegetacdo durante a longa estacdo seca. Embora os solos aparentemente
exercam um controle importante sobre o Cerrado, dados fornecidos pelo IBGE
(1990) mostram que a geologia na regido do Cerrado é bastante complexa e

diversificada, resultando em um conjunto também diversificado de tipos de solos.

Figura 1. Distribuicdo do Cerrado Brasileiro. Fonte: Embrapa (2005).
A palavra “cerrado” tem origem na lingua castelhana, e significa “fechado”
ou “denso”. Este termo busca traduzir a fitofisionomia do Cerrado que é uma

savana tropical, ou seja, um bioma no qual arvores e arbustos coexistem com uma
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vegetacao rasteira formada principalmente por gramineas. As arvores e arbustos
distribuem-se esparsamente pela vegetacao rasteira, e raramente formam uma
cobertura arborea continua (Machado et al., 2004).

Apesar da denominacgédo, o Cerrado apresenta uma vegetacdo bastante
heterogénea, formando um mosaico vegetacional, com floras caracteristicas para
cada éarea. Segundo Ribeiro e Walter (1998), utilizando critérios que incluem a
estrutura da vegetagdo, a composicao floristica e aspectos ambientais trés de
formac0es florestais sdo descritos para o Cerrado: (1) formacdes florestais (mata
ciliar, mata de galeria, mata seca e cerraddo); (2) florestais savanicas (cerrado
senso estrito, parque de cerrado, palmeiral e vereda); e (3) campestres (campo

sujo, campo rupestre e campo limpo).
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Figura 2. Esquema adaptado das principais fitofisionomias do bioma Cerrado,
segundo Ribeiro e Walter (1998).

Além do clima e do solo, elementos como o fogo, também tém sido
apontados como importantes e atuantes na configuracdo da fisionomia da
vegetacdo do Cerrado. Warming (1908) em seu trabalho classico e pioneiro
desenvolvido em areas de Cerrado da regido de Lagoa Santa (MG) ja apontava

para a acdo do fogo na queda de folhas, na presenca de formacdes suberosas e



14

na producdo de folhas contorcidas. Ha registros historicos de que o fogo atua
sobre a vegetacdo do Cerrado como um elemento natural, muito antes da
presenca do homem (Dias, 1992).

O Cerrado brasileiro é reconhecido como uma das savanas mais ricas do
mundo, abrigando mais de 14.000 espécies de plantas ja catalogadas, sendo 44%
da flora endémica. A biodiversidade da flora do Cerrado € estimada em cerca de
10.000 espécies de angiospermas, cerca de 1.000 pteridofitas e 2.000 briofitas
(Ribeiro e Walter, 2008).

Devido a sua posicao central no pais, o Cerrado é beneficiado com o
contato com os outros biomas nacionais, além de ser um divisor de aguas das
grandes bacias hidrograficas brasileiras: a do Amazonas, Parana e Sao Francisco.
As intera¢gbes do Cerrado com outros biomas tém sido abordadas por diversos
autores, a partir da ocorréncia e distribuicdo de espécies consideradas tipicas,
como o Murici do Cerrado (Byrsonima verbacifolia), Mata Barata (Andira humilis),
e lixa (Curatella americana) (Giulietti e Forero 1990). Segundo Dias (1992) vérias
espécies da Floresta Amazonica penetraram no Cerrado através das florestas de
galeria, atingindo a Mata Atlantica pela conexdo de rios, o que ressalta a
importancia da area nuclear do Cerrado.

Apesar da sua posicdo estratégica em relacdo aos demais biomas, a
diversidade biolégica do Cerrado estad cada vez mais ameacada, tendo em vista
gue nas Uultimas décadas este bioma vem sofrendo um répido processo de
urbanizacdo e ocupacao agropecuarista, o que impede que sejam feitos profundos
estudos para o melhor reconhecimento do seu verdadeiro potencial (Machado et

al., 2004).
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Além dos aspectos ambientais, o Cerrado tem grande importancia social
(Ribeiro e Walter, 2008). Muitas populacdes sobrevivem dos seus recursos
naturais, incluindo etnias indigenas, quilombolas, ribeirinhos, babacueiras e outras
comunidades que juntas fazem parte do patrimonio histérico e cultural brasileiro
(Almeida et al., 1998). Além disso, espécies vegetais sdo utilizadas com
finalidades variadas, desde o uso para ornamentacdo (chuverinho - Paepalanthus
speciosus) aplicacdo medicinal (barbatimdo — Strynodendron adstringens),
fabricacdo de carvao (Baru — Dipteryx alata) e extracdo de madeira (aroeira —
Myracrodruon urundeuva). Mais de 220 espécies tem uso medicinal comprovado e
mais 416 podem ser usadas na recuperacdo de areas degradadas (Ribeiro e
Walter, 2008). Varios frutos comestiveis sdo consumidos in natura, sob forma de
geléias, doces e licores pela populacdo local e vendidos em grandes centros
urbanos. Entre os frutos encontra-se: Pequi (Caryocar brasiliense), cajuzinho do
cerrado (Anacardium humile), Mangaba (Hancornia speciosa), Cagaita (Eugenia
dysenterica), Araticum (Annona crassiflora), Bacupari (Salacia crassi), Baru
(Dipteryx alata) entre outros (Dias, 1992).

Depois da Mata Atlantica o Cerrado € o bioma brasileiro que mais sofreu
alteragbes com a ocupacdo humana (Aquino e Miranda, 2008). Com a crescente
pressdo para a abertura de novas areas, visando incrementar a producéo de carne
e graos para exportagdo, tem havido um progressivo esgotamento dos recursos
naturais da regido. Além disso, o bioma Cerrado é palco de exploracdo
extremamente predatoria de seu material lenhoso para producéo de carvao (ISPN,

2007; Ribeiro e Walter, 1998).
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Devido a enorme diversidade e ao alto grau de ameaca de degradacao, o
Cerrado, assim como a Mata Atlantica, € considerado um dos 25 hotspots para
conservacdo mundial. Estima-se que 20% das espécies nativas e endémicas nao
ocorram em areas protegidas, e que pelo menos 137 espécies de animais que
ocorrem no Cerrado estejam ameacadas de extingcdo. O bioma possui somente
2,2% da sua éarea total protegida por Unidades de Conservacdo de Protecdo
Integral (Klink e Machado, 2005). Esse quadro ameaca severamente as espécies

de fauna associadas a este bioma.

3.2 Distribuicdo das espécies vegetais e conceitod e nicho

O clima é uma variavel de grande influéncia na distribuicdo das plantas o
gue reflete na classificacdo dos biomas mundiais. Limites superiores e inferiores
de tolerancia das plantas com relacdo a temperatura, luz, umidade, pluviosidade e
vento sdo importantes para a definicdo do nicho de cada espécie (Moore e
Elmendorf, 2006). Fatores ambientais afetam a reproducéo e a dispersao das
plantas e sdo importantes na determinacdo da estruturacdo genética dessas
comunidades. A estruturacdo genética € o resultado da acdo de mutacéo,
migragdes, selecbes e derivas que operam no contexto historico e biologico de
cada espécie. Ou seja, as populacbes de plantas ndo estdo organizadas
aleatoriamente em assembléias de genotipos, mas estdo estruturada no tempo e
no espaco (Loveless e Hamrick, 1984).

As mudancas ambientais ndo agem sozinhas na estruturacdo de

comunidades de plantas, diversos outros fatores atuam em combinacdo. Begon et

al., (2005) listaram a heterogeneidade ambiental como um dos principais fatores
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responsaveis pela enorme diversidade dos tropicos. Esta heterogeneidade pode
ser incluida dentre os fatores que podem gerar a distribuicdo espacial de plantas.
InteracBes ecoldgicas (mutualismo, predacdes, competicdes e outras) e barreiras
geogréficas e ambientais (salinidade, insolacdo, stress hidrico e outras) também
podem influenciar a distribuicdo de espécies vegetais (Pereira e Almeida, 2004).

O termo nicho foi utilizado pela primeira vez por Grinnell (1924) que o
definiu como locais e requisitos que sdo preenchidos para uma determinada
espécie viver e se reproduzir. Neste conceito o nicho de uma espécie era definido
como a distribuicdo dos individuos em uma area geografica onde a distribuicdo
potencial da espécie era idealizada na auséncia de interagbes com outras
espécies, ou seja, apenas barreiras fisicas e climaticas limitavam a distribuicdo de
uma espécie.

O termo comecou a ganhar sua conotacdo cientifica atual quando Elton
(1927) escreveu que o nicho de uma espécie é o seu modo de vida. O nicho de
um espécie comecgou a ser usado para descrever “como”, em vez de “onde” a
espécie vive (Soberdn, 2007). Elton definiu o atual lugar da espécie na natureza
como consequéncia de interagfes com outros seres vivos, em 0posi¢cao ao carater
potencial definido por Grinnell (1924). Esta visdo estava mais direcionada para
descrever como uma espeécie transforma um ambiente, ao invés de quais fatores
ambientais afetam a espécie.

O conceito atual de nicho proposto por Hutchinson (1957) se tornou uma
das sustentacbes do pensamento ecoldgico moderno. Segundo Hutchinson as
maneiras pelas quais tolerancias e necessidades interagem na definicdo de

condicbes e recursos necessarios a um individuo (ou uma espécie) a fim de
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desempenhar seu modo de vida podem ser determinados como seu nicho.
Hutchinson definiu nicho como sendo um hipervolume n-dimensional, e cujos
eixos abrangem as condicbes e recursos limitantes para a sobrevivéncia,
crescimento e reproducdo de um individuo. Por exemplo, o nicho de uma espécie
vegetal poderia incluir o intervalo de temperatura tolerado, a intensidade luminosa
para fotossintese, regimes de umidade e quantidade minima de nutrientes
essenciais presentes no solo. Estas seriam uma das vérias dimensdes do nicho da
espécie. Desta forma, cada ponto no espaco multidimensional onde a espécie
ocorre obedece as condicbes ambientais adequadas para ela. O termo nicho
passou a ser uma caracteristica das espécies e ndo mais do ambiente (Pulliam,
2000).

Hutchinson também distingue entre nicho fundamental ou Grinnelliano (em
homenagem a Grinnell) e realizado (semelhante ao conceito de Elton, 1927). O
nicho fundamental é todo o hipervolume adequado para a persisténcia da espécie,
na auséncia de outras espécies. O nicho realizado, por sua vez, € a parte do nicho
fundamental que permanece ocupada pela espécie apds interagcdes com outras
espécies. Desse modo a area definida pelo nicho fundamental € sempre maior que
0 nicho realizado (Soberoén, 2007).

Podemos utilizar dois conceitos pertinentes ao termo “distribuicdo
geogréfica”: area de ocupacdo (denominada neste trabalho de *“distribuicdo
conhecida”) e extensdo de ocorréncia (denominada neste trabalho de “distribuicdo
potencial”). Um conjunto de localidades onde a espécie foi encontrada e
registrada, mediante coleta de espécimes ou de observacbes, € a éarea de

ocupacdo daquela espécie. Enquanto que a extensdo de ocorréncia € uma
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predicdo sobre a area potencial de distribuicdo da espécie. A area de ocupacao
tende a ser menor do que a extensdo de ocorréncia, uma vez que nenhuma
espécie ocupa todos os habitats dentro dos limites geograficos de sua ocorréncia

(Figueredo et al., 2006).

