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RESUMO 
 

Tanta a fragmentação com a defaunação tem afetado uma guilda de dispersores 

não aleatória, grandes aves e mamíferos são os primeiros a desaparecerem. A extinção 

local de grandes frugívoros deve afetar a estrutura espacial e demográfica de muitas 

espécies de plantas que possuem frutos carnosos, porém a maioria dos estudos tem 

enfocado em espécies com poucos dispersores. Nós estudamos as possíveis 

conseqüências da extinção de grandes frugívoros sobre a distribuição espacial e 

genética de uma palmeira tropical, o palmito juçara (Euterpe edulis), que possui uma 

alta diversidade de dispersores de sementes. Uti lizando marcadores microssatéli tes e 

analisando dados através do grau de parentesco e autocorrelação espacial, 

observamos que a falta dos grandes dispersores nesta área pode estar limitando a 

dispersão de E. edulis, acarretando na agregação de indivíduos, alta porcentagem de 

indivíduos aparentados, possível ocorrência de endocruzamento na população e uma 

possível estruturação genética espacial até a distância de 10-12 metros. Além disso, o 

padrão de distribuição espacial observado nas plântulas dentro de uma subparcela 

pode estar refletindo o padrão de deposição de sementes realizado pelos Turdus spp., 

o qual regurgita sementes uma a uma; assim, a dispersão esparsa realizada por esses 

animais pode estar diminuindo a probabilidade de sementes vindas de um mesmo 

adulto se estabeleçam num mesmo m2. No entanto, é necessário que estudos similares 

sejam realizados em áreas onde há a ocorrência em altas densidades de outros 

dispersores a fim de comprovar que a distribuição do E. edulis, encontrada nesta 

população, não será encontrada em áreas onde estes animais estão presente. 
 
 
Key words: seeds dispersal, kinship, defaunation, heart of palm, microsatellites.  
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1. INTRODUÇÃO 

 

 

Atividades humanas vêm transformando florestas tropicais ao redor do mundo 

em fragmentos isolados e empobrecidos biologicamente (LAURANCE et al., 2004; 

NOGUEIRA et al., 2007). A fragmentação pode afetar a riqueza de espécies, a 

composição e dinâmica populacional (SAUNDERS et al., 1991). Além disso, como 

resultado principalmente do efeito gargalo e da interrupção do fluxo gênico, pode 

ocorrer redução da variabilidade genética e aumento da endogamia (ANDRIANOELINA 

et al., 2009; HAMRICK, 2004; JORDANO et al., 2006; BIERREGARD et al., 1992).  

A fragmentação, assim como a defaunação (a extinção local da fauna de médio 

e grande porte; DIRZO & MIRANDA, 1991), tem afetado uma guilda de forma 

dispersores não aleátoria (REDFORD, 1992). Grandes aves (como jacus, Penelope 

spp.; jucutingas,  Aburria jacutinga; e tucanos, Ramphastos spp.) e mamíferos 

(antas,Tapirus terrestris; queixadas, Tayassu pecari; macacos atelídeos) são os 

primeiros animais a sofrerem com a fragmentação e a defaunação (REDFORD, 1992; 

WRIGHT, 2003). A perda desses animais de grande porte representa uma ameaça à 

interação animal-planta e à biodiversidade, já que mais de 90% das plantas tropicais 

são dispersas por animais (JORDANO, 1992; ALMEIDA-NETO et al., 2008). Portanto, 

uma mudança na comunidade de frugívoros pode ter influências diretas sobre a 

comunidade vegetal local, pois processos como a predação de sementes, o pisoteio de 

plântulas e a dispersão de sementes são alterados (WRIGHT, 2003).  

A dispersão de sementes é o primeiro passo para a regeneração de populações 

naturais de plantas, influenciando na demografia, estrutura genética e distribuição 

espacial das futuras gerações (WANG & SMITH, 2002). Os grandes frugívoros são 

importantes na dispersão de sementes, principalmente à longa distância, pois frutos 

retirados podem ter suas sementes depositadas a centenas de metros longe da planta 

mãe, podendo conectar populações fragmentadas e colonizar novas áreas, 

promovendo fluxo gênico entre populações; enquanto que animais de pequeno e médio 

porte depositam sementes próximo à planta-mãe (NATHAN et al., 2003; GARCIA et al., 

