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RESUMO: Estimaram-se os niveis de variabilidade genética em uma populagéo de Myracro-
druon urundeuva, para a conservacao genética in situ e ex situ, utilizando-se da técnica da
PCR (reacédo de polimerase em cadeia) com o marcador genético AFLP (polimorfismo de
comprimento de fragmentos amplificados). As sementes para os testes de progénies foram
coletadas em 30 arvores (matrizes) de polinizagéo livre na Estagdo Ecoldgica de Paulo de
Faria — SP. A partir deste material genético, foram instalados trés testes de progénies na
Fazenda de Ensino e Pesquisa da Faculdade de Engenharia de llha Solteira — UNESP, lo-
calizada em Selviria — MS. A analise por marcador genético foi realizada por trés diferentes
combinagdes de iniciadores EcoRI-Msel, resultando num total de 137 bandas polimorficas,
formando uma tabela de dados binarios. Esses dados foram utilizados para analise da di-
vergéncia genética e distancia entre progénies. Foram detectados altos niveis de divergéncia
genética entre progénies, sendo que 16,2% da variabilidade genética encontrava-se entre
progénies e 83,8%, dentro de progénies, indicando desvios de cruzamentos aleatorios. O
agrupamento das progénies, a partir das distancias genéticas, sugere que progénies deri-
vadas de arvores préximas tendem a ser mais similar entre si. Isto mostra a possibilidade da
populacdo de origem das sementes estar geneticamente estruturada.
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ABSTRACT: Levels of genetic variability for in situ and ex situ genetic conservation were
estimated in a population of Myracrodruon urundeuva using the PCR (polymerase chain re-
action) technique with the AFLP (Amplified fragment-length polymorphism) genetic marker.
Seeds for progeny tests were collected from 30 open-pollination trees (matrices) at Paulo de
Faria Ecological Station — SP. From this genetic material, three progeny tests were installed
on the Teaching and Research Farm of Ilha Solteira Faculty of Engineering — University of
Sao Paulo State (UNESP), which is located in Selviria — MS, Brazil. The analysis by genetic
marker was conducted with three combinations of different starters EcoRI-Msel, resulting in a
total number of 137 polymorphic bands, thus forming a table of binary data. These data were
used for the analysis of genetic divergence and distance between progenies. High levels
of genetic divergence were observed among families. Based on the Analysis of Molecular
Variance (AMOVA), it was shown that 16.2% of genetic diversity is found among progenies
and 83.8% within progenies, which suggests deviances of random matings. The grouping of
progenies, based on genetic distances, suggests that progenies deriving from trees which are
close to each other tend to be more similar. This, in turn, indicates that the population originat-
ing the seeds may be genetically structured.
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INTRODUCAO

Myracrodruon urundeuva Fr. All. (Anacardia-
ceae) é uma espécie didica polinizada por insetos.
Popularmente, é conhecida como aroeira, sendo
encontrada em diversos biomas do Brasil, com
excecao da Regido Amazénica e estados mais ao
sul do Brasil. Também ha ocorréncia de popula-
¢bes na Bolivia, Paraguai e Argentina, nas forma-
¢bes do Chaco (RIZZINI, 1971; LORENZI,1992).
Aexploracdo de sua madeira deve-se a excelente
qualidade, marcada pela dureza e imputrescibili-
dade em contato com o solo (SANTIN e LEITAO
FILHO, 1991). Desse modo, 0 seu uso ocorre na
maior parte dos cercados e construgdes rurais
instaladas pelo interior de todo o Pais. Também
foi muito utilizada na rede de transmisséo elétrica
brasileira, antes do uso de postes de concreto.

Devido as suas qualidades, a procura pela
madeira levou a redugao do tamanho das popu-
lagdes naturais e, em muitos casos, dizimando-
as totalmente. Novas perspectivas quanto a sua
utilizagdo vém sendo realizadas, como a sua ca-
pacitacdo medicinal. Com isso, novas diretrizes
quanto a sua extragdo podem ser desenhadas.

