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Resumo

A candeia, Eremanthus erythropappus MacLeish, é uma árvore de grande importância ecológica e econômi-
ca, de ocorrência no sul do Estado de Minas Gerais. A crescente exploração desta espécie pode colocar em 
risco a sua base genética em alguns locais. Com o objetivo de caracterizar a variabilidade genética intra e 
interpopulacional, duas populações naturais (Aiuruoca e São Tomé das Letras) localizadas no sul de Minas 
Gerais, foram estudadas por meio do marcador molecular RAPD. Em Aiuruoca a amostragem foi realizada 
em duas subpopulações. O índice de Shannon (Ĥo) foi  0,49 e 0,45, nas populações de Aiuruoca e São 
Tomé das Letras e nas subpopulações I e II de  Aiuruoca os valores foram 0,48 e 0,50. A diversidade genéti-
ca de Nei (Ĥe) foi 0,31 em Aiuruoca e 0,33 em São Tomé das Letras, nas subpopulações I e II  os valores 
foram 0,32 e 0,29. Foi possível evidenciar a separação dos indivíduos das populações estudadas, sendo 
notado o agrupamento dos indivíduos pertencentes a uma mesma população. Os resultados sugerem que 
as subpopulações I e II (Aiuruoca) são as mais semelhantes geneticamente, evidenciando que quanto mais 
próximas espacialmente as populações estiverem menor a distância genética entre elas. A divergência 
genética foi de 0,21, demonstrando que 21% da variabilidade genética se encontra entre populações e 79% 
dentro das populações. A heterozigosidade total (HT) estimada foi relativamente alta (0,4) e a estimativa 
de fluxo gênico não mostrou ser suficiente para contrapor os efeitos da deriva genética. Os dados genéti-
cos obtidos nas populações estudadas demonstraram que a distância genética pode ser influenciada pela
distância geográfica. Isto pode estar diretamente associado à distribuição dos indivíduos nas áreas, sendo
esta influenciada pelo método de dispersão bem como pela capacidade de E. erythropappus ser precursora 
na invasão dos campos e ambientes ainda não colonizados, formando assim povoamentos quase puros.
Palavras-chave: Eremanthus erythropappus, RAPD, Diversidade genética

Abstract

Eremanthus erythropappus MacLeish is a tree species of great ecological and economical importance oc-
curring mainly in South of Minas Gerais State. The increasing exploitation of this species could to endanger 
its genetic basis. The objective of this study was to determine the genetic variability among and within 
two natural populations (Aiuruoca and São Tomé das Letras) located in South Minas Gerais using RAPD 
molecular marker. At Aiuruoca the sampling was carried out in two subpopulations I and II. The Shannon 
index (Ĥo) assessed for the Aiuruoca and São Tomé das Letras populations was 0.49 and 0.45 respectively. 
In the subpopulations I and II, was 0.48 and 0.50 respectively. The genetic diversity Nei (Ĥe) was 0.31 in 
Aiuruoca and 0.33 in São Tomé das Letras; 0.32 and 0.29 in the subpopulations I and II respectively. The 
individuals of each population were grouped in the same cluster. The results showed that the subpopula-
tions I and II (Aiuruoca) are genetically more similar suggesting that geographically closer populations have 
less genetic differentiation. The genetic divergence was 0.21 showing that 21% of the genetic variability 
was found among the populations and 79% within the same population. The total heterozygosity estimated 
was relatively high (0.4) and the gene flow was not enought to counteract the genetic drift effects. The data
obtained in the populations studied have demonstrated that the genetic distance can be correlated with the 
geographical distance. This could be directly associated to the individual spatial distribution which in turn 
is influenced by the plant dispersal mechanisms as well as by the fact that the E. erythropappus can be a 
pioneer tree on enviroments yet to be settled, thus setting a nearly homogeneous populations.
Keywords: Eremanthus erythropappus, RAPD, Genetic diversity
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INTRODUÇÃO

Nas últimas décadas, os ecossistemas natu-
rais vêm sofrendo um acelerado processo de 
fragmentação, principalmente em decorrência 
do crescimento populacional e da expansão da 
fronteira agrícola. Como conseqüência, a for-
mação de mosaicos de vegetação remanescente 
é cada vez mais evidenciada, reduzindo assim o 
tamanho de grandes populações e acarretando 
alterações nos processos ecológicos e genéticos 
das espécies naturais que ali ocorrem.