2007; JORDANO et al., 2007). Portanto, grandes animais são os maiores responsáveis 
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pela dispersão de sementes entre populações. Antas e tucanos, por exemplo, são 

importantes dispersores de longas distâncias, levando sementes até vários quilômetros 

da origem (FRAGOSO, 1997, HOWE, 1977, HOLBROOK, 2006); enquanto roedores 

levam sementes a curtas distâncias (GALETTI et al., 2010, DONATTI et al., 2009). Um 

estudo sobre a contribuição relativa de aves de pequeno e médio porte e mamíferos 

carnívoros na chuva de sementes de Prunus mahaleb (Rosaceae) apontou que poucas 

espécies contribuem para a dispersão à longa distância, sendo que as aves de 

pequeno porte contribuem para a dispersão à curta distância e aves maiores 

contribuem para a dispersão à longa distância (JORDANO et al., 2007).  

Assim, a perda dos frugívoros pode levar à redução da dispersão de sementes 

de uma determinada espécie, pois a chance de uma semente ser dispersa diminui 

devido ao baixo número de dispersores, o que pode levar ao aumento da deposição de 

sementes sob a planta mãe, aumentar a proximidade entre indivíduos aparentados 

levando a uma possível endogamia biparental, e diminuir a colonização de novos 

ambientes e, consequentemente, fluxo gênico. (WANG et al., 2007, WRIGHT et al., 

2000, FORGET & JANSEN, 2007). Wright et al. (2000), estudando duas espécies de 

palmeiras (Attalea butyraceae e Atrocaryum standleyanum), verificaram que em áreas 

onde a abundância de grandes mamíferos era alta, as sementes dessas plantas eram 

dispersas longe e não eram comidas por roedores; enquanto que nas áreas onde a 

abundância de grandes mamíferos era baixa, as sementes se acumularam embaixo da 

planta-mãe e poucas sementes escaparam da ação dos roedores. Além disso, a 

diminuição do movimento de sementes entre populações intensifica o isolamento das 

mesmas, podendo levar a uma redução da variabilidade genética intrapopulacional e 

até da diversidade de espécies vegetais (LOISELLE & BLAKE, 2002).  

   As espécies de plantas mais afetadas pela defaunação são aquelas que 

possuem frutos e sementes grandes, pois dependem de animais de grande porte para a 

sua dispersão, já que pequenos animais não são muito eficientes em dispersá-las 

(CHAPMAN & ONDERDONK, 1998; PIZO, 2004; SILVA & TABARELLI, 2000; PERES & 

VAN ROOSMALEN, 2002). Portanto, espécies de frutos carnosos que dependem de 

grandes frugívoros para dispersar suas sementes são particularmente vulneráveis e 
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podem ter mudança na estrutura espacial, demográfica e genética (JORDANO et al., 

2007).  

Apesar de existir diversos trabalhos enfocando as conseqüências demográficas 

das plantas afetadas pela defaunação (FRAGOSO, 1997; HULME, 1998), existe uma 

lacuna em nosso conhecimento sobre o papel dos dispersores de sementes e sua 

extinção na estruturação genética das populações de plantas (WANG & SMITH, 2002; 

PACHECO & SIMONETTI, 2000, HOOLBROOK et al., 2002). Todos os estudos que 

avaliaram as conseqüências genéticas advindas da perda de dispersores de sementes 

enfocaram sementes dispersadas por grandes frugívoros. Hoolbrook & Loiselle (2009) 

encontraram uma redução de 22,6% na dispersão de sementes de Virola flexuosa, uma 

árvore com frutos grandes dispersado por grandes aves frugívoras e primatas, nas 

áreas de caça; e, ainda, uma redução de aproximadamente 50% na distância de 

dispersão nessa mesma área. Pacheco & Simonetti (2000) observaram um menor 

número de alelos comuns em plântulas localizadas abaixo das árvores de Inga 

ingoides, quando comparadas com plântulas oriundas de sementes dispersas por 

Ateles sp. Portanto, a maioria desses estudos enfoca espécies de plantas que possuem 

um número restrito de dispersores; no entanto, a grande maioria das plantas possui 

uma alta diversidade de dispersores.  

Utilizando análises genéticas de parentesco, podemos quantificar o número de 

mães que contribuem para uma determinada população, além da relação genética entre 

plântulas, entre mães e entre plântulas e mães (JONES & ARDREN, 2003). Por 

exemplo, através de estudos com Simarouba amara, foi observado que 74% das 

plântulas se estabeleceram em distâncias maiores que 100m do adulto coespecífico 

(HARDESTY et al., 2006). Isso mostra que essas sementes se estabelecem longe da 

planta mãe, resultando numa maior chance de sobrevivência (HARDESTY et al., 2006).  

