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ABSTRACT — (Genetic diversity, inbreeding and gene flow in a small fragmented population of Copaifera langsdorffii).
The aim of this work was to study the seed and pollen immigration rate and dispersal distance in a Copaifera langsdorffii
Desf. small population fragment, based on the polymorphism at eight microsatellite loci. All 47 adult trees and 65 subadults
found in the fragment were mapped and genotyped. Adults had a lower total number of alleles per locus (142) than subadults
(164). A total of 20 alleles were exclusive to adults and 41 to subadults. Adults had significantly lower genetic diversity and
higher inbreeding (4 = 17.75 + 0.51; A, = 8.97 £ 0.27;F = 0.191 = 0.017) than subadults (4 = 20.5 £ 0.65; 4, = 10.86 = 0.29;
F=0.119 £ 0.013). The probability of exclusion of the first parent overall loci was high (Pie parene = 0.9994), showing that
the eight microsatellite loci have high power to resolve paternity tests. From the 65 subadults, the maternal parent could be
identified for 12 and both maternal and paternal parents for only two individuals, indicating a pollen and seed immigration of
81% (m ) and 97% (m,,,), respectively. These results evidenced a high rate of gene flow in the past. The mean distance
of seed dispersal was 38.4 m, and nearly 58% of seeds were dispersed up to 30 m. The results evidence that the population
present high levels of genetic diversity, due to high seed and pollen immigration that occurred in the past.

sementes.
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RESUMO — (Diversidade genética, endogamia e fluxo génico em pequena populagio fragmentada de Copaifera langsdorffii).
O objetivo deste trabalho foi investigar a taxa de imigracdo e a distadncia de dispersdo de poélen e sementes em uma pequena
populagdo fragmentada de Copaifera langsdorffii Desf., com base no polimorfismo de oito locos microssatélites. Foram
mapeadas ¢ genotipadas todas as 47 arvores adultas e 65 subadultas existentes no fragmento. Adultos tinham um total nimero
menor de alelos (142) do que subadultos (164), sendo 20 alelos exclusivos aos adultos ¢ 41 aos subadultos. Adultos tinham
significativamente menor diversidade genética e maior endogamia (4 = 17,75 + 0,51; /fe =8,97+0,27;F=0,191 + 0,017) do
que subadultos (4 = 20,5 + 0,65; /fe =10,86+0,29;:F=0,119 + 0,013). O poder de exclusdo do primeiro parente foi alto para o
conjunto de locos nos adultos (P,. 5,0 = 0,9994), mostrando que estes oito locos microssatélites tém alto poder de resolver testes
de parentescos. Dos 65 subadultos, foi encontrado o parental materno para 12 e o materno e paterno para apenas dois individuos,
0 que indica uma taxa de imigragdo de sementes € polen na populagdo de 81% (m,,,,,.,) € 97% (m, ), respectivamente. Estes
resultados sugerem uma alta taxa de fluxo génico no passado. A distancia média de dispersdo de sementes foi de 38,4 m. Os
resultados evidenciam que a populagdo apresenta altos niveis de diversidade genética, devido a uma intensa taxa de imigragao
de sementes e polen.
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regeneragdo natural podem ajudar a evidenciar estes
processos. Por exemplo, White et al. (2002), usando
locos microssatélites observaram em sementes coletadas
de polinizagdo aberta em fragmentos de Swietenia humilis
um aumento de fluxo de pdlen entre os fragmentos,
indicando que a fragmentagao nao isolou as populagdes.
Em contraste, Jump & Penuelas (2006) observaram na
regeneragdo de fragmentos de Fraxinus excelsa um
aumento nos niveis de endogamia em comparagdo a
geracdo adulta, em populagdes de florestas continuas,
demonstrando claramente os efeitos da fragmentagao
afetando as geragdes subseqiientes pelo processo de
deriva genética.