As implicações diretas da fragmentação sobre 
a biodiversidade geram não só a redução indiscri-
minada de áreas ecologicamente distintas, como 
também a diminuição da variabilidade genética 
inter e intrapopulacional, aumentando assim o 
cruzamento de indivíduos aparentados, o que 
compromete a evolução natural das espécies e 
reduz a capacidade de adaptação das mesmas às 
mudanças ambientais (YOUNG e BOYLE, 2000).

Dentre as espécies que ocorrem nos campos e 
pastagens abertas do Sul de Minas Gerais (CETEC, 
1994), uma das que tem se destacado é a candeia, 
Eremanthus erythropappus MacLeish, uma árvore de 
grande importância, seja pela sua representativi-
dade ecológica como também devido ao seu po-
tencial econômico (exploração de madeira e óleo 
essencial). No processo de sucessão ecológica, 
E. erythropappus é considerada uma espécie pio-
neira sendo, precursora na invasão dos campos, 
colonizando solos pobres, arenosos e até mesmo 
pedregosos (ARAÚJO, 1944; RIZZINI, 1981). As 
árvores dessa espécie crescem em campos e pas-
tagens abertas, com manchas de vegetação baixa, 
cobrindo rapidamente o terreno, devido ao seu 
tipo de dispersão (anemocórica) e adaptabilidade 
a solos pobres; suas sementes chegam a distân-
cias variáveis, formando povoamentos mais ou 
menos puros (CETEC, 1994), conhecidos como 
candeiais. Esta espécie também se estabelece em 
floresta mesófila, após perturbações (PEDRALLI, 
1997), como a abertura de clareiras. Geralmen-
te, os indivíduos de E. erythropappus encontra-
dos dentro dessas florestas são maiores, devido 
à competição com as demais espécies por luz e, 
portanto, crescendo mais que os indivíduos que 
formam os candeiais (SILVA, 2001). No entanto, 
à medida que o processo sucessional da floresta 
avança, ou seja, à medida que a floresta se torna 
mais estruturada, o número de indivíduos da es-
pécie diminui (PEDRALLI, 1997).

Estudos genéticos de populações naturais 
têm como objetivo avaliar e quantificar como a 

variabilidade genética está distribuída no tempo 
e no espaço. O conhecimento desta distribuição 
entre e dentro das populações naturais permi-
te um melhor entendimento de como a seleção 
está atuando em função da adaptabilidade, pois 
quanto maior a variabilidade genética existente 
na população, maior é a chance de perpetuação 
da espécie. Dessa forma, a caracterização dos ní-
veis de variabilidade entre e dentro das popula-
ções naturais de candeia podem trazer subsídios 
para a implantação de estratégias de conserva-
ção e o acompanhamento de programas de me-
lhoramento florestal a serem executados.

Os rápidos avanços na área de biologia mole-
cular têm fornecido uma série de novos métodos 
para estudos genéticos e de evolução de plan-
tas. Muitos desses métodos fornecem excelentes 
meios para aquisição de informações genéticas 
relevantes a serem empregadas em programas 
de conservação genética e melhoramento flo-
restal. Várias estratégias genéticas e recomenda-
ções para a conservação da biodiversidade têm 
sido formuladas para várias espécies arbóreas  
(ERIKSSON et al., 1993; HEDRICK e MILLER, 1992; 
KRESOVICH e MCFERSON, 1992; NAMKOONG, 
1992; GREGORIUS, 1991). 

