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ABSTRACT : This research aims to study the effects of the traditional management of Tabebuia
cassinoides (Bignoneaceae) on the intrapopulation genetic variability and the mating system of
a managed population at the Iguape,  SP and a natural population at the Ecological Station of
Jureia, Iguape, SP. The sampling in natural and managed populations included 11 and 10
maternal families with 10 individuals per family. The mean fixation index within populations
( $FIS

) and the fixation index over all populations ( $FIT
), were positive, high and significant

(0.259 and 0.282, respectively), suggesting a relatively high inbreeding in the populations. The
genetic divergence between populations ( $FST

) was low for the mean over loci (0.031), revealing
that approximately 97% of the genetic variability was distributed within populations. The natural
population had alleles that were absent in the managed population. For the natural and managed
populations the following estimates were obtained: observed heterozygosity ( Ho ), 0.253 (0.041)
and 0.174 (0.036); genetic diversity ( $He

), 0.314 (0.051) and 0.266 (0.049); percentage of
polymorphic loci (P), 84.6% and 76.9%; fixation index ( $f ), 0.192 (0.069) and 0.346 (0.072);
multilocus outcrossing rate ( $tm

), 0.895 (0.048) and 0.783 (0.104); self-pollinization rate ( $S ),
0.105 and 0.217, respectively. Results indicated that forestry management in this case lead to a
loss of rare aleles, a reduction in heterozigosity, genetic diversity and percentage of polymorphic
loci, an increase in the fixation index and a tendency towards an increase in the self-pollinization
rate in the managed population. Finally, evaluations of the effective population size indicated
that for the management of this forest to be genetically sustainable, at least 60 reproductive
individuals should be kept per ha.
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RESUMO: O objetivo deste trabalho foi estudar os efeitos do manejo tradicional de Tabebuia
cassinoides (Bignoneaceae) sobre a variabilidade genética intrapopulacional e o sistema de
reprodução da espécie. Para tanto, comparou-se a partir da eletroforese de isoenzimas, a
variabilidade genética e o sistema de cruzamento em uma população manejada, no município
de Iguape, SP, e uma população natural (não manejada), na Estação Ecológica da Juréia,
Iguape, SP. A amostragem na população natural e manejada incluiu 11 e 10 famílias maternas,
respectivamente, com 10 indivíduos por família. O índice médio de fixação de alelos dentro de
populações ( $FIS

) e para o conjunto das populações ( $FIT
), apresentaram valores positivos,
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altos e significativos (0,259 e 0,282), sugerindo endogamia alta nas populações. A divergência
genética entre populações ( $FST

) foi baixa para a média dos locos (0,031), revelando que aproxi-
madamente 97% da variabilidade genética encontra-se distribuída dentro das populações. Dentro
das populações, foram observados os seguintes resultados: a população natural apresentou
alelos que estavam ausentes na população manejada. Na população natural e manejada, a
heterozigosidade média observada ( $Ho

) foi de 0,253 (0,041) e 0,174 (0,036), a diversidade gênica
média ( $He

) de 0,314 (0,051) e 0,266 (0,049), a porcentagem de locos polimórficos (P) de 84,6%
e 76,9%, o índice de fixação médio ( $f ) de 0,192 (0,069) e 0,346 (0,072), a taxa de cruzamento
multilocos ( $tm

) de 0,895 (0,048) e 0,783 (0,104) e a taxa de autofecundação ( $S) de 0,105 e
0,217, respectivamente. Estes resultados mostram que o manejo florestal utilizado levou a uma
perda de alelos raros, redução na heterozigosidade, diversidade gênica e porcentagem de locos
polimórficos, aumento no índice de fixação e a tendência em aumento na taxa de autofecundação
na população manejada. Finalmente, avaliações do tamanho efetivo populacional indicaram que,
para o manejo florestal ser geneticamente sustentável, deve-se manter pelo menos 60 plantas
reprodutivas por hectare.

PALAVRAS-CHAVE : Tabebuia cassinoides, Caixeta, Isoenzimas, Manejo florestal, Taxa de cruza-
mento, Estrutura genética, Conservação genética

O manejo florestal sustentado é a explora-
ção ordenada das florestas naturais e planta-
das, visando a produção contínua de madeira.
A sustentabilidade dos programas de manejo
tem sido baseada, principalmente, em dados
dendrométricos como: incrementos em altura,
DAP, área basal e volume, obtidos em inventá-
rios florestais contínuos. No entanto, o compo-
nente genético, que é o fator responsável pelas
diferenças em produtividade, adaptação e re-
produção entre indivíduos de uma espécie, não
tem sido considerado nos programas de ma-
nejo de florestas tropicais. Praticamente,
inexistem trabalhos de manejo que considerem
o componente genético como um dos fatores
primordiais para a real eficiência dos progra-
mas, apesar do grande número de espécies
submetidas ao manejo em florestas tropicais.

O manejo envolve alterações no tamanho
populacional e nos padrões espaciais dos indi-
víduos dentro das populações (Bawa e
Krugman, 1990; Murawsky, 1995), variáveis
que, dependendo da forma trabalhada, podem
ter efeitos negativos sobre a estrutura genética
das populações de uma espécie, como a perda
de alelos raros, aumento da endogamia e re-

dução na produtividade e adaptação das gera-
ções subseqüentes. Por exemplo, a redução
drástica no tamanho das populações, através
do corte seletivo, leva à deriva genética carac-
terizada pela perda e fixação aleatória de alelos,
aumento do parentesco e da endogamia den-
tro das populações (Mettler e Gregg, 1973;
Futuyma, 1992; Ellstrand e Elam, 1993; Alvarez-
Buylla et al., 1996; Falconer e Mackay, 1997),
colocando em risco o principal objetivo dos pro-
gramas de manejo que é a produção contínua
e sustentada de madeira. Ainda, as alterações
na estrutura espacial dos indivíduos de uma
população podem levar a mudanças na densi-
dade e no comportamento dos polinizadores,
gerando alterações nos níveis de cruzamento,
como o aumento da autofecundação e conse-
qüentemente da endogamia (Bawa e Krugman,
1990; Murawsky, 1995). Em plantas alógamas,
a endogamia origina a depressão por
endogamia, que é a expressão dos genes de-
letérios em estado de homozigose, caracteri-
zada pela redução na produtividade, fertilida-
de, viabilidade das sementes, vigor e adapta-
ção (Crow e Kimura, 1970; Allard, 1971; Mettler
e Gregg, 1973; Geburek, 1986; Falconer e
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Mackay, 1997). Estudos sobre a depressão por
endogamia em espécies arbóreas têm revela-
do reduções no crescimento em altura, na or-
dem de 10 a 80%, variando de acordo com a
espécie (Fowler, 1980; Wilkox, 1983; Geburek,
1986; Wu et al., 1998; Koelewijn et al., 1999).