Portanto, análises genéticas de sementes, plântulas e adultos, podem redirecionar 

estudos da ecologia de dispersão de sementes, principalmente em relação à estrutura 

espacial entre os indivíduos, como distância, agregação entre plantas -mãe e 

propágulos, entre outros (JORDANO & GODOY, 2002). 
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2. OBJETIVOS 

 

 

Esse trabalho buscou entender as possíveis conseqüências da extinção de 

grandes frugívoros sobre a distribuição espacial e genética de uma palmeira tropical, o 

palmito juçara (Euterpe edulis), que possui uma alta diversidade de dispersores de 

sementes (GALETTI et al., 1999). Nesse trabalho, nós buscamos entender a 

distribuição espacial dos adultos e plântulas e se o padrão de distribuição de adultos e 

plântulas pode ser explicado pela perda de dispersores à longa distancia (Figura 1). 

Através de análises de parentesco entre adultos e plântulas nós discutimos se a 

distância genética entre os indivíduos pode ser um reflexo da perda de dispersores de 

sementes. 

 
Figura 1: Processo de dispersão de sementes de E. edulis, onde animais menores dispersam 
próximo a planta-mãe e em quantidades baixas e animais maiores são capazes de depositar as 
sementes a longas distâncias, em densidades maiores (Adaptado de SHEA, 2007).  
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3. MATERIAL E MÉTODOS 
 

 

Espécie em estudo 

 

 

O palmito juçara (Euterpe edulis) é uma palmeira que pode atingir de 10 a 15 

metros de altura. É distribuída desde o sul da Bahia até o Rio Grande do Sul 

(HENDERSON et al., 1995, Figura 2A) e ao longo de sua distribuição pode chegar a 56 

adultos/ha (REIS, 1995). Nas florestas semidecíduas, os palmitos se encontram em 

solos encharcados sazonais ou permanentes (TEIXEIRA & ASSIS, 2005). Já nas 

florestas ombrófilas essa espécie está relacionada a clareiras nos fundos de vale e 

médias-encostas (TABARELLI & MANTOVANI, 1997). 

 

A) B)          
Figura 2: A) Distribuição do E. edulis América do Sul (REIS & KAGEYAMA, 2000).B) 
Infrutescência do palmito juçara (E. edulis) (Rodrigo Castro). 
 

A espécie possui estipe único e folhas no ápice, sendo estas alternas, compostas 

e pinadas; providas de bainha que protege o meristema apical (palmito). É uma espécie 

monóica, com flores femininas e masculinas constituindo inflorescências do tipo espiga, 

na qual possui em torno de 200 flores, dentre as quais 40-50 são femininas (LAPS, 

1996, REITZ, et al., 1983) (Figura 2B). Possui frutos do tipo drupa, e o  diâmetro pode 

variar entre 8,3 mm à 14,1 mm (PIZO et al., 2006), esta variação permite que o palmito 
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seja disperso por uma variedade considerável de aves, entre elas as grandes aves 

frugívoras (Procnias spp. , Penelope spp., Ramphastos spp.) e as pequenas como os 

sabiás (Turdus spp.) (GALETTI et al., 1999). A espécie é dispersa por mais de 47 

espécies de aves e 30 de mamíferos (GALETTI et al., 1999; GALETTI et al. dados não 

publicados).   

Fadini et al. (2009) observaram que numa área degradada, onde só ocorriam 

espécies de Turdus, a taxa de remoção de sementes de E. edulis era 1,7 vezes menor 

do que numa área mais conservada e a abundância de plântulas e jovens era 14 vezes 

menor. Neste mesmo estudo, os autores mostraram que a taxa de remoção de frutos 

depende, muitas vezes, dos dispersores que estão presentes numa determinada área. 

As espécies que dispersam E. edulis apresentam os mais diversos comportamentos, 

desde grandes aves que defecam ou regurgitam grandes quantidades de sementes, até 

pequenas aves dispersoras que regurgitam sementes uma a uma (LAPS, 1996, Tabela 

1, Figura 3). Essa diferença de comportamento e estratégia de forrageamento pode 

interferir ou moldar a distribuição dos genótipos espacialmente na população (Figura 4). 
 