O fluxo génico via pdlen e sementes ¢ um dos
fatores mais importantes influenciando a estrutura
genética de espécies arboreas (Smouse & Sork 2004,
Robledo-Arnuncio & Gil 2005, Sork & Smouse 2006).
A determinagdo da influéncia do movimento do polen
sobre o tamanho efetivo da populagdo reprodutiva, ou
tamanho da vizinhanga requer detalhada analise do
sistema de reproducdo das populagdes. Estudos t€m
sido eficientemente conduzidos com base em marcadores
genéticos altamente polimorficos, como microssatélites.
Alguns desses estudos tém mostrado que o poélen pode
mover-se a distancias consideraveis entre plantas
dentro de populagdes e que o fluxo de genes dentro
de populacdes é muitas vezes alto (White et al. 2002,
Hardesty et al. 2006, Carneiro et al. 2007, Bittencourt &
Sebbenn 2007, Isagi et al. 2007, Bacles & Ennos 2008,
Lacerda et al. 2008, Silva et al. 2008), embora outros
tenham mostrado justamente o oposto (Sork & Smouse
2006, Naito et al. 2008, Pakkad et al. 2008).

O género Copaifera ¢ composto por 72 espécies,
das quais 16 sdo endémicas do Brasil, ocorrentes
principalmente na Amazonia e no Cerrado (Alencar 1982,
Veiga Junior & Pinto 2002). As copaibas sao nativas da
regido tropical da América Latina. Sdo encontradas na
regido que se estende do México ao norte da Argentina
e também na Africa Ocidental (Carvalho 2003).
Copaifera langsdorffii Desf. (Leguminosae, subfamilia
Caesalpinioideae), conhecida popularmente por copaiba,
pau-d’6leo, podoi, cupatba e cupiliva é uma arvore
tropical, hermafrodita, polinizada por insetos (abelhas
Apis melifera, Trigona sp e outros insetos), que apresenta
um sistema misto de reproducdo, mas com predominio
de polinizacdo cruzada (Carvalho 2003, Oliveira et al.
2002). Sao arvores de crescimento lento que alcangam
40 metros de altura, até 100 cm de didmetro a altura do
peito e podem viver até 400 anos (Carvalho 2003). A
madeira é propria para fabricagdo de pegas torneadas e de
marcenaria em geral (Carvalho 2003). A arvore também

¢ utilizada na fabricag@o de carvao e pelas industrias de
construgdo civil e naval (Carvalho 2003).

Atualmente, a ocorréncia de Copaifera langsdorffii
no Estado de Sdo Paulo restringe-se a pequenos
fragmentos isolados por culturas agricolas e pecudria
intensiva. Assim, o objetivo deste estudo foi investigar
o fluxo génico por pdlen e sementes em uma pequena
populagao de Copaifera langsdorffii localizada no
Bosque Municipal de Sdo José do Rio Preto, utilizando
locos microssatélites e analise de parentesco. O estudo
foi conduzido com base em um censo da populagao,
amostrando-se arvores adultas e subadultas. Aqui, as
seguintes questoes foram acessadas: 1) existem clones
na populagdo? ii) existem diferengas nos niveis de
diversidade genética entre arvores adultas e subadultas?
iii) qual foi a taxa de imigracdo de sementes e pdlen
nos subadultos? iv) quais os padroes e a distancia de
dispersao de sementes e pélen dentro do fragmento?