A técnica RAPD (Random Amplified Poly-
morphic DNA; WILLIAMS et al., 1990) que uti-
liza um primer de seqüência arbitrária para am-
plificar simultaneamente fragmentos de DNA, é 
utilizada para a investigação de polimorfismo.  
A simplicidade, acessibilidade, baixo custo, am-
pla disponibilidade de primers e sua transferi-
bilidade entre espécies são características que 
tornaram esta técnica muito utilizada na inves-
tigação e caracterização de recursos genéticos 
(FORD-LLOYD et al., 1992). Como para espé-
cies florestais, estudos morfológicos demandam 
longo tempo e grandes áreas experimentais, o 
uso de marcadores moleculares é de grande apli-
cabilidade (NESBITT et al., 1995; ROSSETTO et 
al., 1995).

Considerando a importância da espécie e a 
falta de estudos genéticos, populações naturais 
de E. erythropappus foram estudadas com o ob-
jetivo de avaliar a distribuição da variabilidade 
intra e interpopulacional, a partir do marcador 
molecular RAPD.

MATERIAL E MÉTODOS

Populações de estudo

Para a caracterização da diversidade genéti-
ca de E. erythropappus MacLeish foram tomadas 
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duas populações naturais, todas localizadas no 
sul do Estado de Minas Gerais (Tabela 1).  Na 
população I (Aiuruoca) a amostragem foi feita 
considerando o gradiente de altitude existente 
na área, assim 50 indivíduos foram coletados, 
porém 25 indivíduos foram amostrados num 
gradiente de 1289 a 1385 m, sendo considerada 
subpopulação I (Aiuruoca I) e, os demais indiví-
duos de 1415 a 1578 m, subpopulação II (Aiu-
ruoca II), ambas localizadas a uma distância de 
1260 m. Esta amostragem teve como objetivo 
avaliar a influência da altitude sobre a variabi-
lidade genética. Na população II (São Tomé das 
Letras), distanciada a 37 km de Aiuruoca, 25 in-
divíduos foram amostrados. Para todas as áreas 
de estudo o principal fator considerado durante 
a amostragem foi a livre polinização entre as ár-
vores e uma distância mínima de 100m entre as 
mesmas, visando garantir uma melhor represen-
tatividade da variabilidade genética.

Todo o material vegetal (folhas) coletado foi 
identificado e encaminhado ao Laboratório de 
Melhoramento Florestal e Recursos Genéticos 
do Departamento de Ciências Florestais da Uni-
versidade Federal de Lavras e armazenado em 
freezer a (– 80°C).

Extração de DNA
As extrações de DNA foram feitas de acordo 

com o procedimento descrito por Nienhuis et al. 
(1995). Cerca de duzentos miligramas de folhas 
jovens foram trituradas em 800 µL de tampão 
de extração, com 0,2% de β-mercaptoetanol, 
areia lavada e PVP (polivinilpirrolidona), em 
um almofariz. O tampão extração constituiu de 
2% de CTAB, 100 mM de Tris (pH 8,0), 20 mM 
de EDTA (pH 8,0), 1,4 M de NaCl e 1% PVP.  O 
material macerado foi colocado em tubos de 1 
mL no banho-maria por 60 minutos a 65°C. A 
primeira extração dos ácidos nucléicos foi reali-
zada com álcool isoamílico (24:1), separando-
se a fase orgânica da aquosa por centrifugação a 
12.000 rpm por 10 minutos, e coletando-se o so-
brenadante. À fase aquosa do novo tubo foram 
adicionados 60µL de solução de 10% de CTAB 
e 1,4M NaCl, sendo homogeneizados e centri-

fugados a 12.000 rpm por 10 minutos. À nova 
fase aquosa superior foram misturadas 450 µL 
de isopropanol gelado e permaneceu por 1 hora 
no freezer para precipitação do DNA. 

Após precipitação, centrifugou-se novamente 
por 10 minutos a 14.000 rpm. A este material 
acrescentaram-se 200 µL de etanol 70% e cen-
trifugou-se a 14.000 rpm por 10 minutos. O 
“pellet” foi deixado em capela de fluxo laminar 
para secagem e, finalmente, os ácidos nucléicos 
foram solubilizados em tampão TE (100 µL) [1 
mM de Tris e 0,1 mM EDTA] e quantificados 
pelo fluorímetro Hoeffer DQ 200 e, posterior-
mente, diluído para a concentração de 10 ng/µL, 
utilizada na reação de RAPD.