3.3 Modelos de distribuicdo das espécies

Uma questdo central na ecologia € a tentativa de explicar quais sdo os
determinantes da distribuicdo dos seres vivos no tempo e no espaco (Figueredo et
al., 2006). Diversos ecologos tentam buscar explicacdes para a relagdo entre
espécie e ambiente, e através da analise desta relagdo se originou a modelagem
de distribuicdo potencial de espécies (Guisan e Zimmermann, 2000; Guisan e
Thuiller, 2005).

O crescente interesse na analise de distribuicdo geogréafica de espécies
vem acompanhando o desenvolvimento tecnolédgico alcancado nos ultimos anos,
principalmente nos sistemas de informacfes geograficas (SIG), no sensoriamento
remoto e nos bancos de dados de taxons e espécimes (Graham et al., 2004).
Parte deste interesse envolve a preocupacdo quanto a degradacdo do ambiente
em escala global (Rodrigues, et al., 2007). O crescimento do uso dos SIGs para
trabalhar e armazenar dados espaciais levou a expansdo no uso dos modelos de
distribuicio de espécies (Species Distribution Model - SDM). Areas extensas e de
dificil acesso e suas espécies puderam ser mais estudadas através do
sensoriamento remoto e dos SDMs (Siqueira, 2005).

Um levantamento cienciométrico realizado no sitio do Thomson-ISI (Web

of Science) de artigos publicados entre 2000 e 2009 com a combinacdo de
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palavras: "Ecologic* niche model*" OR "species distribution* model*" OR "habitat*
suitabilit* model*" OR "Niche-based model*” encontrou 698 publicacdes (Figura 3).
Esse aumento acentuado do crescimento do uso de modelos de distribuicdo de
espécie tem se elevado a cada ano com um grande aumento no ano de 2005. O
ano 2000 foi o que apresentou a menor quantidade de artigos (n = 5) enquanto o
ano de 2009 apresentou a maior quantidade de artigos (n = 190). Entre 0os anos
2005 (n = 42) e 2006 (n = 97) a quantidade de artigos publicados mais que

dobrou.
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Figura 3. Distribuicdo da quantidade de artigos publicados por ano, utilizando
modelos de distribuicdo de espécies.

Os métodos de modelagem evoluiram de simples quantificacdes nao

espaciais das relacbes entre espécie e ambiente para modelagens estatisticas
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espacialmente explicitas da distribuicdo das espécies (Guisan e Thuiller, 2005).
Muitas destas técnicas envolvem modelagem baseada em andlise ambiental, nas
guais os algoritmos procuram por condicbes ambientais como temperatura,
precipitacdo e topografia semelhantes aquelas onde as espécies foram
encontradas (distribuicdo conhecida), resultando em areas potenciais (extensdes
de ocorréncia) onde as condigbes ambientais seriam favoraveis aos ciclos de vida
dessas espécies (predicbes baseadas no nicho Grinnelliano). As limitacdes
ambientais sdo definidas pelos SDMs. Este processo de modelagem converte
estes dados primarios em mapas potenciais de distribuicdo geografica, indicando
a presenca ou auséncia da espécie (Segurado e Araujo, 2004; Siqueira, 2005).
Frequentemente os trabalhos envolvendo SDM possuem trés componentes
basicos: (1) um conjunto de dados descrevendo a incidéncia ou a abundancia de
espécies e outro conjunto contendo as variaveis explicativas (neste trabalho séo
as variaveis ambientais); (2) um modelo matematico que relaciona a espécie com
a variavel explicativa; e (3) a avaliacdo da utilidade do modelo através de
validacdo do modelo (Guisan e Zimmermann, 2000).

Ha uma grande variedade de técnicas de modelagem para explorar a
relacdo entre a resposta (ocorréncia de espécies) e as variaveis ambientais
preditivas. Um destas técnicas € o MaxEnt (Maximum Entropy Species Distribution
Modeling — Maxima Entropia), que € um modelo que utiliza somente dados de
presenca (Phillips et al., 2006). Esta técnica tem sido um das mais utilizadas nas
modelagens preditivas (Guisan e Thuiller, 2005; Phillips et al., 2006; Pearson et

al., 2007; Phillips e Dudik, 2008; Terrible et al., 2008, Nabout et al., 2009).
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3.4 Marcadores genéticos em estudos populacionais

Os primeiros marcadores empregados em estudos de genética de
populacbes e melhoramentos eram controlados por genes associados a
caracteres morfoldgicos, de facil identificacdo visual. Estes foram de uma enorme
contribuicdo para a construcdo das primeiras teorias e para a o desenvolvimento
dos primeiros mapas genéticos. Entretanto devido a plasticidade fenotipica das
plantas camuflarem o aspecto genético, ao numero baixo de marcadores
morfologicos que limitava a estimativa de diversos parametros importantes para
estudos populacionais e a um elevado tempo de andlise, estes marcadores
entraram em desuso (Ferreira e Grattapaglia, 1998).

A introducdo da técnica de eletroforese de isoenzimas revolucionou a
genética em meados dos anos 60. Um marco para a aplicacdo da genética em
estudos voltados para a conservacgao € o trabalho de Lewontin e Hubby, publicado
em 1966. Os autores introduziram o uso da eletroforese de proteinas na biologia
de populagbes. As vantagens dos dados obtidos a partir da eletroforese de
isoenzimas sao: objetividade, codominancia, maior conjunto de dados existentes
para muitos organismos, baixo custo se comparado com outros meétodos
moleculares e curto tempo de processamento de dados. Além do fato de ser um
marcador, permitindo estimativas do fluxo génico que se da tanto através de pdlen
guanto de semente (Van der Bank et al., 2001). A técnica baseia-se em mutacdes
nas proteinas, as quais alteram a carga elétrica de algumas proteinas com
funcBes enzimaticas. Apos eletroforese das amostras de proteina, o polimorfismo
€ detectado através da visualizagdo do produto enzimatico por métodos

histoquimicos (Alfenas, 1998). A utilizacdo de isoenzimas permitiu a deteccdo de



23

polimorfismo entre plantas que ndo mostravam diferengas morfologicas. Assim foi
possivel uma melhor avaliacdo genética (Van der Bank et al., 2001; Sebbenn et
al., 2003).

Com o surgimento, na década de 80, de tecnologias baseadas na Reacao
em Cadeia da Polimerase (Polymerase Chain Reaction - PCR) aumentou muito a
eficiéncia da deteccdo de polimorfismos ao nivel de DNA ou RNA (Arnheim e
Erlich, 1992). A partir dai, com o0s avancos tecnoldgicos das ferramentas
moleculares, as publicacdes voltadas para o assunto se multiplicaram. A PCR &
uma metodologia que se baseia na amplificagdo exponencial seletiva de uma
guantidade reduzida de DNA. O objetivo da PCR é produzir uma quantidade
apreciavel de um segmento especifico de DNA a partir de uma quantidade minima
(Erlich et al., 1991). O DNA molde sofre uma amplificacdo controlada por enzimas,
obtendo-se milhdes de copias do fragmento de DNA de interesse, 0 que torna
possivel a sua visualizacdo em um gel de eletroforese em forma de banda. O
molde pode ser qualquer forma de DNA de cadeia dupla (Erlich et al., 1991,
Arnheim e Erlich, 1992).

O desenvolvimento da técnica de reacdo em cadeia da polimerase trouxe
uma reducao do tempo de execucdo dos experimentos, do seu custo e da sua
complexidade. Através da PCR (Mullis e Faloona, 1987) muitos métodos
tradicionais de clonagem, sequenciamento e analise de polimorfismo foram
acelerados ou substituidos por inUmeras variacdes (Ferreira e Grattapaglia, 1998).

Dois pontos principais sdo precisos nas técnicas moleculares de analise
gendmica: maior resolucédo no polimorfismo dos individuos do que na detec¢éo no

nivel morfolégico; e reducdo na complexidade do genoma estudado a analise
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mendeliana dos segmentos do DNA detectados. Assim, os dados genéticos
moleculares obtidos permitem estimar parametros Uteis para um amplo espectro
de estudos, desde teste de identidade genética e construcdo de mapas genéticos
até analises filogenéticas e evolutivas (Ferreira e Grattapaglia, 1998).

RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) sdo marcadores dominantes
gue sdo gerados pela amplificacdo de segmentos andnimos de DNA com um
simples e curto oligonucleotideo de sequéncia arbitraria (Lopes et al., 2005). Sua
técnica facilita o estudo de um grande numero de locos e fornece uma amostra
aleatdria maior do DNA (Milach, 2005). Aliado a isso, o RAPD utiliza pequenas
guantidades de DNA, nédo precisa do conhecimento prévio da seqiiéncia alvo a ser
amplificada e pode ser aplicavel a qualquer espécie (Lacerda et al., 2002). Outros
pontos favoraveis sdo a grande quantidade de iniciadores disponivel na literatura e
da alta taxa de transferibilidade entre espécies, o que pode possibilitar a
identificacdo de um grande numero de locos polimérficos por reacdo (Lacerda et
al., 2005; Lopes et al., 2005; Milach, 2005). Entretanto, o0 RAPD tem algumas
limitacdes significantes. Por ser um marcador dominante, é limitado o seu uso na
estimacdo de parametros genéticos, além de apresentar problemas de
reprodutibilidade (Ferreira e Grattapaglia, 1998).

Marcadores microsatélites (SSR — Shot Sequence Repeats) também tem
sido bastante usado nos estudos de genética populacional. Microsatélites podem
ser definidos como sequéncias repetidas em tandem (repeticbes idénticas e
adjacentes) de 1 a 6 nucleotideos, encontrados em todos os procariotos e
eucariotos (Madeiros et al., 2006). As sequéncias de DNA que flanqueiam

microsatélites sdo conservadas, o que permite a selecdo de um par de pequenos
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fragmentos iniciadores da fita réplica, denominados primers, e sua amplificacdo
via PCR. O polimorfismo é baseado nas diferencas de comprimento das
sequéncias amplificadas, pois o nimero de repeticbes em cada microsatélite é
variavel (Zane et al., 2002). Microsatélites sdo marcadores codominantes, ou seja,
podem ser observados em ambos os alelos presentes no mesmo locus,
possibilitando a sua aplicagdo em estudos genéticos e ecoldgicos através da
deteccdo da estrutura genética de populacbes isoladas e fragmentadas,
possibilitando analises do sistema reprodutivo de plantas e animais e suas
consequéncias como porcentagem de heterozigosidade nas populagdes (Selkoe e
Toonen, 2006). A maior limitacdo ao uso de marcadores microsatélites € o grande
trabalho necessério para o desenvolvimento e isolamento dos locus que contém
estes marcadores (Medeiros et al., 2006).

Devido as facilidades dos marcadores genéticos para 0s estudos
populacionais a diversidade genética tem ganhado uma importancia maior em
relacdo aos estudos de conservacao. Ela geralmente é observada ao nivel de
espécie em uma populacédo ou entre diferentes popula¢gdes (Solé-Cava, 2001). A
diversidade genética € importante para a conservacao das espécies e manutencao
de suas populacdes ao longo do tempo (Franckham, 2008). A variabilidade
genética € mantida nas populacdes pela mutacdo, migragédo ou fluxo génico (Reed
e Frankham, 2003). Popula¢cbes grandes e naturais possuem em geral uma alta
diversidade genética (Frankham, 1995).