Dentre as muitas espécies florestais sob
manejo no Brasil, tem-se a Tabebuia
cassinoides (LAM.) D.C., conhecida como
“caixeta”. A espécie ocorre nos manguezais de
Santa Catarina ao Espírito Santo e é muito uti-
lizada como matéria prima para artesanato e
lápis, devido à leveza e maleabilidade da ma-
deira (Carvalho, 1994). A T. cassinoides é ex-
plorada pelo homem há mais de 50 anos, sen-
do que hoje muitas de suas populações já de-

sapareceram, ou apresentam-se abandonadas
devido à baixa produtividade. Assim, este estu-
do teve como propósito a caracterização gené-
tica de uma população natural e uma popula-
ção manejada de T.  cassinoides, localizadas
no Município de Iguape, SP. Os objetivos mais
específicos deste trabalho foram: a) estudar a
distribuição da variação genética entre e den-
tro das populações; b) analisar os possíveis
efeitos do manejo na variabilidade genética de
uma população natural e uma manejada; c)
estudar os efeitos do manejo sobre o sistema
de reprodução da espécie e, d) sugerir possí-
veis diretrizes de manejo e conservação para
espécie.

MATERIAL E MÉTODOS

A espécie Tabebuia cassinoides  (Lamarck) A.P.
de Candolle

A T. cassinoides (Bignoneaceae) é
perenifólia, geralmente de pequeno porte, com
3 a 13 m de altura e 10 a 30 cm de DAP. Rara-
mente atinge mais de 20 m de altura ou mais
de 50 a 100 cm de DAP nos locais pouco ex-
plorados. O tronco é irregular, geralmente tor-
tuoso e apresenta raízes aéreas na base. As
flores são hermafroditas, polinizadas principal-
mente por abelhas e a dispersão é
anemocórica. A espécie ocorre entre as latitu-
des 80 S (PE); 18030’ S (Linhares, ES) a 260 S
(Guaruva, SC), na faixa litorânea dos Estados
da BA, ES, PE, PR, RJ SP e SC. No grupo
sucessional é classificada como pioneira, ocor-
rendo em terrenos permanentemente alagados
ou encharcados. Em alguns locais formam-se
agrupamentos densos, às vezes, quase puros.
Sua freqüência é irregular e descontínua, uma
vez que tem ocorrência localizada restrita aos
locais brejosos próximos ao litoral. Ocorre na
vegetação primária alterada e na vegetação
secundária, na fase de capoeirão e floresta se-

cundária. T. cassinoides é exclusiva da Floresta
Ombrófila Densa (Floresta Atlântica), nas forma-
ções Terras Baixas e Baixo-Montana e nas For-
mações Pioneiras de influência pluvial. Nestas
formações, ocupa o extrato superior e interme-
diário. Ocorre, também, na restinga. A espécie
apresenta brotação intensa após o corte, poden-
do ser manejada pelo sistema de talhadia (Car-
valho, 1994).

Amostragem

O estudo foi realizado no Município de
Iguape, SP, em duas ocorrências naturais de T.
cassinoides: uma sem influência antrópica (po-
pulação natural) e outra que sofreu intervenção
através de manejo tradicional (população ma-
nejada). O manejo tradicional caracteriza-se
pelo corte dos indivíduos acima de 15 cm de
DAP, com posterior rebrota e/ou regeneração
por sementes, vindo o corte a seguir quando os
indivíduos regenerados alcançarem novamen-
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te o DAP mínimo comercial (15 cm), com idade
de aproximadamente 7 anos. Estas ocorrênci-
as foram amostradas de forma a representar
populações. A população natural está localiza-
da na Estação Ecológica da Juréia, Município
de Iguape, SP, de propriedade do Instituto Flo-
restal de São Paulo.

As sementes foram coletadas de 11 árvo-
res (matrizes) na população natural e de 10 na
manejada. De cada matriz foram genotipadas
10 plantas,  totalizando 110 plantas na popula-
ção natural e 100 na manejada.

A eletroforese de isoenzimas foi a horizon-
tal, conduzida em meio suporte de gel de 2/3
de amido de milho (penetrose 30) a 13%, com-
binado com 1/3 de amido de batata (Sigma). As
“corridas” foram realizadas no Laboratório de
Reprodução e Genética de Espécies Arbóreas
(LARGEA), em geladeira com temperatura de
5° C, mantendo-se a corrente constante em 35
miliamperes nos eletrodos. As enzimas foram
extraídas de tecidos foliares de plântulas com
1 ano de idade, empregando-se aproximada-
mente 20 mg de tecido de limbo foliar, 10 mg
de areia lavada, 7 mg de Polivinil Pirrolidona
(PVP 40), 7 mg de Polivinil Pirrolidona (PVP-
60) e 200 microlitros de solução de extração
número 3 de Soltis e Soltis (1989) para tecidos
com alta concentração de compostos secun-
dários. O tampão do eletrodo e do gel utilizado
foi o Histidina, pH 6,6. As isoenzimas reveladas
foram: Alfa-Esterase (a-EST-E.C. 3.1.1.1),
Fosfoglucomutase (PGM-E.C. 2.7.5.1), 6-
Fosfogluconato Desidrogenase (6PGDH-E.C.
1.1.1.44), Fosfoglucose Isomerase (PGI-E.C.
5.3.1.9), Isocitrato Desidrogenase (IDH-E.C.
1.1.1.42), Malato Desidrogenase (MDH-E.C.
1.1.1.37), Peroxidase (PO-E.C. 1.11.1.7) e
Xiquimato Desidrogenase (SKDH-E.C.
1.1.1.25). O protocolo de revalação das
isoenzimas é o mesmo apresentado por Alfenas
(1998).

Análise estatística

A diversidade genética intrapopulacional foi
caracterizada pelas freqüências alélicas,
heterozigosidade observada ( $Ho

), diversida-
de gênica esperada segundo o equilíbrio de
Hardy-Weinberg ( $He

), número médio de alelos
por loco (Â), porcentagem de locos polimórficos
( P
∧ ) e índices de fixação de Wright ( $f ) - esti-

mativas obtidas a partir do programa BIOSYS-1
(Swofford e Selander, 1989). As freqüências
alélicas foram estimadas por : $pij = nij /n.j , onde
$pij = freqüência do alelo i na população j; nij =

número de ocorrência do alelo i na população j;
n.j = número total de alelos amostrados na po-
pulação j. A $Ho

 para cada loco foi obtida por
Ho = 1 - ∑Pii, onde: Pii = freqüência do
homozigoto ii e $He

 por $He
= 1 - ∑pi 

2, onde: pi

= freqüência alélica estimada do i-ésimo alelo. A
estimativa média sobre os locos de $Ho

 e $He
foi obtida pela média aritmética entre todos os
locos analisados (monomórficos mais
polimórficos). O valor P

∧  foi estimado pela mé-
dia aritmética do número total de alelos pelo
número de locos, sendo que um loco foi consi-
derado polimórfico quando a freqüência do alelo
mais comum não ultrapassava 95%. O valor Â
em nível de loco foi obtido pela divisão do nú-
mero total de alelos pelo número total de locos.
O valor $f  foi estimado em nível de locos e
média entre locos para cada população, pelas
expressões:

$
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1  (média ponderada en-
tre locos).