Estrategicamente, a sustentabilidade das flo-
restas combina a conservagao da biovariabilida-
de e variabilidade com interesses econdmicos e
fins sociais. Para a sobrevivéncia das populagdes
naturais de uma espécie, pressupde-se a manu-
tencdo do dinamismo demografico e de sua es-
trutura genética, assim como das interagdes com
outras espécies do ecossistema. Para isso, os
estudos sobre a ecologia das espécies sdo ne-
cessarios, especialmente quando tratam de as-
pectos de dinamica e movimento de alelos (TO-
RIBIO e CELESTINO, 2000). A caracterizagao
dos niveis de variabilidade e estrutura genética
e o conhecimento da dindmica do movimento dos
alelos proporcionam as bases necessarias para a
execucéo de estratégias que tratam de maximizar
0 aproveitamento em programas de melhoramen-
to e conservagao genética (RAJORA, 1999).

Estudos da variabilidade genética em popu-
lagBes naturais de plantas em regides tropicais
demonstram que estas preservam grandes quan-
tidades de variabilidade dentro das populagoes,
comparando-se com as existentes em outros am-
bientes, e a distribuicdo da variabilidade genética
natural € influenciada por fatores como modo de
reproducdo das espécies, sistema de cruzamen-
to, tamanho efetivo da populagao, distribuigdo
geografica e fluxo génico (PAIVA, 1998).

Na area de conservagdo genética, estudos
vém demonstrando que a redugdo das popula-
¢bes naturais tem levado a uma perda de genes
adaptados a ambientes especificos de ocorréncia
das espécies arboreas. A redugéo continua no ta-
manho das populacdes as submete a perdas de
variabilidade genética, por deriva genética (SEB-
BENN e ETTORI, 2001). A deriva pode causar a
depressédo por endogamia e conseqiientemen-
te, reduzir a capacidade adaptativa, fertilidade,
vigor, porte e produtividade, entre outras coisas
(ALLARD, 1971; RITLAND, 1996).

A variabilidade genética é a base da biodiver-
sidade e pode ser acessada por meio de mar-
cadores genéticos. A utilizagdo de marcadores
genéticos em estudos populacionais de espécies
arbdreas tem demonstrado tratar-se de ferramen-
ta altamente potencial. A reacdo de polimera-
se em cadeia (PCR), introduzida por Saiki et al.
(1985), foi desenvolvida para analisar o polimor-
fismo genético em nivel de DNA, a qual envolvia
diagnosticos e melhoramento genético de plantas
e animais. Em M. urundeuva os primeiros estudos
com marcadores genéticos envolviam a utilizagdo
de isoenzimas (MORAES, 1992), RAPD e sequ-
éncia de cpDNA (REIS, 1999). Porém, outras téc-
nicas moleculares vém sendo propostas, como,
por exemplo, o marcador AFLP (Polimorfismo
de Comprimento de Fragmentos Amplificados)
(VOS et al., 1995). Essa metodologia € tecnica-
mente acessivel, gerando um grande ndmero de
marcadores polimorficos (GAIOTTO et al., 1997)
devido, principalmente, a especificidade de reso-
lugdo, ao poder de amostragem da digestdo com
enzimas de restricdo e a rapidez e praticidade de
detecgao dos polimorfismos via PCR (FERREIRA
e GRATTAPAGLIA, 1998). Entretanto, por ter a
expressao genética dominante, apresenta menos
informacgdes por locos comparado aos marcado-
res moleculares co-dominantes.

Este trabalho teve como objetivo caracterizar,
pelo uso de marcador genético AFLP, a variabili-
dade genética de uma populagéo natural de M.
urundeuva, a partir de suas progénies, para fins
de conservagéo genética in situ e ex situ.

MATERIAL E METODOS

Amostragem

Este trabalho avalia a variabilidade genética
de um banco ex situ de M. urundeuva. O banco
esta localizado na Fazenda de Ensino e Pesqui-
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sa da Faculdade de Engenharia de llha Solteira
- UNESP, no municipio de Selviria - MS, e cor-
responde a trés testes de progénies, combinando
diferentes numeros de espécies, no delineamento
de blocos casualizados. Para a implantagéo dos
ensaios, foram coletadas sementes de poliniza-
¢ao aberta em 30 arvores-matrizes de uma po-
pulagdo natural de M. urundeuva localizada na
Estagao Ecoldgica do Instituto Florestal em Paulo
de Faria — SP, que corresponde ao banco de con-
servagao genética in situ. A identificagdo numé-
rica dada as progénies, quando da coleta de se-
mentes, foi atribuida em fungdo do caminhamento
realizado durante o processo de amostragem.
Portanto, nUmeros proximos correspondem a ar-
vores proximas. Para caracterizagao genética, fo-
ram amostradas aleatoriamente nove plantas por
progénie, sendo trés de cada ensaio, totalizando
270 plantas.