A fragmentacdo, ocasionada por impacto antrépico, € um dos problemas
criticos para os biomas brasileiros, principalmente no Cerrado que tem perdido

suas areas devido ao desmatamento para a expansdo de areas agricolas e
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assentamentos urbanos (Klink e Machado, 2005). A fragmentacdo é a
descontinuidade de qualquer area de vegetacdo natural, seja por barreiras
antropicas (estradas, areas agricolas, usinas hidroelétricas, etc.) ou naturais
(lagos, cadeia de montanhas e outros). Ela é capaz de restringir significativamente
o fluxo de animais, pdlens e sementes, causando assim uma diminui¢do do fluxo
génico. (Solé-Cava, 2001; Telles et al.,, 2001; Seoane, 2007; Frankham et al.,
2008).

Populagdes pequenas e fragmentadas, em geral, aumentam suas taxas
de endogamia, podendo levar a diminuicdo da variabilidade genética (Solé-Cava,
2001). Esta perda de variabilidade diminui a habilidade das populacfes de se
adaptarem as mudancas ambientais durante seu processo evolutivo (Frankham,
1995; Reed e Frankham, 2003). Consequentemente a diminuigcdo do potencial
evolutivo aumenta a probabilidade de extingdo destas populaces (Leimu et al.,
2006).

As andlises genéticas, através dos marcadores genéticos, auxiliam nos
estudos da conservacdo de populacbes ameacadas em fragmentos antropicos
(Frankham, 2008). Nesta area, incide a investigacdo da variacao e distribuicdo de
diversidade genética no ambiente em que as popula¢cdes estdo envolvidas (Solé-
Cava, 2001). A genética de populacdes € um estudo que, em sentido restrito, se
baseia no uso e nas técnicas da genética (andlises genético-moleculares) para a
conservacao e manejo (explicando a biologia das espécies) e, conseqientemente,
a reducao da extincdo das espécies ameacadas (Frankham et al., 2008).

Entre os papéis desempenhados pela genética de populacdes

encontramos desde estudos de endocruzamento com pequenas populacdes, até
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estudos de padrao espacial da variacdo genética na natureza, como problemas de
fluxo génico, hibridizacéo e sistematica (Storfer et al., 2007). Os dados revelados
pela genética de populagdes, através dos marcadores genéticos, sao
interpretados usando ferramentas analiticas de populagbes e sistematica que
permitem a estimativa de parametros que freqientemente permitem resolver
diversas questbes, tais como: niveis de diversidade genética dentro de
populagdes, parentesco, ancestralidade bioldgica, magnitude de fluxo génico entre
populagdes, natureza de espécies limites e relacionamentos filogenéticos entre
altos niveis taxondmicos. Através destes parametros é possivel o estabelecimento
de melhores estratégias para a conservacao (Vergeer et al., 2003; Frankham et
al.,, 2008). Esta andlise genética da diversidade pode ser mensurada por

caracteres morfologicos, por proteinas e pelo DNA (Frankham, 1995).
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4. Material e Métodos
4.1. Espécies vegetais e suas variaveis genéticas

Foram selecionados 11 estudos genéticos, de 9 espécies diferentes, com
pelo menos 4 populagdes, de plantas que tém suas distribuicbes geogréficas no
bioma Cerrado. As buscas foram realizadas em base de periddicos cientificos
(Thomson-ISlI, Scielo, Scopus) e em livros, dissertacoes e teses.

Através dos trabalhos selecionados, foram obtidos o0s seguintes
parametros geneéticos:

1) Heterozigose esperada (He) de Nei (1973; 1978): equivale a soma de
todos os heterozigotos possiveis em um loco, assumindo-se equilibrio de Hardy-
Weinberg. E dado por He = 1 - Zp% Portanto, quanto maior o equilibrio na
distribuicdo dos alelos nos individuos (gendtipos) maior serd o valor de He
(Hedrick, 2000).

2) Heterozigose observada (Ho): que é estimada pela real frequéncia de
heterozigotos na populacdo. Assim tem-se que: Ho = 1 — Zp (Azevedo, 2007).

3) indice de fixacdo intrapopulacional ou endogamia (f): que pode ser
estimado por f = He — Ho / Ho. Elevados valores de f indicam um excesso de
genotipos homozigotos em uma populacdo local, superior a esperada pela
combinacdo aleatéria de alelos esperados segundo o equilibrio de Hardy-
Weinberg (Wright, 1965). Populagbes periféricas e que habitam regides de baixa
adequabilidade ambiental tendem a apresentar menor densidade populacional.
Devido a esta menor densidade ocorrem acasalamentos ou fecundacgdes cruzadas

nao aleatdrias que podem elevar os valores de endogamia (f). (Zucchi, 2002).
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4.2. Modelagem de nicho e ocupa¢do humana

A modelagem da distribuicdo geografica potencial, para as espécies
selecionadas, foi realizada com base nos dados de ocorréncia dessas espécies
disponivel na literatura cientifica, na base de dados do Centro de Referéncia em
Informacdo  Ambiental (CRIA, www.cria.org.br), no W3  Tropicos
(mobot.mobot.org/w3t), no Global Biodiversity Information Facility (GBIF,
www.gbif.org) e no Jardim Botanico do Rio de Janeiro (www.jbrj.gov.br/jabot). Para
a modelagem de nicho, foram utilizadas seis variaveis climéticas: 1) média anual
da temperatura (B1O1); 2) precipitacdo anual (BIO12); 3) temperatura média no
trimestre mais umido (BIO8); 4) maxima temperatura do més mais quente (BIO5);
5) precipitacdo no trimestre mais frio (BIO18); e 6) precipitacdo no trimestre mais
guente (BIO19) e uma variavel topogréafica (altitude - DEM). Todas as variaveis
foram obtidas no sitio do Wordclim (www.worldclim.org) e convertidas para
resolucéo (abertura de malha) de 0,0417 graus (aproximadamente 4 km).

Cinco diferentes técnicas de modelagem de nicho foram utilizadas, com
todos os modelos baseados em dados de presenca. A distribuicdo geogréfica
potencial das espécies selecionadas foi modelada utilizando o Bioclim, o Domain
(Diva-GIS; Hijmans et al., 2005), a distancia Euclidiana e de Mahalanobis (Farber
e Kadmon, 2003) e o MaxEnt (Maximum Entropy; Philips et al., 2006). Essas
técnicas de modelagem tém sido amplamente utilizadas na literatura, entretanto,
alguns trabalhos tém buscado determinar quais sdo os melhores modelos,
utilizando diferentes técnicas de avaliacdo dos modelos (Segurado e Araujo, 2004,
Elith et al., 2006; Guisan e Thuiller, 2005). No entanto, para o presente trabalho foi

utilizada a proposta de Araujo e New (2007) que sugerem sobrepor os modelos de
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distribuicdo geogréfica potencial (i.e Ensamble forecasting), dessa forma, para o
presente trabalho, as regides do Cerrado que apresentam maior sobreposicéo de
modelos indicam regides de maior certeza de ocorréncia da espécie, ou seja,
regides geograficas que apresentam condi¢cdes climéaticas e topogréficas
favoraveis para o estabelecimento da espécie. Os modelos foram padronizados
para variar numa escala entre 0 e 1 (ver Segurado e Araujo 2004).

Para cada populacédo das espécies de plantas do Cerrado selecionadas,
foram coletadas informacdes sobre ocupagdo humana (Human footprint)
(Sanderson et al., 2002), que combina dados globais de densidade populacional
humana, uso do solo, disponibilidade de acessos (rodovias, hidrovias, etc.) e
infraestrutura elétrica. Estes dados em conjunto sdo utilizados para gerar mapas
de indices de ocupacdo humana, com resolucdo de 1km? (disponivel em:
http://www.ciesin.columbia.edu/wild_areas).

Apbs gerar a distribuicdo geografica potencial das espécies baseada em
um mapa consenso (i.e. ensamble), foram estimados o centro da distribuicdo
geogréfica de cada espécie. Posteriormente foi calculada a distancia de cada
populacdo para o centro da distribuicdo geografica da respectiva espécie. Essas
distancias foram correlacionadas (coeficiente de Pearson), com as variaveis

genéticas obtidas para cada populacdo da espécie.

4.3. Andlise dos dados
indices explanatorios (analisados independentemente) foram agrupados
em dois conjuntos: o primeiro denominado “ecolégico” que corresponde a

sobreposicdo de modelos de distribuicdo geografica (ensembled - ES), ou seja, 0
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soma dos modelos que predisseram a ocorréncia da espécie no ponto de coleta
de cada populacdo; e o segundo, denominado “humano”, que corresponde ao
impacto humano (Human footprint - HF) nos locais das populac6es amostradas.
As correlacbes obtidas entre as varidveis genéticas e os indices
explanatorios e a distancia do centro da distribuicdo potencial de cada espécie
foram utilizadas numa meta-anélise e sintetizadas com o programa MetaWin 2.0
(Rosenberg et al., 2000). Cada estudo ganhou um peso ponderado (W) de acordo
com o tamanho da amostra (nimero de populagdes) para o célculo do efeito do
estudo (Y). Ou seja, quanto maior o numero de amostras maior o efeito do estudo
para a meta-analise. As correlagdes de cada estudo foram transformadas para a

escala de “z” de Fisher, dada pela equacéao:

Z =1/2In 1+ r/1-7r

z

A partir da observacdo dos valores de “Z”, é possivel encontrar a
magnitude do efeito, da variancia e do erro padréo de cada estudo. Em seguida, a
escala de “Z” de Fisher é novamente transformada para os valores das

correlacdes pela equaco:
r+ = expl2z+} -1/ exp{2z +} +1

A somatoéria do peso de cada estudo (ZW) dividido pela somatéria do peso
multiplicado pelo efeito de cada estudo (2WY) permite encontrar uma média
global. Esta média sera utilizada para encontrar uma correlacao geral dos estudos.

Para determinar se o conjunto de tamanhos de efeito € homogéneo é

calculada a heterogeneidade total de uma amostra através do teste “Q” (Hedges e
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Olkin, 1985). A heterogeneidade é calculada pela somatdria do peso multiplicado
pelo tamanho do efeito elevado ao quadrado (ZWY?) menos a somatéria do peso
multiplicado pelo tamanho do efeito elevado ao quadrado dividido pela somatoria

do peso (2W), de acordo com a seguinte equagao:

Q=Y w’ -(Zwy’ /> w)

A significancia da heterogeneidade é testada contra uma distribuicdo de
Chi-Quadrado.

A ndo independéncia das unidades amostrais (autocorrelacdo espacial),
em uma correlacdo, pode ocasionar um aumento do erro tipo I, e
consequentemente gerando interpretacdes erroneas em testes de significancia
baseado em hipotese nula (Hawkins et al. 2007). Dessa forma, os testes de
significancia foram baseados nos graus de liberdade geograficamente efetivos,
gue foram obtidos através da correcdo de Dutilleul (DUTILLEUL, 1983). Esta
andlise foi aplicada sempre que os valores de P foram significativos. As
correlagbes, bem como as corre¢des de Dutilleul quando necessarias, foram feitas

usando o programa SAM V.4 (Rangel et al. 2010).
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5. Resultados e Discusséo
5.1 Distribuicdo geografica potencial
As espécies selecionadas com seus respectivos marcadores moleculares
usados e numeros de popula¢cdes estudadas foram:

1) Vellozia epidendroides: marcadores de isoenzimas em 5
populagdes (Franceschinelli et al., 2006);

2) Eugenia dysenterica (cagaita): marcadores de isoenzimas
(Telles et al., 2001) e marcadores SSR e RAPD, em 10 populacdes (Zucchi,
2002);

3) Caryocar brasiliense (pequi): marcadores de isoenzimas
(Melo-Janior, 2004) em 04 populacbes e SSR (Collevatti et al., 2001) em 10
populagdes;

4) Gochnatia pulchra: marcadores de isoenzimas em 08
populagdes (Farinaci, 2001);

5) Bulbophyllum ipanemense: marcadores izoenziméticos em 04
populacdes (Bariani, 2007);

6) Dimorphandra mollis (fava d’anta): marcadores RAPD em 07
populagdes (Oliveira et al., 2008);

7) Tibouchina papyrus (pau-papel): marcadores RAPD em 06
populacdes (Ramos, 2008);

8) Dipteryx alata (baru): marcadores SSR em 23 popula¢gdes
(Soares, 2009);

9) Solanum lycocarpum (lobeira): marcadores SSR em 04

populagdes (Moura, 2007);
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Tabela 1. Relagdo das espécies vegetais contendo a referéncia do estudo, o
marcador molecular utilizado e 0 nUmero de popula¢cdes amostradas (N).