Material e métodos

O estudo foi conduzido no Bosque Municipal de Sao José
do Rio Preto (20°46°44.14” S, 49°21°17.70” W), o qual ¢ um
pequeno remanescente de 4,8 ha de floresta estacional semi-
decidua, localizado nas imediagodes periféricas do municipio.
O clima da regido € tropical, com inverno seco e verao umido.
A altitude ¢ de 489 m e a precipitacdo media anual varia
de 16 a 241 mm. A temperatura media anual ¢ de 25,3 °C,
com media minima de 18,9 °C e a maxima ¢é de 27,8 °C. A
fragmentacdo da regido ocorreu entre 60 e 80 anos atras e
atualmente a populag@o encontra-se geograficamente isolada.
Observando-se o entorno do bosque verifica o intenso estado
de devastacdo das florestas naturais para o cultivo de cana de
acucar. O fragmento ¢ fisicamente isolado pela cidade no seu
lado leste e sul e por plantios de cana de agticar no lado norte
se oeste. Praticamente ndo existem mais florestas na regido.
Um simples exemplar isolado da espécie foi encontrado
na beira de uma rodovia a 1,2 km do bosque. A populacao
do bosque foi também explorada pelo corte seletivo de
arvores. As arvores de Copaifera langsdorffii se encontram
distribuidas por toda a area do parque. No bosque podem ser
observados desde individuos regenerantes até¢ individuos com
grandes dimensdes, atingindo proximo a 1 m de didmetro a
altura do peito (DAP).

Para estes estudos foram amostradas, mapeadas
(georeferenciadas com um GPS) e medidas para o diametro a
altura do peito (DAP) todas as arvores existentes no fragmento.
Foram encontradas 112 arvores, com DAP variando de 15
a 93 cm. Tecidos foliares e cambio do tronco das maiores
arvores foram amostradas para as analises genéticas.

Acextracdo de DNA foi efetuada com base na metodologia
de Doyle & Doyle (1990) modificada por Ciampi et al. (2000),
para Copaifera langsdorffii. Procedeu-se amplificagdo dos
oito locos microssatélites através de reacdes da polimerase em



Revista Brasil. Bot., V.33, n.4, p.599-606, out.-dec. 2010 601

cadeia (PCR) utilizando condigdes semelhantes as descritas
por Ciampi et al. (2000). As rea¢des de amplificacdo foram
realizadas em termociclador marca Eppendorf (AG). Os locos
amplificados foram separados sob condi¢des desnaturantes em
gel desnaturante de poliacrilamida 5%, corado com nitrato de
prata (20%). Segundo protocolo de Sanguinetti et al. (1994).
A visualizacdo dos produtos de amplificagdo foi feita com
nitrato de prata (20%) segundo protocolo de Sanguinetti
et al. (1994). Fragmentos de diferentes mobilidades foram
considerados alelos diferentes.

A diversidade genética para amostra dos adultos e
subadultos da populagdo foi caracterizada para o nimero
total de alelos nos locos e sobre todos os locos (k), nimero
médio de alelos por locos (4), nimero efetivo de alelos nos
locos e média por locos (4,), heterozigosidade observada
(H,) e esperada em Equilibrio de Hardy-Weinberg (H).
O erro padrdo da média, calculado por reamostragem
jackknife entre locos para estes parametros foi utilizado
para verificar diferengas entre as médias de adultos e
subadultos. Os niveis de endogamia dentro das amostras
foram quantificados pelo indice de fixacdo (F) de acordo
com o método de Weir & Cockerham (1984). A significancia
estatistica dos valores de F foi testada por permutagdo
(10000). Aplicou-se também neste caso uma corre¢io
seqiiencial de Bonferroni para multiplas comparagdes para
evitar falsos positivos. Todas estas analises foram rodadas
utilizando o programa Fstat 2.9.3.2. (Goudet 1995). A
presenca de clones foi avaliada utilizando uma analise
de identidade ¢ o programa CERVUS 3.0 (Marshall et al.
1998, Kalinowski et al. 2007).