Extracao do DNA

A extracdo de DNA do tecido foliar de cada
amostra foi realizada pelo método proposto por
Doyle e Doyle (1987), com algumas modifica-
cbes. Pesou-se 0,1 g de tecido vegetal macerado
em nitrogénio liquido e adicionaram-se 750 pL
de tampédo de extragdo CTAB (Tris-HCI pH 8,0
1M; NaCl 1,4M; EDTA 0,5M pH 8,0; CTAB 2%, e
B-mercaptoetanol 0,2%), sendo a amostra aque-
cida a 600C, por 30 minutos, agitando ocasio-
nalmente. A amostra foi esfriada a temperatura
ambiente por aproximadamente 10 minutos e, em
seguida, foram adicionados, a cada tubo, 450 pL
de cloroférmio/alcool isoamilico (24:1). A amostra
foi agitada por inversdo durante 8 minutos e o
tubo centrifugado a 2.000 g, a 20°C, por 10 mi-
nutos. O sobrenadante foi coletado e transferido
para novo tubo. Adicionou-se um volume de 2/3
(aproximadamente 400 pL) de isopropanol gela-
do e misturaram-se, cuidadosamente, para pre-
cipitar, os acidos nucléicos. Recuperou-se o DNA
apos centrifugagao da solugéo a 10.000 g, por 10
minutos, a 0°C. Em seguida, o pellet foi lavado
com 1.300 pL de tampéo de lavagem (76% etanol
vlv, Acetato de amodnio 10 mM), por 20 minutos.
Centrifugou-se o DNA a 12.000 g, por 10 minutos.
Descartou-se o sobrenadante, cuidadosamente,
e o pellet foi seco ao ar em temperatura ambiente
e, em seguida, foi ressuspendido em 100 uL de
TE [Tris HCI 10 mM (pH 7,4), EDTA 1 mM]. Adicio-
nou-se RNase a uma concentragdo de 10 pg/mL
e incubou-se por 30 minutos, a 37°C. A amostra
foi diluida em 2 volumes de agua destilada, adi-

cionando-se 1 volume de Acetato de amoénio 7,5
M (pH 7,7) para uma concentragéo final de 2,5
M e 2,5 volumes de etanol gelado. Misturou-se
cuidadosamente o DNA precipitado. A amostra
foi deixada a -20° C, por 1 hora. Centrifugou-se o
DNA a 12.000 g, por 10 minutos, a 4°C. A amostra
foi seca e ressuspendida em 20 uL de TE. O DNA
foi quantificado em espectrofotdmetro pela leitura
de absorbancia a 260 nm.