Espécie Autor Marcador N
Vellozia epidendroides  Franceschinelli et al. (2006)  Isoenzimas 05
Eugenia dysenterica Telles et al. (2001); Isoenzimas 10
Zucchi et al. (2002); RAPD/SSR 10

Caryocar brasiliense Melo-Junior (2004) Isoenzimas 04
Collevatti (2001) SSR 10

G. pulchra Farinaci (2001) Isoenzimas 08

B. ipanemense Bariani (2001) Isoenzimas 04
Dimorphandra mollis Oliveira et al. (2008) RAPD 07
Tibouchina papyrus Ramos (2008) RAPD 06
Dipteryx alata Soares (2009) SSR 23
Solanum lycocarpum Moura (2007) SSR 04

As espécies apresentaram areas de distribuicdo geogréaficas bastantes
distintas, tanto em tamanho quanto em localizag&o (tabela 2). No mapa consenso,
foi utilizado um limiar minimo de adequabilidade igual a 0,6 para a contagem de
células sobre a distribuicdo potencial de cada espécie. Ou seja, na sobreposicéo
dos modelos somente as células que possuiam um valor de 0,6 a 1 (huma escala
de 0 a 1) foram contadas para a estimativa do tamanho da distribuicdo geogréfica
potencial de cada espécie. Utilizou-se desse limiar por pertencer a uma maioria
consenso de sobreposicdo de modelos. Dessa forma, a espécie que apresentou a
maior distribuicdo potencial foi a S. lycocarpum com 255.560 células
(aproximadamente 69.104 Km? e a menor foi a V. epidendroides com 4.319

células (aproximadamente 4.088.960 Km?).
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Tabela 2. Relagédo da distribuicdo geografica potencial das espécies, por meio do
mapa consenso, em numero de células e quildbmetros quadrados. Em negrito as
espécies que apresentaram menor (V. epidendroides) e maior (S. lycocarpum)
distribuicdo geografica potencial.

Espécie Namero de Células Km?
Vellozia epidendroides 4.319 69.104
Eugenia dysenterica 163.844 2.621.504
Caryocar brasiliense 174.079 2.785.264
Gochnatia pulchra 30.162 482.592
Bulbophyllum ipanemense 31.817 509.072
Dimorphandra mollis 250.221 4.003.536
Tibouchina papyrus 31.817 509.072
Dipteryx alata 220.919 3.534.704
Solanum lycocarpum 255.560 4.088.960

O mapa consenso da V. epidendroides (Figura 4.A) demonstrou uma alta
adequabilidade (i.e. elevada sobreposicdo dos modelos, indicando regifes de
menor incerteza de ocorréncia da espécie) principalmente no Estado de Minas
Gerais. Esse dado esta de acordo com o esperado para a espécie, uma vez que a
literatura relata que a mesma € endémica da regido da Serra do Espinhaco
(Franceschinelli, 2006). Também foi demonstrado para essa espécie elevada
adequabilidade em regifes do Estado de Mato Grosso e no Distrito Federal.

A espécie E. dysenterica apresentou maior sobreposi¢cdo dos modelos de
distribuicdo geografica potencial na regido central do bioma Cerrado (Figura 4.B).
Apesar da E. dysenterica ser uma espécie nativa do Cerrado (Almeida, 1998), o
modelo de distribuicdo geografica potencial sugere a ocorréncia dessa espécie no
bioma da Caatinga. Entretanto, as regifes de maior adequabilidade estdo de fato
no Bioma Cerrado, sendo que os Estados de Goias, Minas Gerais, Sao Paulo e o
Distrito Federal foram os que apresentaram as maiores adequabilidades de

habitat, de acordo com a sobreposi¢cdo dos modelos, para a espécie.
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Para C. brasiliense observou-se que 0 mapa consenso indicou a
ocorréncia dessa espécie principalmente nas regiées do Centro-Oeste e Sudeste
da Brasil, sendo que os Estados de Goids, S&o Paulo e Minas Gerais
apresentaram maior adequabilidade de habitat para esta espécie (Figura 5.A e
5.B). A espécie C. brasiliense apresenta uma ampla distribuicdo geografica,
ocorrendo desde o Sul do Pard até o Parana (Almeida et al.,1998). Os dados
observados da ocorréncia real complementam e corroboram com as predi¢cbes
geradas pelos modelos de distribuicdo potencial para a espécie em estudo.

Os modelos de distribuicao potencial de G. pulchra evidenciaram que esta
espécie possui distribuicdo geografica potencial restrita a regido Sudeste do Brasil,
ocorrendo principalmente na regido central do Estado de Sdo Paulo (Figura 6.A).
De acordo com dados da literatura esta espécie ocorre no Cerrado, distribuindo-se
principalmente nos Estados de Minas Gerais, Sao Paulo e Mato Grosso do Sul
(Bariani, 2007).

O mapa consenso gerado para B. ipanemense sugeriu que a maior
adequabilidade de habitat ocorreu principalmente nos Estados de S&o Paulo,
Minas Gerais, Rio de Janeiro, Bahia e Goias e no Distrito Federal (Figura 6.B).
Ocorréncias observadas desta espécie ja foram registradas nos Estados de Goias,
Bahia, S&o Paulo e Minas Gerais (Farinaci, 2001) corroborando com os modelos
de distribuicdo potencial da espécie.

O mapa consenso da D. mollis sugere uma distribuicdo geografica
potencial principalmente nas regibes do Centro-Oeste, Sudoeste e na regido
Oeste do Nordeste do Brasil, areas de ocorréncia do Cerrado e da Caatinga. De

acordo com a literatura (Almeida, 1998; Oliveira et al., 2008), de fato, D. mollis tem
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sido encontrada nestes biomas, 0 que corrobora a distribuicdo geogréfica
potencial gerada no presente trabalho. Além de ser observada elevada
adequabilidade de habitat principalmente na regido central do Estado de Sé&o
Paulo, Sul de Goias e Centro-sul de Minas Gerais (Figura 7.A).

A espécie T. papyrus distribuiu-se, de acordo com 0 mapa consenso,
principalmente nos Estados de Goias e Tocantins (Figura 7.B). Evidéncias na
literatura sugerem que T. papyrus € apenas restrita as Serras dos Pirineus e Serra
Dourada (Montoro e Santos, 2004;). Entretanto atualmente foram coletadas
individuos desta espécie na Serra de Natividade no Estado de Tocantins
(pesquisadores do Laboratorio de Genética e Biodiversidade, comunicacdo
pessoal). O mapa consenso indicou a potencial presenca desta espécie nessas
regides, confirmando as informac¢des dos dados de presenca da espécie.

O mapa consenso da distribuicdo geogréfica potencial do D. alata indicou
gue esta espécie ocorre principalmente na regido Centro-oeste e Nordeste do
bioma. Apesar de D. alata ser uma espécie nativa com ampla distribuicdo no
Cerrado (Soares, 2009; Almeida et al.,1998), sua distribuicdo geogréfica potencial
também incide no bioma da Caatinga (Figura 8.A). Entretanto a maior
sobreposicdo de modelos ocorreu principalmente nos Estados de Goias e Mato
Grosso.

A espécie S. lycocarpum ocorreu, de acordo com o0s modelos de
distribuicdo potencial, principalmente na regido central do Brasil, com alta
adequabilidade nos Estados de S&o Paulo, Goias, Minas Gerais, € no nordeste do
Estado de Mato Grosso do Sul e no Distrito Federal (Figura 8.B); Essa espécie, de

fato, possui uma ampla distribuicdo geografica no Cerrado (Ribeiro e Walter, 2008;
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Moura et al., 2009) corroborando os modelos de distribuicdo potencial aplicados a

espécie.
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Figura 4. Mapa consenso gerado para a espécie V. epidendroides (A) e para a
espécie E. dysenterica (B);
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Figura 5. Mapa consenso gerado para C. brasiliense: trabalho que utilizou
populacbes com marcadores de isoenzimas (A); trabalho que utilizou populacdes
com marcadores SSR (B);
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Figura 6. Mapa consenso gerado para a espécie G. pulchra (A) e para a espécie
B. ipanemense (B);
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Figura 7. Mapa consenso gerado para a espécie D. mollis (A) e para a espécie T.
papyrus (B);
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Figura 8. Mapa consenso gerado para a espécie D. alata (A) e para a espécie S.
lycocarpum (B);
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O presente estudo corroborou que a modelagem de nicho ecoldgico pode
ser uma importante ferramenta computacional para previsao e possivel ocorréncia
das espécies. Os modelos podem auxiliar na determinagédo de possiveis areas de
coletas para diferentes estudos (e.g. na distribuicdo potencial da T. papyrus ao
norte do Estado de Tocantins) e auxiliar na escolha de areas prioritarias para
conservacao destas espécies analisadas, uma vez que apenas 1,6% da area do
Cerrado esta sob protecdo (Aquino e Miranda, 2008). As espécies V.
epidendroides, G. pulchra e T. papyrus por possuirem areas geograficas menores
e devido ao acelerado processo de degradagédo do Cerrado, necessitam de grande

atencao em planos de conservagao.

5.2. Relacdo dos parametros genéticos com aspectos ecoldgicos, impacto
humano e espaco

A correlacéo entre todos os estudos genéticos populacionais selecionados
(todos os dados genéticos e os coeficientes de correlaces destes com os indices
explanatorios e com a distancia do centro da distribuicdo potencial de cada
espécie estdo presente nos anexos) e os indices ecologicos e humanos e a
heterozigosidade observada (Ho) tenderam a zero (tabela 3). Apesar disso, houve
uma correlacdo com resultado significativo entre o indice humano (VH) e a
heterozigosidade observada (r = 0,57; P = 0,001) para os estudos com
isoenzimas. E necessario mencionar que o intervalo de confianca para este efeito
€ largo (tabela 3), porém a maior parte esta deslocada em direcdo ao efeito

positivo do aumento da ocupacdo humana com o aumento de heterozigosidade
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(IC de 95% de r = -0,17 a 0,90). Este resultado indica um aumento de
heterozigosidade observada em lugares com altos indices de ocupagédo humana.
Nenhum valor significativo foi encontrado para a relagdo entre a distancia
do centro de distribuicAo potencial da espécie (DIS) e a heterozigosidade
observada (tabela 3).
O teste da heterogeneidade entre os valores de Z, néo foi significativo
para todas as analises (tabela 4), indicando que os estudos contribuiram de forma

homogénea para o efeito medio.
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Tabela 3. Parametro de heterozigosidade observada (Ho) correlacionado com os indices ecologicos (IE) e humanos
(IH) e com a distancia do centro da distribui¢cdo potencial da espécie (DIS).