As estimativas do fluxo génico historico a partir do
poélen e de sementes (subadultos) foram realizadas utilizando
analise de parentesco ¢ o programa CERVUS 3.0. As analises
de maternidade e parentesco foram conduzidas a partir dos
gendtipos de 65 subadultos (DAP < 40 cm) e dos 47 gendtipos
dos adultos (DAP>40 cm). O fluxo génico critico ou a
probabilidade de encontrar um candidato compativel como
pai ou mae de um individuo dentro da popula¢do quando
o verdadeiro pai ou mae encontra-se fora da populagdo,
foi calculado segundo método de Dow & Ashley (1998).
Como todas as arvores da populag@o tinham o seu genotipo
determinado e sua posi¢ao espacial conhecida, as plantas
que tiveram o pai determinado dentro das popula¢des foram
utilizadas para determinar as distdncias minima, maxima,
média ¢ mediana de dispersdo de pdlen e sementes na
populagdo. Quando um subadulto tinha apenas um candidato
determinado dentro da populacdo, este foi considerado
como o candidato materno e a distdncia entre a posi¢ao
do candidato a mae e o subadulto foi usado para inferir a
distancia de dispersdo de sementes. Quando um genotipo
subadulto tinha dois candidatos determinados dentro da
populacdo, o candidato localizado mais proximo ao subadulto
foi considerado como o parental materno ¢ o mais distante
como o parental paterno. Estas suposi¢des foram baseadas
no fato de que a dispersdo primaria das sementes ocorre por
gravidade e o pdlen ¢ disperso primariamente por abelhas.

Assim, subadultos devem provavelmente estar mais proximo
da arvore mde do que da arvore paterna ¢ as estimativas
obtidas vao representarem uma minima distancia de dispersao
de sementes. Este método ¢ o que tem sido o mais utilizado
na literatura corrente quando ndo ¢ possivel distinguir com
precisdo o parental materno do paterno, como no caso de
espécies bissexuais (Dow & Ashley 1998, Schueler et al.
2006, Nakanishi ef al. 2008). Neste caso, foram extraidas as
informagoes referentes a distancia de dispersdo de sementes
e distancia de dispersdo de pdlen, a qual correspondeu a
distancia entre o candidato a pai ¢ o candidato a mae. A taxa
de imigrac¢do de polen e sementes (m) foi calculada como
a proporc¢ao de sementes que ndo tiverem um candidato a
pai ou mae determinada dentro das populagdes (n
em relacdo ao total de sementes genotipadas (7,,,) dentro
da. populagio, (= Ty M) (Burczyk et al. 1996,
Burczyk et al. 2004, Smouse & Sork 2004). Também foi
estimado o coeficiente de coancestria (Loiselle et al. 1995)
entre os subadultos ¢ os putativos parentes maternos e
paternos determinados por analise de parentesco, utilizando-
se o programa Spagedi (Hardy & Vekemans 2002). O valor
esperado para o coeficiente de coancestria entre um pai € um
filho é de 0,25.

im[gran/e)

Resultados e discussao

Existem indicios de que Copaifera langsdorffii
possa se regenerar vegetativamente a partir das raizes.
Contudo, a inspe¢do dos genotipos microssatélites ndo
indicou a presenca de clones na populagdo, visto que
nenhum dos genotipos era idéntico.

A populagdo de Copaifera langsdorffii apresentou
um alto nivel de diversidade genética para os locos
analisados. Os adultos tinham um menor niimero total
de alelos (142) do que o observado nos subadultos (164),
sendo 20 alelos exclusivos nos adultos e 41 nos subadultos
(tabela 1). Esse grande niimero de alelos exclusivos nos
adultos sugere a ocorréncia de deriva genética entre o
processo de reproducao e regeneragdo e que nem todos
os individuos aptos a deixarem descendentes estdo se
reproduzindo. J4 o maior nlimero de alelos exclusivos
nos subadultos, sugere fluxo génico ou que os parentais
ndo se encontram mais na populacao.