Reação RAPD 
O DNA obtido foi amplificado pelo méto-

do RAPD, onde foram utilizados 10 primers da 
“Operon technologies” (Califórnia, USA), que 
identificaram polimorfismo nos indivíduos. 
Cada reação de RAPD foi conduzida em um vo-
lume de 11 µL com a seguinte composição: 22 
ng de DNA genômico, 100 µM de cada um dos 
desoxirribonucleotídeos (dATP, dCTP, dGTP, 
dTTP), 0,4 µM de um oligonucleotídeo inicia-
dor (primer), 0,2 unidades da enzima Taq DNA 
polimerase, Tampão de reação (50 mM de tris 
pH 8,3, 20 mM de KCl, 2 mM de MgCl2 , 5 µg. 
µL-1 de BSA, 0,25% de Ficol 400, 10 mM de tetra-
zine ) e água pura. As reações foram feitas em tu-
bos de 0,2 mL em termociclador GeneAmp PCR 
System 9700 programados para 45 ciclos, nas 
seguintes condições: uma etapa de 2 minutos, a 
94°C, para a desnaturação inicial; 15 segundos 
para desnaturação a 94°C ; 30 segundos para 
anelamento do iniciador a 42°C, e 30 segundos 
para extensão a 72°C. Por fim uma etapa de 2 
minutos, a 72°C, para extensão final.

Os produtos da amplificação foram separados 
por eletroforese, em gel de agarose 1%, em tam-
pão TBE (0,045 M Tris-Borato e 0,001 M EDTA), 
a 50V por 180 minutos. Posteriormente foram 
corados com brometo de etídio à concentração 
de 0,5 µL/mL, visualizados em transiluminador 
de luz ultravioleta Bio-Rad e fotografados.

Populações Cidades de origem (MG) Latitude Longitude Altitude (m)*

I
Aiuruoca (subpop.I)

21° 58’ 44°36’
1200 a 1400

Aiuruoca(subpop.II) 1400 a 1600

II São Tomé das Letras 21°43’ 44°59’ 1300 a 1600
*A altitude corresponde ao local de coleta das folhas.

Tabela 1. Locais de coleta, coordenadas geográficas, longitude de populações de Eremanthus erythropappus Ma-
cLeish. (Gather area, geographic coordinates of Eremanthus erythropappus MacLeish populations).
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Os fragmentos foram classificados visualmen-
te de acordo com a sua intensidade, conforme 
sua resolução e grau de amplificação. Apenas os 
fragmentos de alta e média intensidade foram 
utilizados na análise e, no gel, cada fragmento 
foi considerado um caráter único. 

Análise da similaridade genética
A partir dos fragmentos obtidos foi constru-

ída uma matriz de zero e um, onde um indica 
a presença de fragmentos e zero, a ausência. A 
estimativa de similaridade genética (sgij), entre 
cada par de indivíduos, foi efetuada pelo coe-
ficiente de Jaccard (JACCARD, 1901). A análise 
de agrupamento das similaridades foi feita pelo 
método da média das similaridades (UPGMA 
- Unweighted Pair-Group Method, Arithmetic 
Average), gerando um dendrograma, por meio 
do programa NTSYS-PC 2.1 (ROHLF, 1992). 

As plantas geneticamente diferentes foram 
identificadas no dendrograma a partir da esti-
mativa de valor máximo significativo de simila-
ridade (sgm). O sgm foi estimado por meio do 
teste de t, a 1% de probabilidade (HAGIWARA 
et al., 2001).