O índice $f  é o valor individualizado de $FIS
.

O teste para verificar se o valor de $f  era esta-
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tisticamente diferente de zero, em nível de loco,

foi o χ²= n $f 2 (k-1), com GL = [k(k-1)]/2, onde:
$f  = índice de fixação, n = número total de indi-

víduos amostrados e k é o número de alelos (Li

e Horvitz, 1953). Para a média ponderada so-

bre os locos usou-se o teste z = ( $f - 0)/ $σ f ,

onde: $f  = média de $f  entre os locos, $σ f  =

erro padrão da média de $f  ( $σ f  = $ /
$

σ
f

l ,

sendo l o número de locos observados), de acor-

do com Loiselle et al. (1995). O valor $σ f  foi

obtido pelo método de reamostragem

“Jackknife” segundo Sokal e Rohlf (1981). Caso

z ≥ 1,96 ou 2,58, rejeita-se a hipótese de que $f
= 0, em nível de 5 e 1% de significância, res-

pectivamente.

A distribuição da variabilidade genética en-
tre e dentro das populações foi caracterizada
pelas estatísticas F de Wright, segundo a
metodologia de Nei (1977). Esta estatística ad-
mite que todos os desvios de panmixia sejam
exclusivamente devidos aos efeitos da deriva
genética e do sistema reprodutivo. Assim, as
estatísticas F podem ser obtidas a partir dos
conceitos de heterozigosidade observada e
esperada, onde: $Ho

 é a heterozigosidade
média observada dentro das populações; $HS
é a heterozigosidade média esperada segundo
EHW nas populações e $HT

 é a
heterozigosidade média esperada segundo
EHW para o conjunto das populações. Assim,
define-se $FIS

 como:

$

$ $

$

F
H H

HIS
S O

S

= −
, ( − ≤ ≤1 1$FIS

),

onde: $FIS
 é o desvio da proporção de

heterozigotos observados do esperado segun-
do o EHW dentro das populações, ou o índice
médio de fixação de alelos dentro das popula-
ções. Este parâmetro corresponde a média do
íncide $f  individual de cada populações;

$

$ $

$

F
H H

HIT
T O

T

= −
, (− ≤ ≤1 1$FIT

),

onde: $FIT
 é o desvio da proporção de

heterozigotos observados dentro das popula-
ções do esperado segundo EHW para o con-
junto das populações, ou o índice médio de fi-
xação de alelos para o conjunto das popula-
ções;

$

$ $

$

F
H H

HST
T S

T

= −
,  (0 1≤ ≤$FST

),

onde: $FST
 é o desvio da proporção de

heterozigotos esperados segundo o EHW do
total das populações, da proporção de
heterozigotos esperados segundo o EHW den-
tro das populações, sendo também uma medi-
da de divergência genética entre populações.
Os valores médios de $FIS

, $FIT
 e $FST

 foram
obtidos pela média ponderada dos locos. Os
testes de significância dos valores de $FIS

 e
$FIT

, em nível de loco e média de locos, foram
os mesmos anteriormente apresentados para
estimar a significância de $f . Para testar a
significância de $FST

, para cada loco, aplicou-
se o χ² = 2n $FST

(k-1), GL = (k-1)(s-1), onde: n =
número médio de indivíduos amostrados nas
populações (média aritmética), k = número de
alelos e s = número de populações (Workman
e Niswander, 1970). O erro padrão da média
de $FIS

, $FIT
 e $FST

 foi obtido pelo método de
reamostragem “Jackknife” (Sokal e Rohlf,
1981). Para verificar se estes valores médios
eram significativamente diferentes de zero, uti-
lizou-se o teste z, conforme descrito anterior-
mente para a estimativa média de $f .

As taxas de cruzamento unilocos e
multilocos foram estimadas para as populações
pelo programa MLTR (“Multilocos”) de Ritland
(1997), baseado no modelo de cruzamento mis-
to de Ritland e Jain (1981). O modelo assume
que as plântulas resultam de uma mistura de
cruzamentos aleatórios e autofecundação, cujas
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pressuposições básicas são: (1) que o conjunto
de pólen é homogêneo para os cruzamentos com
todos os genótipos maternos; (2) que os alelos
de diferentes locos segregam independentemen-
te e (3) que os locos não são afetados pela sele-
ção ou mutação entre o evento reprodutivo e a
análise (Ritland e Jain, 1981; Ritland, 1990). Para
estimar o erro padrão da taxa de cruzamento
unilocos e multilocos, para a população, o pro-
grama utilizou o método “boostrap”, onde a uni-
dade de amostragem foram as plantas dentro
das famílias. Utilizaram-se 500 reamostragens
dentro das famílias, com base em Ritland (1997).
O teste de homogeneidade das freqüências
alélicas do pólen e óvulos foi realizado através
da estimativa de $FST

 de Wright (1965). A
significância de $FST

 foi dada pelo teste de χ²

(Workman e Niswander (1970), conforme já des-
crito anteriormente para a análise das estatísti-
cas F.

O tamanho efetivo de populações ( $Ne
) foi

estimado de acordo com Vencovsky (1997),
considerando que o parentesco entre indivídu-
os é baixo em populações naturais. Assim, o
valor $Ne

 foi calculado para cada população
pela formula: $Ne

 = n/(1+ $f ), onde n é o tama-
nho amostral e $f  é o índice de fixação de
Wright. A partir da relação $Ne

/n estimou-se o
número de indivíduos que representam um $Ne
de 20 e 50 plantas de uma população panmítica
ideal (população grande de cruzamentos alea-
tórios). O intervalo de confiança de $Ne

 (95 %
de probabilidade) foi obtido do intervalo de con-
fiança do $f .