AFLP

O DNA foi submetido a digestdo em uma re-
acéo contendo 500 ng de DNA; 2,5 U de Msel; 3
U de EcoRI, e 1,25 uL de tampao React1 (Invi-
trogen). A reacgéo foi incubada a 37°C, por 24 ho-
ras. Para a inativagéo das enzimas de restri¢ao,
a amostra foi incubada a 70°C, por 15 minutos.
Ao DNA digerido, promoveu-se a ligagcao de adap-
tadores. Para tanto, a reagédo de ligacdo consti-
tuiu-se de: 3,67 pL da reagéo de digestao; 1,5 U
da enzima T4 DNA Ligase (5x); 1,0 uL de tampéao
T4 Ligase (1 U/uL), e 0,66 pL de cada adapta-
dor. A reacao foi incubada a 200C, por 2 horas.
Apos esta reacdo de ligagéo, adicionaram-se 45
uL de TE. Os fragmentos ligados aos adaptado-
res foram amplificados pela reacdo constituida
por 4 uL de DNA ligado; 1 pL de iniciador AFLP
EcoRI/Msel, e 15 uL de Core Mix (Tag DNA poli-
merase; MgCl2; tampdo PCR; dNTP — PE Applied
Biosystems — Foster City-CA) AFLP. O programa
de amplificagéo foi de 72°C, por 2 minutos, segui-
do de 20 ciclos de 94°C, por 20 segundos, 560C,
por 30 segundos e 72°C, por 2 minutos. Apds a
amplificacdo pré-seletiva, foram aplicados 10 pL
da amostra em um gel de agarose (1%), e corado
com Brometo de etidio (0,5 ug/mL) para averiguar
se ocorreu a amplificagdo. O restante do produ-
to da amplificagéo pré-seletiva (10 uL) foi diluido
em 90 uL TE ;. Em seguida, montou-se a reagéo
de amplificagédo seletiva com 3,0 uL do produto
de reagdo de amplificagdo pré-seletiva, 1,0 pL
do iniciador Msel/EcoRI (Iniciadores CAC/ACA,;
CAS/ACT e CAT/AAC), sendo o iniciador EcoRI
Marcado por fluorescéncia), e 15,0 uL do AFLP
Core Mix. Foi realizada uma reagcao de PCR com
os seguintes passos: 1°) um ciclo de 94°C, por 2
minutos; 2°) um ciclo de 94°C, por 1 minuto, 66°C,
por 1 minuto e 72°C, por 2 minutos; 3°) um ciclo
de 94°C, por 20 segundos, 65°C, por 30 segundos
e 72°C, por 2 minutos, sendo que até o décimo
passo foram marcados pela diminuicdo em 1°C
do ciclo intermediario da fase anterior até chegar
a temperatura de 58°C, e o restante mantendo-se
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igual; 11°) 20 ciclos de 94°C, por 30 segundos,
57°C, por 30 segundos, e 72°C, por 2 minutos.
Finalizando o décimo segundo passo com um ci-
clo de 60°C, por 30 minutos. Em cada tubo, foram
adicionados 1,5 pL de “Loading buffer” (tampéao
de carregamento) contendo 1,25 uL de Forma-
mida deionizada, 0,625 uL de “Loading Solution”
e 0,125 uL de “Rox Size Standard”, e 0,5 uL do
DNA da amplificagdo Seletiva, totalizando 2,0 L.
Aqueceram-se os tubos a 95°C, por 5 min, colo-
cando-os rapidamente em gelo. Aplicou-se 1,0
uL de cada amostra em um gel 5% desnaturan-
te Long Ranger, sendo utilizado TBE 1X (Tris —
0,089M, Acido Boérico — 0,089M, EDTA — 0,002M)
como tampao de corrida, no equipamento ABI
PRISMTM 377 DNA Sequencer (PE - Applied Bio-
systems), por 3 horas de corrida, a 2500V.

Variabilidade genética intrapopulacional
por marcadores AFLP

A variabilidade genética intrapopulacional foi
caracterizada pela analise de variancia molecular
e pela distancia genética de Nei (1978). As dis-
tancias genéticas foram utilizadas para a cons-
trucdo de um dendrograma baseado no método
de agrupamento UPGMA. A distribuigdo da varia-
bilidade genética entre e dentro de progénies foi
analisada a partir da matriz completa obtida pela
analise AFLP. A analise da Variancia Molecular
(AMOVA) foi calculada utilizando-se do programa
ARLEQUIN (SCHNEIDER et al., 2000). A distan-
cia genética de Nei (1978), o agrupamento pelo
método UPGMA e o dendrograma foram obtidos
pelo programa TFPGA (MILLER, 1997).

RESULTADOS

Os trés pares de iniciadores, utilizados na
analise AFLP (Tabela 1) para a populagédo de
M. urundeuva, revelaram o total de 137 bandas
polimérficas. Os fragmentos resultantes com o
emprego dos iniciadores seletivos tiveram um ta-
manho variavel entre 50 a 400 bases, e o nimero
de bandas polimérficas de cada combinagado de
iniciador foi de: 53 para E-ACA/M-CAC; 34 para
E-ACT/M-CAG, e 50 para E-AAC/M-CAT.

A Anélise de Variancia Molecular (AMOVA)
(Tabela 2) foi utilizada para quantificar a variabi-
lidade genética entre e dentro das progénies de
M. urundeuva. Os resultados demonstraram que
16,2% da variabilidade genética se encontram en-
tre progénies e 83,8% dentro de progénies. A va-
riabilidade genética observada nesta populagéo,

obtida pelo marcador molecular AFLP, é compa-
ravel a coancestria média entre plantas, dentro
de progénies (é F). Em progénies de meios-irmaos
de populagbes sem parentesco e endogamia, €
esperado que éF seja de 0,125 e em progénies
de irmaos-completos de 0,250. Em progénies de
polinizagdo aberta de espécies didicas como M.
urundeuva, podem ocorrer mistura de cruzamen-
tos biparentais e aleatérios, fazendo com que é
se encontre entre o intervalo de 0,125 e 0,250,
quando é assumido que, na populagao de refe-
réncia, nao existe endogamia e parentesco.