Caracterização da variabilidade genética
Para a caracterização da variabilidade gené-

tica foi utilizado o programa POPGENE versão 
1.32 (YOUNG et al., 2000), utilizando parâme-
tros para dados diplóides dominantes, onde a 
estatística de variação genética para cada popu-
lação foi calculada conforme Nei (1987). Ten-
do em vista a natureza dominante dos dados, 
esse programa pressupõe, para os cálculos das 
estimativas das freqüências alélicas, que os lo-
cos estejam em Equilíbrio de Hardy-Weinberg. 
As freqüências alélicas foram estimadas a par-
tir da raiz quadrada da freqüência do genótipo 
nulo (recessivo). Foi realizada também a análise 
de diversidade genética em populações pelo mé-
todo de Nei (1987), estimada a heterozigosida-
de total (HT), diversidade genética média den-
tro (HS), diversidade genética entre populações 
(GST) e fluxo gênico (Nm).

Caracterização da estrutura genética espacial
A estrutura genética das populações estudadas 

foi examinada usando a distância de Tanimoto 
(DEICHSEL e TRAMPISCH, 1985). A distância 
genética entre os indivíduos de E. erythropappus 
foi calculada pelo software SGS (DEGEN, 2001). 
A estrutura genética espacial de cada população 
foi calculada com a distância genética média en-

tre todos os pares de indivíduos pertencentes a 
cada classe de distância espacial.

RESULTADOS E DISCUSSÕES

A análise da variabilidade genética entre as ár-
vores de E. erythropappus foi realizada utilizando 
10 primers, os quais apresentaram 56 fragmentos 
polimórficos de DNA amplificados (Tabela 2). 

Primers Seqüência 5’→3
Número 

de fragmentos 
Amplificadas

OPW-04 CAGAAGCGGA 4
OPJ-05 CTCCATGGGG 4
OPN-20 GGTGCTCCGT 6
OPO-08 CCTCCAGTGT 6
OPN-14 AAGCGACCTG 5
OPE-18 GGACTGCAGA 6
OPB-11 GGACTGCAGA 6
OPN-06 GAGACGCACA 7
OPJ-04 CCGAACACGG 6
OPO-10 CCGAACACGG 6

Total 56

Tabela 2. Número de fragmentos amplificados em 
Eremanthus erythropappus MacLeish, utilizando RAPD. 
(Amplified fragments number in Eremanthus erythropa-
ppus MacLeish, using RAPD).

O número de fragmentos polimórficos uti-
lizados na avaliação da variabilidade genética 
em plantas é bastante variável, independente 
do grau de domesticação da espécie. Para es-
pécies como a samambaia Drypteris cristata, es-
pécie ainda não domesticada, Landergott et al. 
(2001) encontraram 27 fragmentos. Pigato e 
Lopes (2001) avaliando a variabilidade genética 
de quatro gerações de Eucalyptus urophylla iden-
tificaram 86 fragmentos amplificados. Zimback 
et al. (2004), analisando a diversidade genética 
em Trichilia pallida, uma Meliaceae clímax, en-
contraram 72 fragmentos polimórficos. Segun-
do Dudley (1994), resultados obtidos com 50 
a 100 fragmentos tendem a coincidir com infor-
mações baseadas no “pedigree” das amostras. 
Portanto, os 56 fragmentos obtidos neste traba-
lho, podem ser considerados suficientes para a 
análise da espécie em questão. 

Como o polimorfismo foi acessado com 
um número relativamente pequeno de primers, 
pode-se supor que o material dispõe de um 
enorme potencial para ser utilizado em progra-
mas de melhoramento visando ganhos genéti-
cos significativos, desde que este polimorfismo 
revelado corresponda a regiões do genoma que 
possam vir a ser expressas.
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Os primers utilizados apresentaram um nú-
mero variável de fragmentos amplificados e, a 
partir dos mesmos, foram calculados os índices 
de diversidade (Tabela 3).

foram 0,48 e 0,49. Os dados obtidos, foram pró-
ximos aos encontrados por Freitas (2001), que 
analisando a mesma espécie encontrou um va-
lor de Ĥo variando de 0,38 a 0,48.  Em outras es-
pécies arbóreas como Populus tremuloides valores 
próximos de diversidade foram encontrados de 
0,58-0,69 (YEH et al., 1995), e para Aspidosperma 
polyneuron, Torezan et al. (2005) obtiveram  Ĥo 
igual a 0,41 para indivíduos adultos.