Ho N IE IH DIS

MAR Efeito IC de 95% P gl Efeito IC de 95% P gl Efeito 1Cde95% P gl
r r r
EMA 11  -0,14 -0,40a0,13 0,12 10 0,17 -0,26a047 037 10 -0,26 -0,59a0,14 0,07 10

ISO 04 -022 -0,78a054 022 3 0,57 -0,17a0,90 0,01 4 -040 -089a051 011 4
RAPD 03 -0830 -099a099 012 1 -0,30 -0,99a0,99 0,14 1 -0,09 -099a099 037 1

SSR 04 -0,06 -0,53a0,43 0,34 3 0,08 -0,41a0,55 0,29 3 -0,29 -0,88a0,67 0,20 3
MAR, marcador genético utilizado no estudo; N, nimero de estudos; EMA, todos os estudos de genética populacional reunidos, independente do
marcador; 1ISO, marcador genéticos de isoenzimas;

Tabela 4. Teste de heterogeneidade “Q” entre os estudos avaliados pelo pardmetro de heterozigosidade observada
(Ho) através da meta-analise com os indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e com a distancia do centro da
distribuicdo potencial da espécie (DIS).

Ho IE IH DIS
MAR  Q P gl Q P gl Q P gl
EMA 673 075 10 11,16 034 10 9,00 053 10
ISO 4,06 0,39 3 4,05 0,39 3 426 0,37 3
RAPD 0,17 0,67 1 0,09 0,76 1 0,06 0,79 1
SSR 081 084 3 1,99 0,57 3 2,02 056 3

EMA, todos os estudos de genética populacional reunidos, independente do marcador; ISO, marcador genéticos
de isoenzimas;




47

Nas analises entre os indices ecoldgicos e humanos e a heterozigosidade
esperada (He) (todos os dados genéticos e os coeficientes de correlacdes destes
com os indices explanatorios e com a distancia do centro da distribuicdo potencial
de cada espécie estdo presente nos anexos) os resultados foram proximos de
zero (tabela 5). Entretanto um efeito positivo entre o indice humano e a
heterozigosidade esperada (r = 0,27; P = 0,01) foi encontrado na relagdo entre
todos os estudos reunidos. O intervalo de confiangca na relacdo de todos os
estudos (tabela 5) esta deslocado, sua maior parte, em direcdo ao efeito positivo
(IC de 95% de r = -0,01 a 0,48) indicando um aumento de heterozigosidade
esperada em lugares com maior ocupacgao humana.

Também foram encontrados valores significativos para os estudos com
isoenzimas nos indices ecoldgico e humano e na distancia do centro da
distribuicdo potencial da espécie entre a heterozigosidade esperada (tabela 5). Um
efeito negativo foi encontrado entre o indice ecoldgico e a heterozigosidade
esperada (r = -0,39; P = 0,04) e entre a distancia do centro da distribuicao
potencial da espécie e a heterozigosidade esperada (r = -0,44; P = 0,05). O
intervalo de confianca na relacdo do indice ecolégico com a heterozigosidade
esperada (tabela 5) esta deslocado, sua maior parte, em direcdo ao efeito
negativo (IC de 95% de r = -0,72 a 0,06) indicando uma diminuicdo de
heterozigosidade esperada em ambientes com maior adequacdo ambiental. O
intervalo de confianca nos estudos entre a distancia do centro da distribuicdo
potencial da espécie com a heterozigosidade esperada (tabela 5) também esta

deslocado, sua maior parte, em direcao ao efeito negativo (IC de 95% de r = -0,78
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a 0,11) indicando indicam maior heterozigosidade em lugares mais proximos do
centro de distribuicdo de espécies.

Entre a varidvel humana e a heterozigosidade esperada, com estudos que
utilizaram as isoenzimas, foi encontrado um efeito positivo (r = 0,50; P = 0,02). O
intervalo de confianca desta analise (tabela 5), apesar de largo, esta deslocado
em direcdo ao efeito positivo (IC de 95% de r = 0,02 a 0,78) indicando um
aumento da heterozigosidade em lugares com maior ocupac¢édo humana.

O teste da heterogeneidade entre os valores de Z; ndo foi significativo para
todas as analises (tabela 6), indicando que os estudos contribuiram de forma

homogénea para cada efeito médio.
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Tabela 5. Pardmetro de heterozigosidade esperada (He) correlacionado com os indices ecologicos (IE) e humanos (IH) e
com a distancia do centro da distribui¢cdo potencial da espécie (DIS).

He N IE IH DIS

Mar Efeito ICde95% P gl Efeito ICde95% P gl  Efeito IC de 95% P g
r r r
EMA 11 -0,03 -0,26a020 0017 10 027 -0,01a048 001 10 -0,30 -064a0,15 0,09 10

ISO 05 -0,39 -0,72a0,06 0,04 4 0,50 0,02a0,78 0,02 4 -0,44 -0,78a0,11 0,05 4

RAPD 02 0,30 -0,21a0,68 0,12 1 0,24 -0,31a0,68 0,19 1 0,13 -0,36a0,58 0,30 1

SSR 04 009 -033a0,34 031 3 0,19 -0,22a0,55 0,18 3 -0,41 -091a0,558 0,21 3

MAR, marcador genético utilizado no estudo; N, niumero de estudos; EMA, todos os estudos de genética populacional reunidos,
independente do marcador; 1SO, marcador genéticos de isoenzimas;, SSR, marcador genético microsatélite; RAPD (Random
Amplification of Polymorphic DNA) marcador molecular;

Tabela 6. Teste de heterogeneidade “Q” entre os estudos avaliados pelo parametro de heterozigosidade esperada (He)
através da meta-analise com os indices ecologicos (IE) e humanos (IH) e com a distancia do centro da distribuicdo
potencial da espécie (DIS).

He IE IH DIS

MAR Q P gl Q P gl Q P gl
EMA 11,14 0,43 10 10,20 051 10 8,66 0,65 10
ISO 3,20 0,52 4 2,06 0,72 4 358 0,46 4

RAPD 1,80 0,40 1 1,97 0,36 1 0,19 0,90 1
SSR 299 0,39 3 342 033 3 251 047 3

EMA, todos os estudos de genética populacional reunidos, independente do marcador; 1ISO, marcador genéticos de isoenzimas;
SSR, marcador genético microsatélite; RAPD (Random Amplification of Polymorphic DNA), marcador molecular;
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Nas andlises realizadas para a endogamia (todos os dados genéticos e 0s
coeficientes de correlacdes destes com os indices explanatérios e com a distancia
do centro da distribuicdo potencial de cada espécie estdo presente nos anexos),
indices ecolégicos e humanos e a distancia do centro da distribuicdo potencial da
espécie tenderam a zero e ndo foram significativos (tabela 6).

O teste da heterogeneidade entre os valores de Z; nao foi significativo para
todas as analises (tabela7), indicando que os estudos contribuiram de forma

homogénea para o efeito medio.



51

Tabela 7. Pardmetro de endogamia (f) correlacionada com os indices ecologicos (IE) e humanos (IH) e com a distancia
do centro da distribuicdo potencial da espécie (DIS).

f N IE IH DIS
Mar Efeito IC de 95% P gl  Efeito IC de 95% P gl  Efeito IC de 95% P gl
r r r
EMA 12 005 -0,19a0,35 033 11 -0,00 -0,39a0,36 035 11 -001 -0,31a048 0,46 11

ISO 05 -0,09 -046a0,49 048 4 -0,50 -0,86a0,22 0,08 4 0,02 -0,65a0,67 048 4
RAPD 03 033 -0,23a0,73 0,12 1 0,34 -0,22a0,74 0,11 1 0,38 -0,18a0,75 0,09 1

SSR 04 0,00 -0,30a0,50 0,47 3 0,14 -0,46a0,65 0,33 3 -0,13 -0,42a0,19 0,21 3

MAR, marcador genético utilizado no estudo; N, nimero de estudos; EMA, todos os estudos de genética populacional reunidos,
independente do marcador; 1SO, marcador genéticos de isoenzimas; SSR, marcador genético microsatélite; RAPD (Random
Amplification of Polymorphic DNA) marcador molecular;

Tabela 8. Teste de heterogeneidade “Q” entre os estudos avaliados pelo pardmetro de endogamia (f) através da meta-
analise com os indices ecoldgicos (IE), humanos (IH) e com a distancia do centro da distribuicdo potencial da espécie
(DIS).

f IE IH DIS
MAR  Q P gl Q P gl Q P gl
EMA 633 078 10 1261 024 10 11,00 035 10
ISO 2,69 060 4 447 034 4 506 0,28 4
RAPD 099 0,31 1 0,05 0,80 1 0,29 0,58 1
SSR 1,40 0,70 3 3,78 0,28 3 1,61 0,65 3

EMA, todos os estudos de genética populacional reunidos, independente do marcador; ISO, marcador genéticos de
isoenzimas; SSR, marcador genético microsatélite; RAPD (Random Amplification of Polymorphic DNA) marcador molecular;
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Os resultados do efeito médio entre as heterozigosidades e o indice
humano sugerem para as plantas avaliadas nos estudos com marcadores
isoenziméticos apresentam uma alta heterozigosidade em regibes com elevado
indice de ocupacdo humana, contrariando as predi¢cdes do presente trabalho. Este
resultado também foi encontrado na analise, para todos os estudos reunidos, entre
o indice humano e a heterozigosidade esperada. Ademais, a predicdo da relacdo
entre a heterozigosidade esperada e o indice ecolégico nos estudos de plantas
com marcadores de isoenzimas ndo foi confirmada, pois no presente trabalho
observou-se diminuicdo das heterozigosidades em habitats mais adequados.

Trabalhos tém demonstrado a influéncia do impacto humano sobre as
alteracbes genéticas nas populacdes (Solé-Cava, 2001; Zucchi, 2002; Aguilar et
al., 2003; Vergeer et al.,, 2003; Martins, 2005; Telles, 2005; Leimu et al., 2006;
Bariani, 2007; Blanco, 2007; Moura, 2007; Seone, 2007; Aquino e Miranda, 2008;
DE Paula, 2009; Moura et al., 2009; Soares, 2009). Bariani (2007) em seu trabalho
com G. pulchra encontrou resultados que mostram uma forte relagéo entre o nivel
de degradacdo de areas de Cerrado e o nivel de variabilidade genética nas
populagdes desta espécie. A autora encontrou uma correlacdo positiva (r = 0,88; P
= 0,02) entre o indice de fixacdo (endogamia) e o aumento de nivel de
degradacéo.

A perda de alelos por locus € uma das consequéncias mais evidentes em
populagbes de plantas sujeitas a fragmentacdo (Aguilar, 2003). Moura (2007)
encontrou diferencas significativas no niumero de alelos entre duas populacdes de
lobeiras em areas naturais e duas populacdes de lobeiras em areas antropizadas,

estudadas com o marcador SSR. Em seus resultados, o numero de alelo por locus
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foi maior nas duas populacdes naturais — Populacdo 4 (A = 5,20) e Populacéo 2 (A
= 4,20) — do que nas antropizadas — Populacdo 3 (A = 3,60) e Populacdo 1 (A =
2,60). De acordo com a autora, estes resultados sugerem que a antropizacao
tenha reduzido o numero de alelos nas popula¢gdes. Outro resultado importante
encontrado pela autora foi a presenca de seis alelos exclusivos na populacéo
natural pertencente ao Parque Estadual da Serra de Caldas Novas. Este numero é
elevado quando comparado a populacdo antropica localizada no Sul do Estado de
Goias, que apresentou dois alelos exclusivos. A autora sugere ainda, de acordo
com os resultados, que populacdes naturais conservam maior diversidade
genética que as populacdes antropizadas.