RESULTADOS

Eletroforese de isoenzimas

A análise de eletroforese de isoenzimas per-
mitiu a obtenção de 17 locos, distribuídos em 8
sistemas isoenzimáticos. Desses 17 locos, 13
apresentaram resolução passível de interpreta-
ção, segundo os princípios de segregação
mendeliana. A PGI revelou duas zonas de ativi-
dade enzimática (locos), uma mais catódica
(Pgi-1), desprezada devido à baixa qualidade
de resolução, e uma mais anódica (Pgi-2), in-
terpretada como um loco polimórfico de expres-
são dimérica constituído por três alelos. A PGM
também apresentou duas zonas de atividade
(Pgm-1 e Pgm-2) interpretadas como dois locos
polimórficos de expressão monomérica e cons-
tituídos de 3 alelos. O sistema MDH apresen-
tou três zonas de atividade, uma mais catódica
(Mdh-1), desprezada da análise devido a pro-
blemas de resolução, e duas mais anódicas
(Mdh-2 e Mdh-3), analisadas como locos
polimórficos de expressão monomérica, cons-
tituídos por dois alelos. É interessante chamar
a atenção para o fato que na literatura (ver Soltis
e Soltis, 1989; Kephart, 1990) a MDH e a PGM,

têm-se mostrado diméricas para a maioria das
espécies. A PRX apresentou uma zona de ati-
vidade catódica (Prx-1) e uma zona de ativida-
de anódica (Prx-2). Ambos os locos mostraram
ter expressão monomérica e foram constituí-
dos por dois alelos. A α-EST. apresentou quatro
zonas de atividade, sendo as duas mais catódicas
(α-Est.1 e α-Est. 2) interpretadas como locos
polimórficos de expressão monomérica, onde a
mais catódica apresentou 4 alelos e a anterior
apresentou 3 alelos. As duas zonas mais
anódicas (α-Est. 3 e α-Est. 4) foram despreza-
das da análise devido à baixa resolução. A IDH
apresentou uma só zona de atividade (Idh-1),
interpretada como um loco polimórfico de ex-
pressão dimérica, constituído por dois alelos. A
6PGDH apresentou dois locos, o mais catódico
(6Pgdh-1) era polimórfico e de expressão
dimérica, com três alelos, e o mais anódico
(6Pgdh-2) era monomórfico com um alelo fixa-
do. A SKDH apresentou um só loco (Skdh-1),
polimórfico de expressão monomérica com três
alelos. A partir desses 13 locos foram feitas as
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estimativas das freqüências alélicas e dos diver-
sos parâmetros caracterizadores da estrutura
genética intra e interpopulacional e do sistema
de reprodução da espécie.

Variabilidade genética entre e dentro de
populações

Analisando-se as freqüências alélicas (Ta-
bela 1), verifica-se que a população natural apre-
sentou alelos que estão ausentes na popula-
ção manejada, por exemplo: o alelo 4 no loco α-

Est-1; o alelo 3, no loco α-Est-2 e o alelo 3, no
loco 6Pgdh-1. No geral, os alelos que foram
mais freqüentes ou raros em um loco, em uma
população, também o foram na outra, exceção
apenas nos locos α-Est-1 e α-Est-2, enquanto
na população natural o alelo mais freqüente era
o 2 e na manejada era o alelo 3.

O índice médio de fixação dentro de popula-
ções ( $FIS

) apresentou valores positivos altos e
significativamente diferentes de zero em seis
(Pgi-2, Mdh-2, Prx-1 Prx-2, α-Est-2 e Skdh-1)
dos 12 locos avaliados (Tabela 2). O loco 6Pgdh-

População População

Loco Alelo Natural Manejada Loco Alelo Natural Manejada

Pgi-2 ααααα-Est-2

1 0,659 0,712 1 0,388 0,657

2 0,314 0,242 2 0,573 0,343

3 0,027 0,045 3 0,039 0,000

Pgm-1 6Pgd-1

1 0,857 0,948 1 0,877 0,974

2 0,100 0,036 2 0,105 0,026

3 0,043 0,016 3 0,018 0,000

Pgm-2 Skdh-1

1 0,898 0,915 1 0,868 0,763

2 0,017 0,032 2 0,127 0,215

3 0,085 0,053 3 0,005 0,022

Mdh-2 6Pgd-2

1 0,714 0,753 1 1,000 1,000

2 0,286 0,247

Mdh-3 Idh-1

1 0,808 0,900 1 0,982 0,970

2 0,192 0,100 2 0,018 0,030

Prx-1 ααααα-Est-1

1 0,545 0,775 1 0,337 0,635

2 0,455 0,225 2 0,375 0,290

Prx-2 3 0,269 0,075

1 0,841 0,719 4 0,019 0,000

2 0,159 0,281

Tabela 1 . Freqüências alélicas em 13 locos isoenzimáticos em duas populações de  T.  cassinoides.

(Allele frequencies in 13 isozyme loci in two populations of  T. cassinoides).
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2 foi excluído desta análise por apresentar um
alelo fixado em ambas as populações, o que,
não acrescentaria nenhuma informação adicio-
nal à análise. Três locos apresentaram valores
negativos, porém, não estatisticamente diferen-
tes de zero (Pgm-1, α-Est-1, Idh-1). O índice de
fixação para o conjunto das populações ( $FIT

)
apresentou, em nível de loco, um comportamen-
to muito similar ao $FIS

, indicando poucas dife-
renças genéticas entre as populações. Ambos
os índices $FIS

 e $FIT
 apresentaram, para a

média dos locos, valores positivos, altos e signi-
ficativos (0,259 e 0,282, respectivamente), com
uma pequena superioridade para o $FIT

, eviden-
ciando endogamia alta devido ao sistema de re-
produção e deriva genética. A medida de diver-
gência genética entre populações ( $FST

) foi bai-
xa em todos os locos, bem como para a média
(0,031). Entretanto, apesar de baixa, foi signifi-
cativa para os locos Pgm-1, Prx-1, α-Est-1, α-

Est-2, 6Pgdh-1, Skdh-1 e para a média dos
locos, portanto, não podendo ser negligenciada.

Variabilidade genética intrapopulacional

A heterozigosidade observada ( $Ho
) e a di-

versidade gênica ( $He
) foram altas em quase

todos os locos, em ambas as populações (Ta-
bela 3), sendo no entanto, maiores na popula-
ção natural do que na manejada. O valor médio
estimado de $Ho

 sobre os locos para a popu-
lação natural foi de 0,253 (0,041) e para a ma-
nejada de 0,174 (0,036), valores estatisticamen-
te diferentes, de acordo com seus desvios pa-
drões. A $He

 média foi de 0,314 (0,051) para a
natural e de 0,266 (0,049) para a manejada,
valores não estatisticamente diferentes. O erro
padrão da média de $Ho

 e $He
 mostrou que

estas estimativas foram significativamente di-
ferentes entre si na população natural. O nú-
mero médio de alelos por loco não foi diferente

Locos $FIS
a $FIT

 a $FST
 b

Pgi-2 0,306 ** 0,310 ** 0,005 ns

Pgm-1 -0,103 ns -0,083 ns 0,018 *

Pgm-2 0,040 ns 0,042 ns 0,002 ns

Mdh-2 0,470 ** 0,471 ** 0,002 ns

Mdh-3 0,086 ns 0,101 ns 0,017 ns

Prx-1 0,493 ** 0,523 ** 0,059 **

Prx-2 0,648 ** 0,656 ** 0,022 ns

α-Est-1 -0,008 ns 0,046 ns 0,054 **

α-Est-2 0,248 * 0,293 ** 0,061 **

Idh-1 -0,026 ns -0,025 ns 0,001 ns

6Pgdh-1 0,108 ns 0,134 ns 0,029 *

Skdh-1 0,283 ** 0,294 ** 0,016 *

Média c 0,259 (0,075)** 0,282 (0,075)** 0,031 (0,009)**

( ) Erro padrão da média; * significativo a 5% de probabilidade; **
significativo a nível de 1% de probabilidade; a: Li & Horvitz (1953); b:
Workman e Niswander (1970); c: teste Z.