A diversidade genética de Nei (Ĥe) foi 0,31 
para a população amostrada em Aiuruoca e 0,33 
em São Tomé das Letras. Nas duas subpopula-
ções I e II Aiuruoca os valores foram 0,32 e 0,30.  
Comparados com outros estudos, os valores 
encontrados são próximos aos relatados em ou-
tras espécies arbóreas, como para Trichilia pallida 
Swartz , Ĥe variou de 0,27 a 0,33 (ZIMBACK et 
al., 2004) e Aspidosperma polyneuron,  Ĥe médio 
foi de 0,28 (TOREZAN et al., 2005). 

O dendrograma obtido das similaridades ge-
néticas é apresentado na Figura 1.

Populações Ìndice 
Shannon

Diversidade 
genética

Aiuruoca (Subp. I) 0,48 0,32
Aiuruoca (Subp. II) 0,49 0,29
São Tomé das Letras 0,45 0,33
Para o conjunto
de populações 0,58 0,40

Tabela 3. Índice de diversidade de Shannon Lewontin 
(1972) e diversidade genética de Nei (1978) em popula-
ções de Eremanthus erythropappus. (Diversity index of 
Shannon (1972)  and genetic diversity of Nei (1978) in 
Eremanthus erythropappus populations).

O índice de Shannon varia de 0 a 1 e conside-
ra que quanto mais próxima de zero, mais baixa 
é a diversidade. Nas populações de E. erythropa-
ppus  analisadas em Aiuruoca e São Tomé das Le-
tras, o índice de Shannon (Ĥo) foi 0,48 e 0,45, e 
nas subpopulações I e II de Aiuruoca os valores 

Figura 1. Análise de agrupamento hierárquico pelo método UPGMA de genótipos de Eremanthus erythropappus, com 
base em dados obtidos por marcadores RAPD. (Hierarchical cluster analysis of genotypes of Eremanthus erythropa-
ppus using UPGMA, based on data obtained with RAPD).
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Os grupos formados acima da linha de corte 
foram considerados próximos geneticamente. 
Foi possível evidenciar a separação dos indiví-
duos das populações estudadas a 82%, sendo 
notado o agrupamento dos indivíduos perten-
centes a uma mesma população. Este resultado 
mostra que os agrupamentos formados repre-
sentam as populações isoladamente. Este fato 
pode ser observado também para as subpopu-
lações I e II de Aiuruoca, demonstrando que o 
gradiente de altitude pode estar influenciando a 
distribuição de certos genótipos na área de estu-
do. Assim, para a implantação de um programa 
de melhoramento da espécie, a coleta de mate-
rial nas três áreas representaria suficientemente 
a variabilidade genética da espécie possibilitan-
do assim, futuros ganhos genéticos a serem al-
cançados. Portanto, as coletas devem ser efetua-
das em todas as áreas de ocorrência da espécie, 
respeitando a distribuição da mesma em um 
gradiente altitudinal. 

As medidas originais de distância genética e 
identidade genética de Nei (1978) estão apre-
sentadas na Tabela 4.

Os valores obtidos estão em concordância 
com aqueles encontrados para outras espécies 
alógamas tropicais. Zimback et al. (2004) rela-
taram que 12,5% da variabilidade genética em 
populações de Trichilia pallida estão contidas en-
tre suas populações. Em populações de Eugenia 
dysenterica, Zucchi (2002) observou uma diver-
gência genética de 27,03% entre dez populações 
da espécie, acessada por marcadores RAPD. Sa-
les et al. (2001) encontraram uma divergência 
genética de 28,58% entre populações de Digi-
talis minor.  Wadt (2001) verificou que 28,1% 
da diversidade genética está distribuída entre 
populações de Piper hispidinervium. 