Aguilar et al. (2003) em um estudo de meta-andlise com 101 trabalhos de
genética populacionais de plantas encontrou um efeito negativo (Hedge's d =
23,18; P = 0,001) entre a fragmentacdo e a heterozigosidade esperada (He).
Dessa forma, populacbes que ocorrem em regides mais fragmentadas
apresentaram menor heterozigosidade esperada.

Zucchi (2002) também em seus resultados, com dez populacdes de
cagaita no Cerrado, sugere que as populacdes estudadas sofreram deriva
genética e fluxo génico restrito devido a antropizacdo dos seus habitats. Blanco
(2007) também ressalva, em seus estudos com onze populacdes de araticum no
Estado de Goias, que apesar da alta diversidade genética presente na espécie
(através de elevadas taxas de fluxo génico que deve ter operado no passado) as
populagdes encontram-se num iminente processo de diferenciagdo génica como
resultado provavel da fragmentacdo pelo qual o Cerrado vem passando nos

tltimos anos. Diniz—Filho et al. (2009) sugeriram que o isolamento por distancia
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induzido por efeitos humanos, e consequentemente o aumento do nivel de
endogamia, estdo comecando a afetar a variabilidade genética dentro das
populacdes de pequi localizadas no sul do bioma Cerrado.

Aguilar et al. (2003) n&o encontrou nenhuma relagéo significativa entre o
efeito da fragmentacao e o coeficiente de endogamia (Fis) (Hedge’'s d = 0,76; P =
0,65). De acordo com os resultados dos autores o aumento significativo do
coeficiente de endogamia em habitats fragmentados so foi observado em estudos
de analise de progénies (Hedge's d = 16,8; P = 0,01).

Os autores também procuraram estabelecer uma correlagdo entre as
variaveis genéticas (He e Fis) e o numero de geracOes das espécies. Quanto
maior o numero de geragfes que decorreram em ambientes fragmentados, maior
foi o valor negativo da relacédo do efeito de heterozigosidade esperada (r = -0,36; P
= 0,01). Também foi encontrada uma correlacdo positiva entre o coeficiente de
endogamia e o numero de geragfes (r = 0,29; P = 0,01). Ou seja, com o0 passar
das geracbes, nos ambientes fragmentados, houve diminuicdo da
heterozigosidade esperada e aumento do coeficiente de endogamia nas espécies
utilizadas neste estudo. A idade do fragmento também foi decisiva para explicar a
variabilidade genética (He). Fragmentos com menos de 50 anos néo
apresentaram valores significativos entre a variavel genética e o efeito de
fragmentacdo. Porém fragmentos com mais de 100 anos apresentaram um forte
relacdo entre o efeito negativo da fragmentacdo e da variabilidade genética
(Hedge's d = 17.72; P = 0,009). Os autores sugerem ainda em seu trabalho que a
fragmentacdo esta mudando os padrées de acasalamento para autofecundacgdo,

aumentando os niveis de endogamia populacional.
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A ocupacdao intensa do Cerrado comecou principalmente a partir da década
de 60 (Klink e Machado, 2005; Sawyer, 2008). O processo de ocupacao foi
inicialmente baseado na pecuaria extensiva, nas monoculturas de graos, abertura
de estradas e na urbanizacdo (Machado et al., 2004). Estas atividades foram
desenvolvidas de forma desorganizada e afetando a biodiversidade do Cerrado.
Como conseqiéncia dessa ocupacdo desorganizada, atualmente, cerca de 20%
do Cerrado encontra-se em seu estado original, com diversas areas fragmentadas
por estas atividades (Aquino e Miranda, 2008).

Assim, € importante salientar que devido a ocupacdo do Cerrado ser
recente (Sawyer, 2008) e que espécies de plantas possuem ciclos de vida longos,
as populagdes podem ainda ndo estar estruturadas geneticamente nesta nova
paisagem do Cerrado. O processo ecolbgico-evolutivo pode ainda nao ter alterado
de maneira drastica as taxas de heterozigosidades, que possuem uma correlacao
positiva com os dados de ocupacdo humana nas populacdes de plantas do
Cerrado estudadas (tabela 3 e tabela 5). Esses fragmentos recentes, em média 50
anos, também podem explicar as analises de correlacdes que tenderam a zero
para a endogamia.

Dessa forma, estratégias que visem reduzir a fragmentacéo de habitat ou
promovam “conexdes” (e.g. corredores ecoldgicos) sdo fundamentais para evitar a
diminuicdo do fluxo génico populacional. A diminuicdo do fluxo génico entre as
populagdes pode elevar os niveis de divergéncias genéticas interpopulacionais,
resultando em uma diferenciagéo interpopulacional (Blanco, 2007).

A relagédo entre a heterozigosidade esperada e a distancia do centro de

distribuicdo potencial da espécie foi outro resultado significativo encontrado nas
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analises. O efeito negativo foi observado na relacdo entre os estudos que
utilizaram marcadores isoenzimaticos (Tabela 5). Esses resultados corroboram
com as predicbes do estudo, em que populacbes mais distantes do centro de
distribuicdo da espécie apresentam menores valores de heterozigosidade.

De acordo com Gaston (2003) plantas mais afastada do centro de
distribuicdo tendem a perder a variabilidade genética por possuirem menor
densidade populacional. Quanto mais periférica do centro de distribuicdo da
espécie, as condicdes sdo mais ambientalmente inapropriadas para a espécie
(Diniz-Filho et al., 2009). Estas condi¢des inapropriadas diminuem a densidade
populacional e consequentemente a heterozigosidade. A relacdo entre
adequabilidade de habitat e a distancia do centro, para as espécies selecionadas
neste estudo, indicou uma relagéo negativa (r = -0,35; P = < 0,005), sugerindo que
populacdes periféricas estdo em regides de menor adequabilidade de habitat.

Nas margens da distribuicdo geografica da espécie, onde as condicdes
sdo extremamente adversas, somente poucos individuos, compondo populacdes
isoladas, conseguem se adaptar. Assim a adaptacao as regides periféricas, se da
por um pequeno numero de individuos, que obviamente contém uma pequena
fracdo da variabilidade genética apresentada pelas populacdes centrais (Eckert et
al. 2008).

Segundo Garcia et al. (2006), em trabalhos desenvolvidos com
Drosophila, as condigbes menos favoraveis existentes nas regibes periféricas
tenderiam a reduzir o tamanho populacional. Em seu trabalho de polimorfismo
cromossdmico com populagdes de D. paulistorum as populagdes marginais

apresentaram uma quantidade menor de inversdes cromossomicas (n = 3) do que



57

populacdes localizadas mais proximas do centro de distribuicdo geogréafica da
espécie. A autora sugere uma expressiva reducédo no tamanho populacional como
causa do resultado encontrado.

Populagdes pequenas dificilmente podem suportar a continua producéo de
heterozigotos menos adaptados e resultantes da segregacdo de polimorfismos
balanceados (Reed e Frankham, 2003; Frankham, 2008). Essa situacdo também
contribui para a selecéo a favor dos homozigotos bem adaptados. Um alto nimero
de heterozigotos estruturais seria favorecido no centro da distribuicdo da espécie.
A heterozigoze resultaria em uma melhor adaptacdo, em meio a variedade de
nichos disponiveis, promovendo um aumentando no tamanho populacional (Solé-
Cava, 2001). Assim, populagbes centrais poderiam produzir menos homozigotos,
pois teriam maior tamanho populacional e maior possibilidade de cruzamento. Por
outro lado, as populacdes periféricas perdem esta adaptacdo dos heterozigotos
devido a uma menor densidade populacional (Lammi et al., 1999; Ouberg et al.,
2010). A selecao favorece os homozigotos retendo as adaptacdes baseadas em
caracteristicas especificas e geneticamente fixadas. Essa situacdo poderia
explicar o decréscimo da variabilidade nas populacbes localizadas nas regides
geogréficas extremas de sua distribuicdo (Lammi et al., 1999; Leimu et al., 2006;
Eckert et al., 2008).

As reducdes nos valores adaptativos aumentam a taxa de mortalidade dos
individuos distantes do centro de distribuicdo, podendo levar pequenas
populacdes a extingdo (Lammi et al., 1999; Trenton et al., 2004). Popula¢cbes
periféricas isoladas, devido ao aumento fragmentacdo do Cerrado, podem ser

levadas a extingéo.
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Soares (2009) utilizou medidas de adequabilidade de habitat baseadas em
modelagem de nicho para avaliar o modelo central-periférico em populacdes de
Dipteryx alata (Baru). A autora ndo encontrou também nenhuma correlacdo
significativa entre adequabilidade do ambiente e varidveis genéticas (He; f; A).
Diniz-Filho et al. (2009) ao unir dados demogréaficos de pequi, também utilizou
modelagens de nicho (adequabilidade ambiental) e variaveis genéticas (Ho; He; f;
A) para testar o modelo central-periférico e tentar avaliar os padrées e processos
envolvidos na estrutural populacional desta espécie. O autor ndo encontrou
correlagdes significativas entre a modelagem de nicho e as variaveis genéticas.

Marcadores moleculares, apesar de possuirem diferentes naturezas, sdo
do mesmo modo informativos para estudos genéticos populacionais. Em nosso
estudo foram utilizados trés marcadores moleculares (isoenzimas, RAPD e SSR).
Porém apenas nos marcadores isoenzimaticos foram encontrados correlacdes
significativas entre os indices ecologicos e humanos com as heterozigosidades
(tabelas 3 e 5). Isto pode ser devido ao fato do viés causado nas estimativas
obtidas com marcadores dominantes (RAPD) que sdo menos informativos que os
marcadores codominates (isoenzimas e SSR).

Além disso, marcadores SSR apresentam limitacBes, pois € necessario
desenvolver primers especificos para cada espécie (CAIXETA et al. 2006). Como
o trabalho molecular com plantas do Cerrado ainda é pouco, existem poucos
primers desenvolvidos para estas espécies. Sendo necessario a transferéncia de
primers de outra espécie filogeneticamente proxima, para a desejada e isso
restringe resultando, geralmente, em um menor numero de locos, com baixo

polimorfismo. Como pode ser constatado nos estudos de Zucchi (2002),
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transferéncia de Eucallyptus para Eugenia (ambos da familia Myrtacea) e de
Moura (2007), transferéncia de Capsicum spp. para Solanum (ambos familia
Solanaceae), selecionados neste trabalho. Ja os estudos de Colevatti et al. (2001)
utilizaram primers especificos para pequi (C. brasiliense) e tiveram valores
consideravelmente superiores de polimorfismo para estudos genéticos
populacionais de plantas do Cerrado.

Porém mutacdes no material genético nem sempre levam a alteracdes
na estrutura protéica e nem toda alteracdo na sequéncia de aminoacidos provoca
diferenca na mobilidade eletroforética (SOLFERINI e SCHEEPMAKER, 2001).
Esses fatores podem subestimar os niveis de variabilidade.

Nos estudo de Moura (2007) foi verificado diferencas na medida de
divergéncia entre as populacdes estudadas para os dois tipos de marcadores,
isoenzimas e SSR. Resultados com marcadores isoenzimaticos apresentam maior
namero de alelos exclusivos na area antropica (A = 2,00) que na area natural (A =
1,86). Apesar de ser um resultado constratante, a variagao foi significativamente
reduzida. No entanto, para marcadores microssatélites, o niumero de alelos por
loco foi maior nas duas populacdes naturais (A = 5,20 e A = 4,20), do que nas
antropizadas (A = 3,60 e A = 2,60).