Tabela 2 . Estatísticas F de Wright em duas populações de T. cassinoidse.

(Wright’s F-Statistics in two populations of T. cassinoides).
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entre as populações (2,5 para a população natu-
ral e 2,3 para manejada), porém, a porcentagem
de locos polimórficos, que mede diversidade
genética entre locos, foi consideravelmente maior
na população natural (84,6%) relativamente à
manejada (76,9%). O índice de fixação ( $f ) foi
significativamente diferente de zero em cinco
locos na população natural (Pgi-2, Mdh-2, Prx-
1, Prx-2 e Skdh-1) e em oito na população ma-
nejada (Pgi-2, Pgm-2, Mdh-2, Prx-1, Prx-2, α-
Est-2, 6Pgdh-1 e Skdh-1). A média de $f  sobre
os locos, apesar de positiva e significativa nas
duas populações, foi consideravelmente maior
na manejada (pop. natural 0,192 [0,069]; pop.
manejada 0,346 [0,072]). De acordo com erro
padrão destas estimativas, a diferença entre po-

pulações é significativa. Na população natural
detectaram-se alguns valores de $f  negativos e
relativamente altos (Pgm-1=-0,122; a-Est-1 = -
0,108), contudo, não significativos. Os valores
de $f  significativos sugerem desvios do EHW,
portanto também de cruzamentos aleatórios.

Sistema de cruzamento

O desvio padrão das freqüências alélicas dos
óvulos e do pólen (Tabela 4) foi baixo para a
maioria dos locos, em ambas as populações,
indicando suficiência amostral. Um dos pres-
supostos do modelo de cruzamento misto de
Ritland e Jain (1981) é que o pólen seja homo-

σ : desvio padrão; * e **: significativo a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente; a: Um loco foi considerado
polimórfico quando a freqüência do alelo mais comum não excedeu a 0,95. b: Li  e Horvitz (1953); c: teste Z.

População natural - Juréia População manejada - Iguape

Locos n $He
Ho

$f  b n $He
Ho

$f  b

Pgi-2 110 0,469 0,300 0,360 ** 99 0,434 0,323 0,256 **

Pgm-1 70 0,255 0,286 -0,122 ns 96 0,100 0,104 -0,040ns

Pgm-2 59 0,187 0,203 -0,086 ns 94 0,160 0,128 0,200 *

Mdh-2 110 0,411 0,227 0,447 ** 91 0,374 0,187 0,500**

Mdh-3 107 0,311 0,290 0,067 ns 95 0,181 0,158 0,127 ns

Prx-1 110 0,498 0,218 0,562 ** 100 0,351 0,210 0,402 **

Prx-2 69 0,270 0,174 0,355 ** 32 0,411 0,063 0,847 **

a-Est-1 104 0,677 0,750 -0,108 ns 100 0,510 0,440 0,137 ns

a-Est-2 103 0,522 0,427 0,182 ns 99 0,453 0,303 0,331 **

Idh-1 110 0,036 0,036 -0,014 ns 100 0,058 0,060 -0,026 ns

6Pgdh-1 110 0,220 0,209 0,050 ns 98 0,050 0,031 0,380 **

Skdh-1 110 0,321 0,173 0,253 ** 93 0,372 0,258 0,308 **

Média 98,6) 0,314 0,253 0,192 **c 92,1 0,266 0,174 0,346 **c

σ (5,2) (0,051) (0,041) (0,069) (5,1) (0,049) (0,036) (0,072)

Â 2,5(0,2) 2,3(0,2)

P
∧ 84,6 76,9

Tabela 3 .Tamanho da amostra (n), diversidade gênica ( $He
), heterozigosidade observada ( $Ho

), índice de

fixação ( $f ), número médio de alelos por loco (Â) e porcentagem de locos polimórficos ( P
∧ ) para duas populações

de T.  cassinoides.

(Sample size (n), gene diversity ( $He
), observed heterozygosity ( $Ho

), fixation index ( $f ), average of number

alleles per locus (Â) and percentage of polymorphic loci (P
∧ ) per two populations of  T.  cassinoides).
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População natural - Juréia População manejada - Iguape

Locus Alelo Pólen Óvulos $FST
Pólen Óvulos $FST

Pgi-2 1 0,709 (0,064) 0,632 (0,075) 0,737 (0,051) 0,571 (0,064)

2 0,267 (0,064) 0,316 (0,075) 0,005 0,228 (0,047) 0,286 (0,085) 0,021

3 0,024 (0,012) 0,053 (0,003) [2] 0,035 (0,021) 0,143 (0,072) [2]

Pgm-1 1 0,812 (0,052) 0,895 (0,033) 0,925 (0,034) 0,867 (0,046)

2 0,099 (0,040) 0,053 (0,033) 0,010 0,039 (0,029) 0,067 (0,044) 0,007

3 0,089 (0,043) 0,053 (0,003) [2] 0,037 (0,015) 0,067 (0,002) [2]

Pgm-2 1 0,908 (0,067) 0,889 (0,045) 0,887 (0,030) 0,857 (0,061)

2 0,024 (0,021) 0,056 (0,032) 0,002 0,047 (0,021) 0,071 (0,040) 0,002

3 0,069 (0,058) 0,056 (0,033) [2] 0,066 (0,025) 0,071 (0,050) [2]

Mdh-2 1 0,635 (0,086) 0,778 (0,082) 0,025 0,804 (0,063) 0,714 (0,088) 0,011

2 0,365 (0,086) 0,222 (0,082) [1] 0,196 (0,063) 0,286 (0,087) [1]

Mdh-3 1 0,790 (0,081) 0,833 (0,107) 0,003 0,859 (0,055) 0,933 (0,000) 0,015

2 0,210 (0,081) 0,167 (0,107) [1] 0,141 (0,055) 0,067 (0,000) [1]