A heterozigosidade total (HT) estimada foi 
relativamente alta (0,404), mostrando que a es-
pécie apresenta nestas populações uma reserva 
de variabilidade genética. Para Hamrick e Godt 
(1990) em espécies arbóreas que apresentam 
um ciclo longo, sistema misto de reprodução, 
um eficiente mecanismo de dispersão de pólen 
e semente e, com ampla distribuição geográfica, 
pode-se esperar altos níveis de diversidade gené-
tica total.

Para estas populações de E. erythropappus, a 
estimativa de fluxo gênico não mostrou ser sufi-
ciente para contrapor os efeitos da deriva gené-
tica, que muitas vezes é gerada pelo isolamento 
das populações naturais devido à fragmentação. 
Segundo Hartl e Clark (1997), quando o fluxo 
gênico entre populações excede quatro migran-
tes por geração, ocorre a homogeneização dos 
alelos entre estas, que funcionam como popu-
lações panmíticas. Para as subpopulações I e II 
de Aiuruoca a estimativa do fluxo foi de 3,38; 
já entre as populações de Aiuruoca e São Tomé 
das Letras esta estimativa foi de 2,79. Estes re-
sultados indicam uma relação entre o fluxo gê-
nico e a distância geográfica das populações. As 
subpopulações I e II de Aiuruoca por estarem 
distanciadas uma da outra por apenas 1260 m, 
apresentaram uma maior taxa de fluxo gênico, o 
que era de se esperar. Porém, avaliando-se esta 
taxa entre as subpopulações de Aiuruoca e a po-
pulação de São Tomé das Letras, não foi obser-

Populações Distância
genética

Identidade 
genética

Subp.I com Subp. II 0,14 0,86
Subp. I com São Tomé 0,26 0,77
Subp. II com São Tomé 0,19 0,82

Tabela 4. Medidas originais de distância genética e 
identidade genética entre populações de Eremanthus 
erythropappus. (Originals measures of genetic distance 
and genetic identity among Eremanthus erythropappus 
populations)

HT HS GST

Média 0.40 0.31 0.21
Desvio padrão 0,01 0,01 -

Tabela 5. Diversidade genética de Nei em populações 
subdivididas de Eremanthus erythropappus. (Nei’s ge-
netic diversity in subdivided Eremanthus erythropappus 
populations)

HT = diversidade genética total (heterozigosidade); HS = diversidade 
genética dentro das populações; GST = relação entre a diversidade ge-
nética entre populações e a diversidade genética total.

Os resultados sugerem que as subpopulações 
de E. erythropappus I e II amostradas em Aiuruoca 
são as mais semelhantes geneticamente, eviden-
ciando que quanto mais próximas geografica-
mente as populações estiverem, menor a distân-
cia genética entre elas. Nota-se também que a 
subpopulação II de Aiuruoca foi mais próxima 
geneticamente da população de São Tomé das 
Letras, confirmando a influência da altitude so-
bre a variabilidade genética, já que os indivíduos 
das duas populações localizam-se numa faixa de 
altitude semelhante (Aiuruoca II de 1415 a 1578 
m e São Tomé das Letras de 1306 a 1560 m). 

A distribuição da variabilidade genética entre 
e dentro das populações foi calculada de acordo 
com Nei (1978) (Tabela 5). A divergência ge-
nética foi de 0,21, demonstrando que 21% da 
variabilidade genética se encontra entre popula-
ções e 79% dentro das populações. 



103

Scientia Forestalis, n. 70, p. 97-106, abril 2006

vada uma diferença considerável entre os valo-
res obtidos, embora, estas populações estejam 
distanciadas aproximadamente em 37 km.

A distribuição espacial dos genótipos de E. 
erythropappus, dentro de cada população está 
apresentada nas Figuras 2, 3, 4.