Zucchi (2002) também encontrou discrepancias, em seu estudo com
cagaitas (E. dysenterica), na estimativa do indice de fixacdo obtido com os
marcadores isoenzimaticos (f = 0,337) que ndo foi concordante com as obtidas
com RAPD (f = 0,071) e SSR (f = -0,037). Apesar de a autora ter encontrado
coeréncia na estimativa de fluxo génico ndo houve uma concordancia da

estimativa do indice de fixacdo entre os marcadores.
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De maneira geral, a metodologia utilizada neste trabalho para a realizagéo
de avaliacdes preliminares da distribuicdo da estrutura populacional de plantas do
Cerrado relacionada as variaveis genéticas demonstrou ser bastante Gtil e prética.
Futuros trabalhos que visem elaborar estratégias de conservacdo devem
considerar aspectos como niveis de ocupacdo humana, distribuicdo geografica da
espécie e caracteristicas genéticas das populagdes. Contudo, ressaltamos que
essas avaliagbes podem e devem ser revistas a medida que novos trabalhos de
genética de populagdes surgirem e com o passar dos anos, para que se possa ter
um melhor entendimento da estruturagdo genética das populacdes de plantas no
Cerrado. Estudos sobre a estruturacdo genética estdo indiretamente relacionados
com a estruturacdo ecolégica, sendo importantes para o delineamento de acdes
gue assegurem o potencial evolutivo das espécies.

Estes dados sdo de grande importancia para estabelecer estratégias de
conservacao para as especies, tendo em vista que estas espécies ocorrem em um
bioma que vém sofrendo um rapido processo de devastacdo. Um melhor
entendimento sobre a estruturacdo genética e ecoldgica das populacdes podera
planejar melhores estratégias de conservacbes, como definicbes de areas
prioritarias, corredores ecolégicos e prioridades de conservagcdo. O conhecimento
da estrutura genética espacial pode melhorar a eficiéncia da amostragem para

maximizar a diversidade génica ou minimizar os cruzamentos endogamicos.
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6. Conclusdes
Os resultados apresentados permitem concluir que:

1. As populacdes naturais que ocorrem em regides de maior
adequabilidade de habitat ndo apresentaram maiores niveis de
heterozigosidade nem menores niveis de endogamia, pois, de acordo com
resultados obtidos independente do marcador, ndo houve valor significativo
nas correlacdes entre as varidveis genéticas e as variaveis ecoldgicas;

2. As heterozigosidades nas populacdes de plantas analisadas
com marcadores isoenzimaticos apresentaram correlacdo positiva com os
indices de ocupa¢ao humana,;

3. A maior parte dos resultados evidenciou que populacdes mais
distantes do centro de distribuicdo da espécie apresentam menores valores
de heterozigosidade (observada e esperada), demonstrado pelos
coeficientes de correlacdo negativos. Porém, somente nos estudos que
utilizaram marcador de isoenzimas observou-se uma correlacdo negativa
significativa entre heterozigosidade esperada e a distancia do centro de
distribuicdo da espécie; Nas outras analises, com outros marcadores, a
probabilidade (P) néo foi significativa;

4.  Nenhuma correlacado significativa foi constatada entre o indice
de fixacdo (endogamia) e as variaveis ecoldgicas, de ocupagdo humana e
com a distancia do centro de distribuicAo da espécie nas meta-analises

deste estudo;
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Tabela 9. Localizagdo das populacdes de V. epidendroides (longitude — Long; e
latitude - Lat) com seus dados genéticos (Ho; He; f), indices ecoldgicos (IE) e

humanos (IH) e a distancia do centro potencial de distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat He Ho f IE IH DIS
-43,73 -19,33 0,41 0,42 -0,02 0,63 -6,99 1,39
-43,73 -19,33 0,48 0,34 0,29 0,63 -6,99 1,39
-43,73 -19,33 0,48 0,38 0,21 0,63 -6,99 1,39
-43,50 -19,20 0,38 0,25 0,35 0,69 -6,97 1,55
-43,50 -19,20 0,27 0,18 0,36 0,69 -6,97 1,55

N = Foram recolhidos 106 individuos das 05 populagdes

Tabela 10. Localizagdo das populacdes de E. dysenterica (longitude — Long; e
latitude - Lat), que utilizaram isoenzimas como marcador molecular, com o nimero
de individuos avaliados em cada populacéo (N), seus dados genéticos (Ho; He; f),
indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e a distancia do centro potencial de
distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat N Ho He f IE IH DIS

-47,93  -18,17 12 0,16 0,23 0,30 0,90 1,07 2,88
-48,08 -18,03 12 0,16 0,27 0,40 0,90 -0,06 2,73
-47,98  -18,28 12 0,18 0,22 0,22 0,73 -0,31 2,90
-47,86  -18,30 12 0,22 0,29 0,25 0,73 -0,06 2,97
-47,82  -17,66 12 0,14 0,23 0,40 0,67 -1,19 2,72
-47,72  -17,60 12 0,16 0,27 0,38 0,85 -0,88 2,75
-47,52  -17,24 06 0,22 0,35 0,31 0,79 -0,73 2,75
-47,86  -16,54 12 0,20 0,26 0,26 0,85 -0,31 2,34
-49,30 -16,71 12 0,21 0,38 0,44 0,69 2,21 1,48
-49,15  -16,63 12 0,21 0,36 0,33 0,85 0,25 1,53

Tabela 11. Localizacao das populacdes (longitude — Long; e latitude - Lat) de C.
brasiliense, que utilizaram isoenzimas como marcador molecular, que com o
numero de individuos avaliados em cada populacdo (N), seus dados genéticos
(Ho; He; f), indices ecoldégicos (IE) e humanos (IH) e a distancia do centro
potencial de distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat N He Ho f IE IH DIS
-44,36 -15,48 120 0,52 0,74 -0,42 0,63 -1,74 3,11
-43,86 -16,71 120 0,53 0,82 -0,55 0,71 -1,75 2,80
-42,88 -16,56 120 0,45 0,58 -0,30 0,73 -1,74 3,45
-43,8 -17,11 120 0,50 0,74 -0,51 0,73 -1,75 2,70




Tabela 12. Localizagédo das populacdes (longitude — Long; e latitude - Lat) de G.

pulchra com o nimero de individuos avaliados em cada populacéo (N), seus
dados genéticos (Ho; He; f), indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e a distancia

do centro potencial de distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat N He Ho f IE IH DIS
-47,46 -21,70 39 0,41 0,02 0,95 0,79 -3,42 0,87
-47,18 -22,36 39 0,21 0,05 0,77 0,86 -3,41 1,04
-47,78 -22,25 31 0,19 0,04 0,80 0,81 -3,41 0,62
-47,93 -22,96 35 0,25 0,01 0,95 0,74 -3,42 0,81
-47,80 -22,15 33 0,21 0,08 0,65 0,83 -3,41 0,59
-47,80 -22,31 45 0,14 0,04 0,74 0,87 -3,41 0,61
-47,26 -22,16 38 0,22 0,03 0,86 0,81 -3,41 0,97
-47,80 -22,28 28 0,16 0,01 0,97 0,87 -3,41 0,61
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Tabela 13. Localizacdo das populagdes (longitude — Long; e latitude - Lat) de B.
ipanemense com o numero de individuos avaliados em cada populacao (N), seus
dados genéticos (Ho; He; f), indices ecologicos (IE) e humanos (IH) e a distancia

do centro potencial de distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat N He Ho f IE IH DIS
-46,45 -20,21 40 0,42 0,44 -0,04 0,69 -1,18 2,71
-43,35 -21,75 39 0,44 0,41 0,07 0,94 -1,18 1,59
-46,60 -21,20 31 0,37 0,32 0,12 0,75 -1,17 1,55
-44,65 -21,78 25 0,43 0,41 0,05 0,83 -1,18 1,39

Tabela 14. Localizacdo das populagbes (longitude — Long; e latitude - Lat) de E.
dysenterica, que utilizaram RAPD como marcador molecular, com o numero de
individuos avaliados em cada populacédo (N), seus dados genéticos (Ho; He; f),
indices ecolégicos (IE) e humanos (IH) e a distancia do centro potencial de
distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat N Ho He f IE IH DIS
-47,93  -18,17 12 0,16 0,19 0,18 0,90 1,07 2,88
-48,08 -18,03 12 0,11 0,22 0,49 0,90 -0,06 2,73
-47,98 -18,28 12 0,15 0,16 0,03 0,73 -0,31 2,90
-47,86  -18,03 12 0,17 0,20 0,14 0,73 -0,06 2,97
-47,82  -17,06 12 0,21 0,20 -0,13 0,67 -1,19 2,72
-47,72  -17,6 12 0,22 0,20 -0,11 0,85 -0,88 2,75
-4752  -17,24 06 0,25 0,24 -0,06 0,79 -0,73 2,75
-47,86  -16,54 12 0,22 0,19 -0,16 0,85 -0,31 2,34
-49,03 -16,71 12 0,18 0,16 -0,07 0,69 2,21 1,48
-49,15  -16,63 12 0,15 0,19 0,21 0,85 0,25 2,88
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Tabela 15. Localizacdo das populacdes (longitude — Long; e latitude - Lat) de D.
mollis com o numero de individuos avaliados em cada populacdo (N), seus dados
genéticos (Ho; He; f), indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e a distancia do
centro potencial de distribuicéo da espécie (DIS).

Long Lat N Ho He f IE IH DIS

-44,03  -16,41 05 0,26 0,17 0,33 -0,32 -0,10 6,38
-44,83  -17,26 08 0,30 0,21 0,28 1,93 1,18 5,96
-44,28  -15,81 07 0,30 0,21 0,30 -0,79 1,53 6,16
-44,15  -16,11 10 0,35 0,25 0,30 1,47 -1,14 6,27
-44,15  -16,31 06 0,42 0,29 0,31 -1,26 -0,56 6,29
-44,76  -15,48 05 0,31 0,22 0,31 -0,11 -0,80 5,80
-44,03 -16,41 03 0,28 0,19 0,30 -0,92 -0,10 6,38

Tabela 16. Localizacdo das populacdes (longitude — Long; e latitude - Lat) de T.
papyrus com seus dados genéticos (Ho; He; f), indices ecoldgicos (IE) e humanos
(IH) e a distancia do centro potencial de distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat N He IE IH DIS
-16,06 -50,18 71 0,25 0,67 0,15 5,21
-16,06 -50,16 69 0,30 0,65 1,96 5,21
-15,78 -48,96 67 0,33 0,67 -0,39 5,56
-15,80 -48,86 36 0,24 0,59 -0,57 5,15
-15,80 -48,85 42 0,25 0,59 -0,57 5,15
-15,80 -48,83 42 0,24 0,60 -0,57 5,15

Tabela 17. Localizacdo das populacdes (longitude — Long; e latitude - Lat) de C.
brasiliense, que utilizaram SSR como marcador molecular, com o numero de
individuos avaliados em cada populacédo (N), seus dados genéticos (Ho; He; f),
indices ecologicos (IE) e humanos (IH) e a distancia do centro potencial de
distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat N He Ho f IE IH DIS
-47,55 -15,53 30 0,87 0,80 0,08 0,76 -2,06 1,05
-48,61 -17,73 30 0,87 0,79 0,10 0,76 -2,06 0,75
-46,1 -15,10 31 0,86 0,71 0,17 0,77 -2,06 1,83
-47,93 -15,93 41 0,88 0,80 0,09 0,77 -2,06 0,74
-47,92 -15,73 32 0,88 0,77 0,13 0,80 -2,05 0,88
-54,63 -20,43 30 0,84 0,73 0,14 0,73 -2,06 5,37
-47,85 -22,18 30 0,84 0,70 0,17 0,76 -2,06 3,68
-54,63 -16,46 30 0,75 0,72 0,04 0,61 -2,07 4,79
-48,41 -10,07 30 0,89 0,81 0,10 0,61 -2,07 4,90