Prx-1 1 0,595 (0,099) 0,611 (0,070) 0,000 0,791 (0,058) 0,786 (0,088) 0,000

2 0,405 (0,099) 0,389 (0,070) [1] 0,209 (0,058) 0,214 (0,088) [1]

Prx-2 1 0,829 (0,041) 0,944 (0,035) 0,033 0,000 0,000

2 0,171 (0,041) 0,056 (0,035) [1] 0,000 0,000

α-Est-1 1 0,347 (0,075) 0,368 (0,127) 0,608 (0,104) 0,114 (0,081)

2 0,325 (0,127) 0,421 (0,116) 0,376 (0,103) 0,214 (0,086)

3 0,289 (0,117) 0,158 (0,067) 0,009 0,017 (0,002) 0,071 (0,037) 0,021

4 0,038 (0,024) 0,053 (0,003) [3] 0,000 0,000 [2]

α-Est-2 1 0,505 (0,091) 0,556 (0,089) 0,589 (0,074) 0,643 (0,090)

2 0,492 (0,091) 0,440 (0,089) 0,003 0,411 (0,074 ) 0,357 (0,090) 0,003

3 0,003 (0,001) 0,004 (0,001) [1] 0,000 0,000 [1]

Idh-1 1 0,976 (0,020) 0,947 (0,003) 0,006 0,949 (0,030) 0,933 (0,000) 0,001

2 0,024 (0,020) 0,053 (0,003) [1] 0,051 (0,030) 0,067 (0,000) [1]

6Pgd-1 1 0,852 (0,056) 0,842 (0,057) 0,982 (0,009) 0,929 (0,042)

2 0,124 (0,057) 0,105 (0,057) 0,001 0,018 (0,009) 0,071 (0,042) 0,017

3 0,024 (0,018) 0,053 (0,003) [2] 0,000 0,000 [1]

Skd-1 1 0,856 (0,045) 0,789 (0,062) 0,733 (0,073) 0,667 (0,085)

2 0,132 (0,046) 0,158 (0,062) 0,006 0,195 (0,052) 0,267 (0,085) 0,005

3 0,012 (0,008) 0,053 (0,002) [2] 0,072 (0,054) 0,067 (0,000) [2]

Tabela 4 . Estimativas das freqüências alélicas dos óvulos e do pólen em duas populações de T.  cassinoides.

(Estimates of the allele frequencies of ovules and pollen for two populations of T. cassinoides).

( ) Desvio padrão; [ ] Graus de liberdade entre parênteses.
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gêneo para todos os cruzamentos na popula-
ção. A divergência genética entre óvulos e pó-
len ( $FST

) foi baixa e não significativa para to-
dos os locos, em ambas as populações, evi-
denciando que o pólen foi homogêneo para os
cruzamentos individuais das árvores maternas.
A taxa de cruzamento multilocos (Tabela 5) foi
de 0,895 (0,048) para a população natural e de
0,783 (0,104) para a manejada, revelando que
a T. cassinoides apresenta um sistema misto
de reprodução, com alogamia preferencial, isto
é, combina cruzamentos com autofecundação.
Observando-se o erro padrão da média $tm

, ve-
rifica-se que estes são diferentes de 1,0, por-
tanto a taxa de autofecundação é significativa
em ambas as populações. As diferenças entre
$tm

- $ts
 foram significativas na população natu-

ral, revelando cruzamento entre indivíduos apa-
rentados. A julgar pelo erro padrão da média de
$tm

 entre populações, pode se considerar que
não há diferenças significativas entre estas es-
timativas.

Tamanho efetivo de populações

A estimativa do tamanho efetivo
populacional ( $Ne

) foi obtida, supondo-se que
as populações são grandes (>100 indivíduos)
e o parentesco entre indivíduos dentro das po-
pulações é baixo (próximo a zero), logo não
existem clones dentro das populações. A pre-
sença de parentesco nas populações leva a
redução no $Ne

, portanto as estimativas apre-
sentadas na Tabela 6, são “otimistas” quando à

População $tm
$ts

$tm
 - $ts $s

Natural - Juréia 0,895 (0,048) 0,720 (0,062) 0,175 (0,040) 0,105

Manejada - Iguape 0,783 (0,104) 0,690 (0,090) 0,092 (0,048) 0,217

Tabela 5 . Taxa de cruzamento multilocos ( $tm
), unilocos ( $ts

), entre aparentados ( $tm
- $ts

) e

autofecundação (
$s) em populações de T. cassinoides.

(Multilocus outcrossing rate ( $tm
), singlelocus rate ( $ts

), crossing rate among relatives ( $tm
-

$ts
) and self-pollination rate (

$s) in populations of  T. cassinoides).

( ) Erro padrão da média.

representatividade genética das populações. Os
resultados (Tabela 6) evidenciaram altos valo-
res para o $Ne

 e para a relação $Ne
/n, em es-

pecial para a população natural. Na população
natural a representatividade genética da amos-
tra foi de 84% e na manejada de 74%. A maior
representatividade genética na população na-
tural foi devido ao seu menor coeficiente de
endogamia (0,192). As estimativas do $Ne

 para
20 e 50 plantas mostraram que para a popula-
ção natural é necessário a preservação, em
média, de 24 e 59 porta-sementes, respectiva-
mente. Na população manejada estes valores
foram de 27 e 76 porta-sementes. A grande
amplitude no intervalo de confiança da estima-
tiva de $Ne

, para ambas as populações, está
associada ao desvio padrão da média de $f
nas populações.

População $Ne
$Ne

/n $Ne
 (20) 

1 $Ne
 (50)

 1

Natural 92,3 0,84 23,8 ± 3,1 59,0 ± 7,6

Manejada 74,3 0,74 26,9 ± 3,2 75,2 ± 7,9

Tabela 6 . Tamanho efetivo populacional ( $Ne
 ), relação

entre tamanho efetivo e tamanho da amostra ( $Ne
/n) e

tamanho efetivo considerando amostras de 20 e 50 plantas

( $Ne (n)) em populações de T.  cassinoides.

(Effective population size ( $Ne
), ratio between effective

size and sampling size ( $Ne
/n) and effective size consid-

ering samples os 20 and 50 plants ( $Ne (n)) in  T.

cassinoides).