Tabela 1. Iniciadores AFLP selecionados para a
analise molecular de M. urundeuva.

(AFLP starter selected for M. urundeuva molecu-
lar analysis)

Combinagdes de Iniciadores

Eco RI ACA ACT AAC Total
Mse | CAC CAG CAT
N° de locos

polimérficos 34 50 137

Tabela 2. Andlise de Variancia Molecular (AMO-
VA) entre progénies de M. urundeuva.
(Molecular variance analyse (AMOVA) among M.
urundeuva families)

FV GL QM cv Correlagao
Intraclasse

Entre o9 g71185 212 0162

progenies

Dentro  »/4 2633556 10,97 0,838

progénies

Total 269 3504,741 13,09

CV: Coeficiente de Variacao

Para verificar se a variabilidade genética retida
nos ensaios era similar, calculou-se a distancia ge-
nética de Nei (1978) entre os ensaios, assumindo
estes como amostras independentes (Tabela 3). As
distancias genéticas foram baixas, embora signifi-
cativas entre os ensaios, indicando que os niveis
de variabilidade genética retidos séo similares en-
tre os ensaios. A distancia genética de Nei (1978)
entre progénies é apresentada na Figura 1.

Tabela 3. Estimativa de distédncias genéticas de
Nei (1978) entre os trés testes de progénies.
(Estimative of Nei (1978) genetic distance be-
tween three progeny tests)

Teste Progénie  EXP1 EXP2 EXP3
EXP1 - 0,0011  0,0020
EXP2 - - 0,0026




Freitas et al. B 25

Figura 1. Dendrograma mostrando a distancia
genética entre 30 progénies de M. urundeuva.
(Dendrogram showing genetic distances among
30 M. urundeuva families)

O dendrograma das distancias genéticas de
Nei (1978) ilustra a alta variabilidade existente
entre progénies (Figura 1). O dendrograma de-
monstra trés grandes grupos. O primeiro grupo é
constituido pelas progénies 19 a 27; o segundo
grupo pelas progénies de 1 a5, 16 e 18, e 28 a
30, e o terceiro grupo composto pelas progénies
6al15e17.

DISCUSSAO

O numero de bandas polimorficas amplifica-
das, por par de iniciador, em M. urundeuva foi su-
perior ao observado em alguns trabalhos reporta-
dos em pesquisas envolvendo espécies arbdreas
e utilizando-se de marcador AFLP, como ao en-
contrado em Azadirachta indica (SINGH et al.,
2002), Pinus pinaster (MARIETTE et al., 2001),
Hevea spp. (LESPINASSE et al., 2000) e Moringa
oleifera (MULUVI et al., 1999). Em contrapartida,
os trabalhos de Cardoso et al. (2000), com Eu-
terpe edulis, e Cardoso et al. (1998), com Cae-
salpina echinata, apresentam maior porcentagem
de bandas polimdérficas, demonstrando haver alta
variabilidade genética dentro das populagdes es-
tudadas.

Isto sugere a ocorréncia de niveis de variabi-
lidade genética intermediarios para a populagédo
de M. urundeuva, porém acima da média, pois o
polimorfismo encontrado entre as progénies nes-
ta espécie, por esse marcador molecular, & con-
sideravelmente alto. Estudos intrapopulacionais

poderao proporcionar melhores expectativas para
a espécie, em relagao a este tipo de marcador
molecular, sendo que qualquer diferenciagéo en-
contrada nos niveis de polimorfismo pode ser es-
perada. Somente um trabalho comparativo entre
populagdes e a condigdo de aumento significativo
no numero de bandas polimoérficas poderédo de-
terminar qual a probabilidade de variabilidade ge-
nética esperada para esta espécie. No momento,
estima-se que os niveis de variabilidade genética
se encontram superiores a algumas espécies,
observando-se estudos relacionados. Usando ca-
racteres quantitativos, Oliveira et al. (2000) obti-
veram sucessos satisfatorios com a selegéo entre
e dentro de progénies desta populagéo.