Figura 2. Distância genética media entre todos os pares de indivíduos de Eremanthus erythropappus pertencentes 
a cada classe de distância espacial da subpopulação I. (Genetic distance among individuals in each spacial distance 
class in subpopulation I)

Figura 3. Distância genética media entre todos os pares de indivíduos de Eremanthus erythropappus pertencentes 
a cada classe de distância espacial da subpopulação II. (Genetic distance among individuals in each spacial distance 
class in subpopulation II)
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As populações estudadas demonstraram que 
a distância genética pode ser influenciada pela 
distância geográfica. Na subpopulação I de Aiu-
ruoca, na classe de 0 a 109 m, os indivíduos são 
mais próximos geneticamente, sugerindo uma 
possível estruturação de família. Nas demais 
classes a distribuição dos indivíduos demons-
trou ser aleatória. Na subpopulação II, até apro-
ximadamente 150 m de distância, os indivíduos 
demonstraram ser mais próximos geneticamen-
te, acima disto, a distribuição mostrou-se ale-
atória. Em São Tomé das Letras a distribuição 
dos indivíduos demonstra ser aleatória nas dez 
classes de distância, não evidenciando a ocor-
rência de estruturação genética nesta população. 
As subpopulações de Aiuruoca demonstraram 
a ocorrência de estruturação de famílias entre 
indivíduos mais próximos, tal fato pode estar 
diretamente associado à distribuição dos indi-
víduos nas áreas, a qual é influenciada pelo mé-
todo de dispersão bem como pela capacidade 
de E. erythropappus ser precursora na invasão dos 
campos e ambientes ainda não colonizados, for-
mando assim povoamentos quase puros.

Embora a densidade de E. erythropappus seja 
alta, os altos valores de variabilidade genética 
encontrados dentro das populações estudadas 
demonstram que a preservação destas áreas é es-
sencial para a conservação in situ e ex situ.

Figura 4. Distância genética media entre todos os pares de indivíduos de Eremanthus erythropappus pertencentes a 
cada classe de distância espacial da população de São Tomé das Letras. (Genetic distance among individuals in each 
spacial distance class in São Tomé das Letras)

Para a conservação in situ da espécie, devido 
à ocorrência de níveis de estruturação genética 
espacial nas subpopulações de Aiuruoca, pode-
se inferir que na escolha de áreas a serem man-
tidas conservadas, seja necessário um tamanho 
mínimo viável, a fim de garantir a manutenção e 
preservação da base genética desta espécie. Para a 
implantação de um programa de melhoramento 
da espécie, a coleta de sementes, deve ser feita a 
uma distância mínima de 150 m entre as árvo-
res, a fim se evitar os efeitos da estruturação ge-
nética detectada. De acordo com os resultados, 
ainda para fins de melhoramento, a conservação 
de áreas com gradiente altitudinal diferenciado 
pode garantir a manutenção da variabilidade ge-
nética. Assim, a amostragem de árvores situadas 
em diferentes gradientes de altitude pode trazer 
possíveis ganhos genéticos, uma vez que a varia-
bilidade genética demonstra ser alta entre popu-
lações localizadas em gradientes distintos. Para 
o manejo, as árvores porta-sementes devem ser 
mantidas não só considerando uma distância mí-
nima como também o gradiente altitudinal. Des-
ta forma, para garantir a perpetuação e manuten-
ção da variabilidade genética de E. erythropappus, 
populações de outras regiões do estado de Minas 
Gerais devem ser avaliadas geneticamente, a fim 
de se obter informações sobre a distribuição da 
variabilidade genética desta espécie.
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CONCLUSÕES

As populações de E. erythropappus estudadas 
possuem variabilidade genética suficiente a ser 
utilizada em programas de melhoramento e 
conservação da espécie.

As subpopulações de Aiuruoca apresentaram 
maiores taxas de diversidade genética do que a 
população de São Tomé das Letras.

Nas subpopulações de Aiuruoca o gradiente 
de altitude pode estar influenciando a distribui-
ção da variabilidade genética.

Em todas as populações a diversidade genéti-
ca é maior dentro das populações do que entre 
populações.

O fluxo gênico encontrado não demonstrou 
ser suficiente para contrapor os efeito de deriva 
genética.

Todas as populações estudadas demonstra-
ram que a distância genética pode ser influen-
ciada pela distância geográfica. Nas subpopu-
lações de Aiuruoca os resultados demonstram 
que nas menores classes de distância pode estar 
ocorrendo uma estruturação de família entre os 
indivíduos.
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