1. Intervalo de confiança a 95 % de probabiliddade.
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DISCUSSÃO

A distribuição da variabilidade genética en-
tre e dentro de populações revelou que 96,9%
da variabilidade encontra-se distribuída dentro
das populações e 2,9% entre populações. Este
padrão de estrutura genética está de acordo
com as predições da literatura que mostram que
as espécies arbóreas tropicais que se reprodu-
zem por alogamia ou por sistema misto (com-
binam alogamia e autogamia) e que têm dis-
persão de sementes e pólen a longas distânci-
as, mantêm a maior proporção de sua variabili-
dade genética dentro das populações (Hamrick
e Godt, 1990). Reis (1996), estudando popula-
ções de uma espécie arbórea tropical comum,
Euterpe edulis, encontrou em progênies de qua-
tro populações, localizadas na região de Iguape,
que 98% da variabilidade genética estava dis-
tribuída dentro das populações. Moraes (1993),
estudando progênies de Myracroduon
urundeuva em duas populações, uma em flo-
resta natural e outra secundária, detectou que
97,9% da variabilidade encontrava-se dentro
das populações. A baixa diferenciação entre a
população natural e a manejada indica que a
intervenção, até este momento, não causou
grandes mudanças na estrutura genética das
populações. O que ocorreu foi a perda de al-
guns alelos de baixa freqüência (raros), os quais
são de grande importância evolutiva para a es-
pécie, mas contribuem pouco na estimativa da
divergência genética entre populações ( $FST

).
Em um estudo de seleção de clones de
Eucalyptus grandis,  Mori (1993) detectou a
perda de alelos de freqüência inferior a 5%,
usando uma intensidade de seleção de 40% e
de alelos com freqüência inferior a 17%, quan-
do a intensidade de seleção foi de 17%. De for-
ma semelhante, Hamrick (1991), comparando
16 populações naturais de Pinus taeda com 2
pomares de sementes melhorados, observou
a perda de, aproximadamente, 40% dos alelos
com a seleção. Apesar de se tratarem de tra-
balhos de seleção artificial, estes, assim como

o presente estudo, mostram que a redução do
tamanho das populações leva à perda de alelos
de baixa freqüência, sendo tanto maior a perda
quanto maior for a redução do tamanho da po-
pulação.

Os níveis de diversidade gênica ( $He
) apre-

sentados pelas populações de T. cassinoides
(Tabela 3) podem ser considerados altos se
comparados com outras espécies arbóreas tro-
picais. Hamrick e Godt (1990) estimaram em
0,157 a $He

 de espécies de polinização
entomofílica e dispersão de sementes
anemocórica. Loveless e Hamrick (1987), es-
tudando 8 espécies arbóreas tropicais, estima-
ram a $He

 média em 0,241. Já Murawski e
Hamrick (1991) obtiveram, para espécies
arbóreas tropicais comuns, uma $He

 média de
0,146 e para as espécies raras de 0,136. Estes
resultados comparados com os aqui obtidos dei-
xam perfeitamente claro os altos níveis de vari-
abilidade genética apresentados pela espécie,
o que possivelmente decorre de suas caracte-
rísticas, tais como: ser uma espécie comum,
de alta densidade espacial e apresentar efici-
entes mecanismos de dispersão de genes (pó-
len e sementes), permitindo assim, uma inten-
sa troca gênica entre e dentro de populações.
Altos níveis de variabilidade genética possibili-
tam a ocorrência de um grande número de no-
vas combinações genotípicas, aumentando o
potencial evolutivo das espécies, pela maior ca-
pacidade de adaptação às possíveis mudanças
ambientais.

Os resultados mostraram que a variabilida-
de genética foi menor na população manejada
(Tabela 3) devido à perda de alelos raros e à
heterogeneidade nas freqüências alélicas dos
locos Pgi-2, Pgm-1, Mdh-2, Mdh-3, Prx-1, α-Est-
1, α-Est-2 e 6Pgdh-1. Tal resultado era espera-
do, dado que o corte seletivo leva à exclusão
de muitos genótipos e conseqüentemente à
perda de alelos, como já discutido anteriormen-
te. Entretanto, como a T. cassinoides se rege-
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nera por rebrota, após o corte, os genótipos não
são efetivamente eliminados das populações,
pelo manejo, mas sim excluídos dos eventos
reprodutivos, entre a fase de corte e a fase em
que a regeneração entra novamente em repro-
dução. A redução da população reprodutiva,
pelo manejo, causa um efeito conhecido como
gargalo genético, que é o afunilamento da base
genética da população, tendo como conse-
qüências a deriva genética, caracterizada pela
perda de alelos de baixa freqüência, o aumen-
to do grau de parentesco e dos níveis de
endogamia dentro das populações (Ellstrand e
Elam; 1993). Na população manejada, estas
conseqüências já foram detectadas, como a
perda de alelos raros (três alelos), aumento da
autofecundação (0,217) e de endogamia ( $f  =
0,346). A tendência destes efeitos é diminuir
gradualmente da fase em que as rebrotas tor-
nam-se reprodutivas e passam, mesmo que em
menor proporção, a contribuir para as freqüên-
cias gênicas das gerações subseqüentes, até
a fase em que as plantas atingem novamente o
DAP de 15 cm, quando são novamente explo-
radas. Este quadro deixa claro que as freqüên-
cias alélicas das próximas gerações sempre
serão dominadas pelas freqüências alélicas das
porta-sementes, devido a estas produzirem
maior quantidade de pólen e óvulos. Para tan-
to, a determinação do número de porta-semen-
tes a serem mantidos por hectare é de funda-
mental importância e deve ser baseado em da-
dos genéticos a fim de minimizar os efeitos ad-
versos da deriva genética.

A análise do sistema de reprodução sugere
que a T. cassinoides se reproduz preferencial-
mente por cruzamento, porém gerando natu-
ralmente uma certa proporção de sementes por
autofecundação e cruzamentos entre aparen-
tados. Esta última forma de reprodução gera
endogamia de uma forma menos drástica que
a autofecundação efetiva. Os níveis de
endogamia detectados pelo índice $f , apesar
de serem altos para as duas populações (natu-

ral = 0,192; manejada = 0,346), foram muito su-
periores para a população manejada. Em um
estudo similar, comparando populações natu-
rais e exploração de Shorea megistophylla no
Sri Lanka, Murawski et al. (1994) encontraram
diferenças nos níveis de endogamia entre as
populações e alterações no comportamento
reprodutivo das populações manejadas, como
o aumento da autofecundação. A endogamia
pode ser causada por autofecundação, cruza-
mento entre aparentados, ou mais raramente
por seleção contra heterozigotos. No caso da
população manejada de  T. cassinoides, os ní-
veis de endogamia podem ser explicados prin-
cipalmente pelo aumento na taxa de
autofecundação e, em menor proporção, pelos
cruzamentos entre aparentados, contrariamente
à população natural, onde a autofecundação foi
menos pronunciada mas os cruzamentos entre
aparentados foram maiores. Tendo em vista que
o manejo elimina dos eventos reprodutivos um
grande número de indivíduos, deixando apenas
as 20 árvores de maior diâmetro por hectare,
como porta-sementes e plantas com DAP abai-
xo de 15 cm, que produzem uma menor quan-
tidade de óvulos e pólen do que as plantas de
maior desenvolvimento, menor é a probabilida-
de de indivíduos aparentados participarem do
evento reprodutivo na população. Por isso tam-
bém se reduzem as chances de serem gera-
das plantas por cruzamentos entre aparenta-
dos, mas aumenta a probabilidade de ocorrer
autofecundação, devido à maior distância entre
as plantas remanescentes. Possivelmente o
manejo também cause alterações no compor-
tamento dos polinizadores, aumentanto a pro-
babilidade de autofecundação (Murawski,
1995). Na população natural, como não existe
a retirada de indivíduos e a densidade
populacional é alta, maior é a probabilidade dos
indivíduos espacialmente próximos serem apa-
rentados.