O numero efetivo de alelos por loco (4,) foi menor
do que o numero médio de alelos por locos (k) em ambos
adultos e subadultos (tabela 1), indicando que muitos
alelos sao raros (freqiiéncia < 0,05). Todos os indices
de diversidade genética, juntamente com o indice de
fixagdo foram significativamente diferentes entre adultos
e subadultos, de acordo com o erro padrdo da media a
95% de probabilidade (tabela 1). A estimativa do numero
médio de alelos por locos (k), o numero efetivo de
alelos por loco (4,), a heterozigosidade observada ()
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Tabela 1. Diversidade genética e endogamia em locos microssatélites de arvores adultas ¢ subadultas de Copaifera langsdorffii. k
¢ o niimero total de alelos em cada loco e para todos os locos; 4, ¢ o numero efetivo de alelos nos locos; H, ¢ a heterozigosidade
esperada em Equilibrio de Hardy-Weinberg; H, ¢ a heterozigosidade observada; F'¢é o indice de fixagdo; P ¢ o probabilidades
de excluir o primeiro parente (quando nenhum dos parentes ¢ conhecido).

1° Parente

Table 1. Genetic diversity and inbreeding in microsatellite loci of Copaifera langsdorffii adult and subadult trees. & is the total
number of alleles in each locus and for all loci; 4, is the effective number of alleles per locus; H, is the expected heterozigosity

in Hardy-Weinberg equilibrium; H, is the observed heterozigosity; F is the fixation index; P

first parent (when no one of the relatives is known).

is the power to exclude the

1° Parente

Loco k A, H, H, F Propuronte

Adultos (N =47)
CLO1 20 9,52 0,933 0,895 -0,042 0,369
CL02 23 9,43 0,702 0,894 0,215* 0,364
CLO06 10 5,03 0,383 0,801 0,522%* 0,559
CL20 11 7,58 0,800 0,868 0,078 0,445
CL27 18 9,26 0,761 0,892 0,147* 0,369
CL32 24 14,49 0,810 0,931 0,130* 0,271
CL34 20 6,99 0,702 0,857 0,181%** 0,449
CL37 16 9,43 0,596 0,894 0,333** 0,374
Média 17,75* 8,97 0,711 0,879 0,191%** -
EP s, +0,51 +0,27 + 0,026 + 0,004 +0,017 -
Total 142 - - - - 0,9994

Subdultos (N = 65)
CLO1 28 12,66 0,892 0,921 0,031 -
CL02 26 12,66 0,738 0,921 0,199** -
CL06 12 6,33 0,547 0,842 0,350%** -
CL20 13 6,58 0,833 0,848 0,018 -
CL27 17 11,63 0,754 0,914 0,175%* -
CL32 29 14,29 0,897 0,930 0,035 -
CL34 20 10,99 0,933 0,909 -0,026 -
CL37 19 11,76 0,746 0,915 0,185%* -
Média 20,5* 10,86 0,792 0,900 0,119%* -
EP s, + 0,65 +0,29 +0,012 + 0,003 +0,013 -
Total 164 - - - — -

EP g, = calculado por reamostragem jackknife entre locos / calculated by jackknife resampling among loci. *P < 0,05. ** P < 0,01. * = Numero médio de

alelos nos locos (4) / Average number of alleles per locus (4).

e a heterozigosidade esperada (H,) foram maiores nos
subadultos do que nos adultos, enquanto que a estimativa
do indice de fixacdo (F) foi menor nos subadultos que
nos adultos. Isso mostra que os subadultos tém maior
diversidade genética e menor endogamia do que os
adultos. Este resultado foi inesperado, visto que a hipotese
inicial era de que existia algum tipo de selecdo contra
homozigotos entre a fase juvenil e adulta e, portanto,
existiam menores niveis de diversidade genética e maior
endogamia nos subadultos do que nos adultos. Uma
explicacdo para este resultado é de que os subadultos
representam a recombinagdo entre muitos genotipos de
uma populagdo muito maior do que a constituida pelos
atuais adultos e que foi dizimada durante o processo de
fragmentac@o e corte seletivo de arvores.