A divergéncia genética (0,162) obtida pela
Analise de Variancia Molecular (AMOVA) foi su-
perior a esperada em progénies de meios-irmaos
(0,125), sugerindo que as progénies ndo sao
constituidas somente por meios-irmaos, mas,
sim, por misturas de meios-irméos e irmaos com-
pletos. A causa pode ser atribuida a cruzamentos
biparentais e cruzamentos entre parentes, visto
que a espécie € didica e ndo pode se autofe-
cundar. Em concordancia, Moraes et al. (2004),
avaliando o sistema de reprodugdo de duas po-
pulagdes naturais de M. urundeuva, em termos de
cruzamentos correlacionados e utilizando locos
isoenzimaticos, detectaram correlagao de paterni-
dade de 0,371+0,062 e coeficiente de coancestria
de 0,171 na mesma populagdo aqui em estudo
(Paulo de Farias). Os resultados de Moraes et al.
(2004), juntamente com os aqui obtidos, reforcam
a hipétese de que as progénies ndo sao formadas
exclusivamente por meios-irmaos, mas, sim, por
misturas de meios-irmaos e irmaos completos.

Apesar de apenas uma populagéo ter sido
estudada, diversos trabalhos confirmam os re-
sultados obtidos nesta pesquisa. Assim, quando
se comparam estudos de variabilidade genética,
verifica-se haver maior variagdo genética dentro
de populagdes, como em Abies alba, com 74,76%
(SAGNARD et al., 2002), e Tabebuia cassinoides,
com 96,9% (SEBBENN et al., 2000), utilizando-se
de marcador isoenzimatico; Elaeis oleifera, com
81,19% (MORETZSOHN et al., 2002), utilizando-
se de marcador RAPD, e Eugenia uniflora, com
88% (MARGIS et al., 2002), e Euterpe edulis, com
57,4% (CARDOSO et al., 2000), utilizando-se de
marcador AFLP.

O estudo da variabilidade genética da popula-
¢éo de M. urundeuva sinaliza para a conservagao



26 B Variabilidade genética de aroeira

IPET

da area onde esta localizada a populagéao in situ,
pois a agdo antropica ainda ndo afetou drastica-
mente seu estado geral. Assim, é possivel reali-
zar-se amostragens quando necessario, buscan-
do genes de interesse, para trabalhos de selegao.
Além disso, a manutencgéo dos testes de progé-
nies ex situ e suas avaliagdes, no decorrer dos
anos, poderao confirmar a qualidade e o potencial
genético disponivel na area de ocorréncia da po-
pulagdo natural. Esta populagao e suas progénies
podem ser importantes quanto a herdabilidade
de caracteres de interesse. Ao abdicar-se disso,
corre-se o risco iminente da acao antropica, pro-
movendo a aceleracao na perda de determinados
genes constituintes desta populagéo.

O resultado observado no dendrograma suge-
re a existéncia de estruturagao genética espacial
na populagao, visto que progénies procedentes
de arvores proximas tendem a apresentar menor
distancia entre si do que de arvores distantes.
Numeros préximos correspondem a arvores pro-
ximas. Em termos de melhoramento, isto implica
que a selegao deveria procurar manter progénies
originadas de distantes grupos, dado que estes
serdo teoricamente mais divergentes. Em contra-
partida, a selegao deve priorizar progénies mais
divergentes a fim de procurar explorar a heterose,
ou vigor de hibrido. Tendo em vista que o dendro-
grama foi construido com base em marcas gené-
ticas de heranga dominante e supostamente neu-
tra, ndo é possivel garantir que os cruzamentos
de individuos, localizados em grupos divergentes,
expressarao heterose. Contudo, o elevado nime-
ro de marcas utilizado (137 bandas polimorficas)
e o fato de o marcador AFLP ser distribuido ale-
atoriamente no genoma, podem servir como indi-
cativo de progénies divergentes.

CONCLUSOES

» A maior parte da variabilidade genética encon-
tra-se dentro de progénies;

» A divergéncia genética entre as progénies é
maior do que a esperada em progénies de meios-
irmaos;

* A distribuicdo espacial das arvores matrizes de
M. urundeuva na populagao Paulo de Faria, apa-
rentemente néo é aleatdria e existe a possibilida-
de de arvores proximas serem parentes entre si;

» O material genético avaliado tem potencial tanto
para a sele¢cdo como para a conservagao genética.
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