Levando em conta que a espécie combina
reprodução sexuada com assexuada (propaga-
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ção vegetativa), e caso não existam mecanis-
mos de auto-incompatibilidade na espécie, uma
certa proporção da taxa de autofecundação
detectada certamente é decorrente de “cruza-
mento” entre clones idênticos. É possível que
uma parte dos indivíduos que apresentam ní-
veis altos de endogamia não venham a se es-
tabelecer efetivamente ou se tornem
reprodutivos nas populações, sendo eliminados
pela seleção natural durante seu desenvolvi-
mento. Todavia, a persistência ou o aumento
drástico dos níveis de endogamia por deriva
genética, autofecundação e cruzamento entre
aparentados, poderá levar à redução na produ-
tividade e capacidade reprodutiva (perda de vi-
gor, capacidade adaptativa, redução no cresci-
mento, geração de plantas estéreis etc.) e por
fim, à erosão genética nas populações, tornan-
do-a propensa à extinção. Caso isto se esten-
da a todas as populações a sobrevivência da
espécie poderá ficar comprometida.

A alta taxa de cruzamento na população
natural (0,895) e a grande quantidade de se-
mentes produzidas anualmente pela espécie
sugere que a reprodução assexuada

(vegetativa) é apenas um mecanismo de manu-
tenção dos níveis de variabilidade genética após
o processo de colonização e sobrevivência de
indivíduos, em caso de danos mecânicos (que-
bra, tombamento, raios etc), caso contrário, a
espécie não despenderia tanta energia para rea-
lizar a reprodução sexuada. Os cruzamentos
ampliam a variabilidade genética, portanto,  a
reprodução sexuada é um mecanismo muito
importante para perpetuação e evolução da es-
pécie.

A eliminação total das porta-sementes e a
redução do DAP mínimo de corte para 12 cm,
que é a proposta atual dos manejadores, pode-
rá, com o passar das gerações, levar à degra-
dação genética e a reduções na produtividade
das populações sob manejo, dado que, nos pri-
meiros anos, após a exploração, muitas plan-
tas não participarão dos eventos reprodutivos
(não estarão reprodutivamente maduras) e a
produção de sementes será muito reduzida nas
áreas manejadas, colocando a T. cassinoides
em risco de extinção, como ocorreu com tan-
tas outras espécies florestais tropicais.

CONSIDERAÇÕES FINAIS

Tendo em vista que as estimativas do $Ne
foram obtidas considerando que o parentesco
entre plantas é baixo em condições naturais,
seria mais seguro tomar-se o $Ne

 de 50 como
referência para a determinação do número míni-
mo de porta-sementes por hectare a serem man-
tidos pelo manejo. Dessa forma, aumentar-se-ia
o número de porta-sementes de 20 para aproxi-
madamente 60 árvores por hectare, o que
corresponde a um $Ne

 de 50 plantas não apa-
rentadas de uma população panmítica ideal (pop.
grande de cruzamentos aleatórios). Assim, em
cada hectare manejado, preservar-se-ia o $Ne
mínimo (50) aceitável para a conservação de uma
espécie no curto prazo, para que não ocorra a
perda de alelos raros por deriva genética (Frankel
e Soulé, 1981). Considerando-se os apontamen-

tos de Marquesini (dados não publicados), que
observou a existência de aproximadamente 324
árvores por ha com DAP acima de 15 cm, a pre-
servação de 60 porta-sementes por ha represen-
taria a preservação de 18,5% do total de plantas
com DAP maior que 15 cm, garantindo a explo-
ração de aproximadamente 80,0% do restante
de indivíduos. Como pode ser verificado, a inten-
sidade de exploração seria alta (80% dos indiví-
duos), garantindo uma boa produção para os
manejadores. Entretanto, atenta-se para o fato
de que as plantas preservadas como porta-se-
mentes devem estar em plena fase reprodutiva e
distribuídas uniformemente por toda a área dos
caixetais, a fim de otimizar os cruzamentos e
reduzir a probabilidade de selecionar clones idên-
ticos e indivíduos aparentados. Sugere-se, tam-
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bém, que as porta-sementes sejam selecionadas
para melhor forma do fuste (mais reto), dado que
este caracter, na maioria das espécies arbóreas,
tanto temperadas como tropicais, apresentam
herdabilidade média ( $hi

2 ≅ 0,5), permitindo bons
progressos genéticos através da seleção massal.
Ainda, o aumento no número de matrizes me-
lhoraria o aspecto da distribuição espacial dos
indivíduos, bem como, possivelmente, o com-
portamento dos polinizadores, reduzindo a
autofecundação, melhorando a probabilidade de
cruzamentos, pela menor distância entre as plan-
tas e, principalmente, aumentando o número de
indivíduos contribuintes para as freqüências
alélicas das próximas gerações, reduzindo as-

sim as chances de perda de alelos por deriva
genética.

Finalmente, considerando que a maior parte
da variabilidade genética encontra-se dentro das
populações de T. cassinoides, para reduzir os
danos do manejo sobre as populações da espé-
cie, seria importante conservar in situ algumas
populações com altos níveis de variabilidade
genética, servindo estas como fonte de variabili-
dade para que a espécie siga seu curso evolutivo
natural e ainda, como populações base para fu-
turos programas de melhoramento genético com
a espécie.

CONCLUSÕES

A distribuição da variabilidade genética en-
tre e dentro de populações revelou que 96,9%
da variabilidade encontra-se distribuída dentro
das populações e 2,9% entre populações. A di-
vergência genética entre a população manejada
e a natural, apesar de baixa, foi estatisticamen-
te significativa.

O manejo tradicional causou a perda de
alelos raros, redução na heterozigosidade, di-
versidade gênica, porcentagem de locos

polimórfico e aumento no coeficiente de
endogamia. Também foi detectada a tendência
de aumento na taxa de autofecundação na po-
pulação manejada, em comparação à natural.

Os resultados gerais sugerem que, para se
obter um manejo sustentável do ponto de vista
genético, seria necessário aumentar o número
de indivíduos mantidos como porta sementes
de 20 para 60 plantas por hectare.
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