O indice de fixacdo foi positivo e significativamente
diferente de zero em seis locos nos adultos, quatro
locos nos subadultos e para média dos locos em ambos
adultos e subadultos (tabela 1), sugerindo desvios das
proporg¢des do equilibrio de Hardy-Weinberg, devido
a excesso de homozigotos, provavelmente endogamia.
Copaifera langsdorffii é espécie predominantemente de
cruzamento, embora uma certa taxa de autofecundagao
(8%) e de cruzamentos entre parentes (4%) tem sido
detectados em populagdes naturais (Oliveira et al.
2002). Ambas autofecundagdo e cruzamento entre
parentes geram endogamia, embora o cruzamento
entre parentes gere uma taxa muito menor do que a
autofecundag@o. A autofecundagao pode gerar no minimo

50% de endogamia a cada geragdo [F,,, = 0,5s(1 + F)),
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em que, F,, e F, sdo a endogamia nas progénies e
na populagdo parental ¢ s é taxa de autofecundagao],
enquanto que o cruzamento entre parentes gera sob
cruzamentos aleatdrios uma endogamia a uma taxa de
igual ao coeficiente de coancestria na geracao parental
(Sebbenn 2006). Assim, a endogamia observada nos
adultos poderia ter sido originada do cruzamento entre
irmaos-completos (0, =0,25) e nos subadultos do
cruzamento entre meios-irmaos (0 ,, = 0,125).

Outra explicacdo para os altos niveis de endogamia
observados em ambos adultos ¢ subadultos pode ser
a presen¢a de alelos nulos segregando nos locos
microssatélites. Alelos nulos aumentam o namero
de individuos supostamente homozigotos, visto que
apenas um dos alelos amplifica em caso de plantas
heterozigotas para o alelo nulo. Existem fortes indicios
da segregagdo de alelos nulos nesses locos. No entanto,
para detectar a presenca de tais alelos ¢ necessario
estruturas de progénies de arvores matrizes de genotipo
conhecido, o que ndo foi possivel obter até o momento.
Outra explicagdo alternativa para estes altos niveis de
endogamia ¢ a presenga do efeito Wahlund, devido a
presencga de estrutura genética espacial.

A probabilidade de fluxo génico critico (polen
externo a populagdo que tem o gendtipo multilocos
que também poderia ter sido gerado por uma arvore
local da populacdo) foi baixo para o primeiro parente
[0,028 = (1-0,9994%7)]. Assim, o nimero de subadultos
que poderiam terum adulto ndo parente dentro da area, mas
com genotipo compativel, quando o verdadeiro parente
estava fora da area foi calculado em 1,8 (65 x 0,028).
Este resultado indica que o fluxo génico critico ndo
afeta substancialmente a estimativa de dispersdo de
pélen e sementes por analise de parentesco. Ainda,
inspecionando os gendtipos dos adultos, verificou-se
que ndo existem dois genotipos iguais na populagao,
ou seja, todos os 47 adultos tinham um gendtipo unico,
o que favorece o estudo de fluxo génico por analise de
parentesco e maternidade, visto que mostra que em geral
poucos candidatos parentes poderao ser confundidos nas
analises e, portanto, espera-se que apenas o verdadeiro
parente seja determinado dos candidatos.

Dos 65 subadultos amostrados foi encontrado o
parental materno para 12 e o materno e paterno para
apenas dois, 0 que sugere uma taxa de imigragdo de
sementes e polen na populacdo de 81% (m,,,,,..) de 97%
(m,,,), Tespectivamente (tabela 2). Essas sementes que
ndo tiverem nenhum dos parentes determinados dentro da
populagdo, provavelmente representam pdlen e sementes
de arvores que viviam ou vivem fora da populagdo, ou
de arvores que viviam na presente populagao e foram

cortadas, considerando que este Parque sofreu corte
seletivo de arvores.