-49,13 -14,51 30 0,88 0,84 0,05 0,79 -2,06 1,96
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Tabela 18. Localizacdo das populacdes (longitude — Long; e latitude - Lat) de E.
dysenterica, que utilizaram SSR como marcador molecular, com o numero de
individuos avaliados em cada populacédo (N), seus dados genéticos (Ho; He; f),
indices ecologicos (IE) e humanos (IH) e a distancia do centro potencial de

distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat N Ho He f IE IH DIS
-47,93 -18,17 12 0,16 0,23 0,30 0,90 1,07 2,88
-48,08 -18,03 12 0,16 0,27 0,40 0,90 -0,06 2,73
-47,98 -18,28 12 0,18 0,22 0,22 0,73 -0,31 2,90
-47,86 -18,3 12 0,22 0,29 0,25 0,73 -0,06 2,97
-47,82 -17,66 12 0,14 0,23 0,40 0,67 -1,19 2,72
-47,72 -17,6 12 0,16 0,27 0,38 0,85 -0,88 2,75
-47,52 -17,24 6 0,22 0,35 0,31 0,79 -0,73 2,75
-47,86 -16,54 12 0,20 0,26 0,26 0,85 -0,31 2,34
-49,3 -16,71 12 0,21 0,38 0,44 0,69 2,21 1,48
-49,15 -16,63 12 0,21 0,33 0,37 0,85 0,25 1,53

Tabela 19. Localizacao das populacdes (longitude — Long; e latitude - Lat) de D.
alata com o numero de individuos avaliados em cada populacdo (N), seus dados
genéticos (Ho; He; f), indices ecologicos (IE) e humanos (IH) e a distancia do
centro potencial de distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat N He Ho f IE IH DIS
-50,99 -14,39 34 0,29 0,24 0,19 0,76 -1,18 0,27

-52 -13,83 35 0,30 0,26 0,17 0,82 -1,18 0,60
-49,03 -15,99 40 0,32 0,26 0,20 0,76 -0,05 2,35
-54,7 -17,85 34 0,47 0,42 0,13 0,78 -0,05 3,31
-53,92 -18,26 35 0,49 0,33 0,34 0,84 0,04 3,26
-49,11 -12,44 35 0,43 0,30 0,31 0,75 1,27 2,26
-50,1 -13,22 36 0,32 0,31 0,03 0,79 -1,01 1,38
-48,13 -16,73 35 0,34 0,34 0,01 0,69 0,04 3,17
-49,21 -20,34 34 0,33 0,32 0,05 0,74 1,62 4,74
-49,02 -18,97 34 0,42 0,50 -0,17 0,73 0,22 3,93
-49,14 -13,82 12 0,32 0,25 0,27 0,82 0,04 1,90
-49,62 -14,52 12 0,33 0,35 -0,01 0,82 0,39 1,57
-46,27 -15,93 33 0,22 0,27 -0,21 0,81 -0,92 4,11
-45,16 -16,06 36 0,15 0,13 0,15 0,75 0,39 4,89
-52,98 -18,84 13 0,43 0,29 0,41 0,73 -1,01 3,41
-53,37 -19,33 12 0,34 0,25 0,31 0,78 -0,57 3,82
-53,9 -19,52 13 0,43 0,43 0,03 0,78 -0,48 4,07
-49,97 -17,16 13 0,22 0,29 -0,27 0,81 0,92 2,49
-52,18 -15,91 105 0,45 0,34 0,24 0,85 1,44 1,26
-52,15 -15,94 105 0,41 0,40 0,01 0,85 1,44 1,28
-50,2 -16,91 34 0,41 0,42 -0,03 0,79 1,44 2,25
-47,71 -11,66 13 0,26 0,32 -0,20 0,80 -1,53 3,40
-46,86 -12,99 15 0,29 0,26 0,12 0,80 -1,45 3,60
-53,92 -18,26 35 0,44 0,43 0,05 0,84 0,04 3,26
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Tabela 20. Localizacdo das populacdes (longitude — Long; e latitude - Lat) de S.
lycocarpum com o namero de individuos avaliados em cada populacéo (N), seus
dados genéticos (Ho; He; f), indices ecolégicos (IE) e humanos (IH) e a distancia
do centro potencial de distribuicdo da espécie (DIS).

Long Lat N He Ho f IE IH DIS
-49,01 -17,76 60 0,31 0,29 0,07 0,82 0,05 4,49
-47,51 -14,11 60 0,29 0,26 0,11 0,72 -1,22 5,52
-49,00 -17,91 60 0,33 0,36 -0,09 0,80 -0,05 4,52
-48,66 -17,76 60 0,41 0,48 -0,18 0,80 1,22 4,72

Tabela 21. Coeficiente de correlagdo de Pearson (r) das variaveis genéticas das
populagdes de V. epidendroides com indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e
com a distancia do centro da distribuicdo potencial da espécie (DIS). Os valores
entre parénteses sdo 0s novos valores apds corrigir os graus de liberdade (i.e.
Correcéo de DUTILLEUL).

IE IH DIS
r P r P r P
Ho -0,92 0,01 (0,67) 0,92 0,01 (0,67) -0,92 0,01 (0,67)
He -0,82 0,06 0,82 0,06 -0,82 0,06
f 0,7 0,15 -70 0,15 0,69 0,15

Tabela 22. Coeficiente de correlacdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das
populacbes de E. dysenterica, que utilizaram isoenzimas como marcador
molecular, com indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e com a distancia do centro
da distribuicdo potencial da espécie (DIS). Os valores entre parénteses sado 0s
novos valores apoés corrigir os graus de liberdade, (i.e. Correcdo de DUTILLEUL).

IE IH DIS
r P r P r P
Ho -0,12 0,71 0,35 0,28 -0,45 0,16
He -0,13 0,69 0,45 0,16 -0,69 0,02 (0,15)
f -0,01 0,97 0,21 0,53 -0,49 0,12

Tabela 23. Coeficiente de correlagdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das
populagbes de C. brasiliense, que utilizaram isoenzimas como marcador
molecular, com indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e com a distancia do centro
da distribuicdo potencial da espécie (DIS). Os valores entre parénteses sado 0s
novos valores apoés corrigir os graus de liberdade, (i.e. Correcdo de DUTILLEUL).

IE IH DIS
r P r P r P
Ho -0,28 0,51 0,94 0,02(0,04) -0,85 0,15
He -0,57 0,16 0,9 0,06 -0,67 0,09

f -0,02 0,99 -0,9 0,006 0,96 0,001 (0,03)
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Tabela 24. Coeficiente de correlagdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das
populagdes de G. pulchra com indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e com a
distancia do centro da distribui¢cdo potencial da espécie (DIS).

IE IH DIS
r P r P r P
Ho 0,25 0,51 0,13 0,73 0,26 0,5
He -0,6 0,33 0,25 0,51 0,26 0,5
f -0,42 0,26 -0,09 0,8 -0,22 0,56

Tabela 25. Coeficiente de correlacdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das
populacdes de B. ipanemense com indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e com
a distancia do centro da distribuicdo potencial da espécie (DIS). Os valores entre
parénteses sdo 0s novos valores apos corrigir os graus de liberdade, (i.e.
Correcédo de DUTILLEUL).

IE IH DIS
r P r P r P
Ho 0,09 0,83 0,8 0,33 0,53 0,2
He 0,55 0,17 0,42 0,32 0,11 0,8
f 0,41 0,33 -0,98 0,001(0,01) -0,83 0,02 (0,04)

Tabela 26. Coeficiente de correlagcdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das
populagbes de E. dysenterica, que utilizaram RAPD como marcador molecular,
com indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH)) e com a distancia do centro da
distribuicdo potencial da espécie (DIS).

IE IH DIS
r P r P r P
Ho -0,42 0,47 -0,24 0,19 -0,15 0,71
He 0,34 0,29 0,51 0,11 0,23 0,56
f 0,52 0,1 0,21 0,53 0,27 0,42

Tabela 27. Coeficiente de correlagdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das
populagdes de D. mollis com indices ecolégicos (IE) e humanos (IH)e com a
distancia do centro da distribui¢cdo potencial da espécie (DIS).

IE IH DIS
r P r P r P
Ho -0,18 0,67 -0,41 0,31 0,01 0,97
He -0,17 0,69 -0,36 0,38 -0,04 0,91

f -0,05 0,89 0,55 0,16 0,55 0,71
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Tabela 28. Coeficiente de correlagdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das
populagdes de T. papyrus com indices ecologicos (IE) e humanos (IH) e com a
distancia do centro da distribui¢cdo potencial da espécie (DIS).

IE

r

P

r

IH
P

r

DIS
p

He

0,69

0,1

0,41

0,36

0,16

0,73

Tabela 29. Coeficiente de correlacdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das
populacdes de C. brasiliense, que utilizaram SSR como marcador molecular, com
indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e com a distancia do centro da distribuicdo
potencial da espécie (DIS).

IE IH DIS
r P r P r P
Ho 0,12 0,72 0,04 0,88 -0,42 0,19
He 0,53 0,09 -0,25 0,46 -0,51 0,11
f 0,36 0,27 -0,3 0,37 0,05 0,88

Tabela 30. Coeficiente de correlagdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das
populagdes de E. dysenterica, que utilizaram SSR como marcador molecular com
indices ecologicos (IE) e humanos (IH) e com a distancia do centro da distribui¢cao
potencial da espécie (DIS). Os valores entre parénteses sdo 0s novos valores
apos corrigir os graus de liberdade, (i.e. Correcao de DUTILLEUL).

IE IH DIS
r P r P r P
Ho -0,24 0,48 -0,005 0,98 -0,72 0,01 (0,12)
He -0,27 0,42 0,47 0,14 -0,94 0,001(0,007)
f -0,04 0,88 0,76 0,08 (0,07) -0,46 0,15
Tabela 31. Coeficiente de correlagdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das

populagdes de D. alata com indices ecoldégicos (IE) e humanos (IH) e com a
distancia do centro da distribui¢cdo potencial da espécie (DIS).

IH DIS
r P r P r P
Ho -0,1 0,66 0,07 0,73 0,32 0,12
He -0,08 0,71 0,13 0,52 0,34 0,1
f -0,07 0,72 0,16 0,45 -0,1 0,63
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Tabela 32. Coeficiente de correlagdo de Pearson (r) das varaveis genéticas das
populagdes de S. lycocarpum com as indices ecoldgicos (IE) e humanos (IH) e
com a distancia do centro da distribuicdo potencial da espécie (DIS). Os valores
entre parénteses sdo 0s novos valores ap0s corrigir os graus de liberdade, (i.e.

Correcéo de DUTILLEUL).

IE IH DIS
r P r P r P
Ho 0,47 0,25 0,9 0,007 (0,02) -0,4 0,34
He -0,37 0,37 0,92 0,004(0,013) 0,48 0,24
f -0,5 0,23 -0,84 0,02 (0,04) 0,48 0,25