A alta taxa historica observada de imigracdo de
sementes e polen era esperada, visto que a referida
populagdo no passado, quando estes subadultos se
estabeleceram, encontrava-se inserida dentro de uma
floresta continua. Contudo, como a populagao foi também
explorada pelo corte seletivo de arvores é possivel que
alguns parentes que ocorriam na populacdo tenham
sido cortados. A dispersdao de sementes em Copaifera
langsdorffii é feita por gravidade, ao redor das arvores
matrizes e por animais, principalmente aves, como
o tucanugu (Ramphastos toco), a gralha-do-campo
(Cyanocorax cristatellus) e o sabia-larangeira (Turdus
rufiventris). Estas aves engolem o arilo e regurgitam
as sementes. Entretanto, € bem possivel que estas aves
facam isso, ainda nas copas das arvores ou abaixo
das arvores, de onde coletam as sementes, de forma
a dispersar as sementes ndo tdo distantes da matriz.
O macaco muriqui (Brachyteles arachnoides) e o
macaco-prego (Cebus apella nigritus) também atuam
provavelmente como dispersores (Mendonga Filho
1996), mas devido a fragmentagao intensa da regido, €
possivel que estes ndo ocorram mais na regido. Assim, a
alta taxa histdrica de imigragdo de semente e pdlen pode
ser explicada pela fragmentagdo e pelo corte seletivo
de arvores, ou seja, os parentais paternos € maternos
de muitos dos subadultos, provavelmente, no passado
ocorriam no entorno do fragmento ou dentro desse, mas
foram cortados.

Para os subadultos que tiveram pelo menos um
putativo parente determinado dentro da populagdo, a
distancia de dispersdo de sementes varioude 0,8 a 110 m,
com média de 38,4 m (tabela 2). Aproximadamente 58%
das sementes foram dispersas até 30 m (figura 1), embora
uma alta taxa também (33%) tenha sido dispersas na
distancia de 70 m da putativa arvore materna.

O coeficiente de coancestria esperado entre pais €
filhos ¢é de 0,25, o que significa que em média, existem
25% de genes idénticos por descendéncia entre estes
individuos. A estimativa do coeficiente de coancestria
entre subadultos e as putativas maes determinadas por
analise de parentesco variaram de 0,219 a 0,538, com
média de 0,349 (tabela 2), refor¢cando a hipotese destes
individuos serem realmente parentes. Ja o coeficiente de
parentesco entre os dois subadultos e os putativos pais
determinados foi de 0,257 € 0,213, com média de 0,235
(tabela 2), também confirmando este parentesco. Em
todos os casos o intervalo de confianga a 95% do erro
das estimativas, indica que estas sdo significativamente
diferentes de zero. Essas diferencas dos valores estimados
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Tabela 2. Dispersao realizada de sementes e polen em uma populacdo de Copaifera langsdorffii.

Table 2. Accomplished seeds and pollen dispersal in a Copaifera langsdorffii population.

Fluxo génico

Distancia (m) Coancestria (0,,)

Subadultos n Dentro Imigracao Média Min-Max Media Min-Max
Sementes 65 12 (18,5%) 53 (81,5%) 38,4 0,8-110 0,349 0,219-538
Polen 65 2 (3,1%) 63 (96,9%) 118 93-143 0,235 0,213-257
0.35 1

0.30 1

In |

10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 110
Classe de distancia (m)

Figura 1. Distancia de dispersdo de sementes determinada por
analise de parentesco nos subadultos.

Figure 1. Seed dispersal distance determinated by parentage
analysis in subadults.

para o esperado (0,25) se devem as dificuldades em estimar
parentesco usando marcadores genéticos. Por exemplo, o
cruzamento entre duas plantas heterozigotas para alelos
diferentes em determinado loco, uma com gendtipo A A,
e outra com o genodtipo A;A, pode gerar filhos com
genotipo A A, e A,A,. Atente para o fato de que estes
dois filhos sdo filhos do mesmo pai e mesma mae, isto €,
sa0 parentes no grau de irmaos completos, mas possuem
alelos totalmente diferentes, e a estimativa de coancestria
entre estes dois filhos daria um valor zero, enquanto
que o valor esperado seria também de 0,25. Contudo,
quando varios locos sdo usados simultaneamente, o valor
médio sobre os locos tende ao valor esperado. Assim,
pode ser considerar que as estimativas obtidas refletem
o parentesco esperado entre pais e filhos.
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