Tabela 1. Comportamento e tratamento dos frugívoros dispersores de E. edulis e suas 
implicações para a distribuição espacial das plântulas. Representação dos gêneros Turdus, 
Penelope, Ramphastos e Procnias(LAPS, 1996). 
 

Espécie Tamanho (g) Tratamento Média de deposição das sementes 

Turdus spp. 70g Regurgitador Esparsa (1,5 frutos/visita) 

Aburria spp.  1300g Defecador Agregada (8 frutos/visita) 

Ramphastos spp.  400g Regurgitador Agregada (5 frutos/visita) 

Procnia spp.  190g Regurgitador Agregada (2 frutos/visita) 

Pteroglosus spp. 130g Regurgitador Agregada (5frutos/visita) 

Selenidera spp.  140g Regurgitador Agregada (9,8 frutos/visita) 

Penelope spp. 1200g Defecador Agregada (8 frutos/visita) 
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A)  B)  
Figura 3: Sementes de E. edulis regurgitadas por Turdus, mostrando um padrão de deposição 
espalhado (A) e defecada por jacus, mostrando um padrão agregado (B). Fotos de Marina 
Côrtes. 

 

                             
Figura 4: Sementes agregadas de E. edulis, levando a um aglomerado de plântulas. Fotos de 
Mauro Galetti. 

 

Ao longo da distribuição de E. edulis, 80% dos fragmentos florestais são 

menores que 50 ha (RIBEIRO et al., 2009), um tamanho de área que não comporta 

populações de grandes frugívoros (WILLIS, 1979; BIERREGARD et al., 1992;  SILVA & 

TABARELLI, 2000). Portanto, a extinção local dessas espécies pode afetar a 

demografia e genética das populações remanescentes de palmito na Mata A tlântica. 

Estudos demonstraram que em áreas muito isoladas e com alta exploração, as 

populações de E. edulis apresentam maiores taxas de endogamia, menores 

heterozigosidades e redução do fluxo gênico quando comparadas com populações 

menos isoladas e em áreas não exploradas (SEOANE et al., 2005;  CONTE, 2004).  
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Área de Estudo 

 

 

O trabalho foi realizado na Fazenda São José, localizada entre os municípios de 

Rio Claro e Araras (22o21’S e 47o28’W, Figura 5). O fragmento é constituído de mata 

semidecídua com um dossel mais ou menos denso e com presença de muitas lianas 

devido o alto grau de perturbação. Abrange uma área de 230 ha, cercada por 

monocultura de cana-de-açúcar. A área de solo encharcado, onde o E. edulis é 

encontrado, não ultrapassa 8 ha e a abundância da espécie neste ambiente é de 72% 

do total de plantas e o valor de importância de 58% (TEIXEIRA & ASSIS, 2005), além 

disso, os indivíduos adultos desta área representam 1,4% da população total de palmito 

juçara na área de brejo da Mata São José (FREITAS, 2007).   

A região possui clima “CWa” de acordo com a classificação de Koppen, no qual a 

temperatura média é 18oC na estação mais fria e 25oC na estação mais quente. A 

precipitação anual é de 1.456 mm, sendo que 80% ocorre na estação de chuva e 20% 

na seca. O terreno encontra-se em altitude entre 630 m e 650 m e inclinação de no 

máximo 10o. A fauna presente na mata é pobre, onde se destacam principalmente 

espécies de Turdus rufiventris, T. leucomelas e T. amaurochalinus (Labecca, dados não 

publicados). No entanto, gêneros como Ramphastos, Pipile, Procnia, Selenidera, 

Pteroglosus, não são mais encontrados nesta área ou quando presentes estão numa 

densidade baixíssima (GUSSONI, 2007; WILLIS & ONIKI, 2002; RIBEIRO, dados não 

publicados).   
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Figura 5: Mapa do Estado de São Paulo, destacando o município de Rio Claro (em vermelho), 
onde está localizado a Mata São José (Fonte: Raphael Lorenzeto de Abreu)  

 

 
Método de Amostragem 

 

 

 Uma parcela de 25 x 50 m foi estabelecida nesta área, onde todos os adultos 

foram mapeados e amostras das raízes e caule coletados. A parcela foi dividida em 

1.250 sub-parcelas de um m2. Destas sub-parcelas, foram sorteadas 32 para a 

amostragem foliar das plântulas. Dentre essas sub-parcelas, 22 apresentaram apenas 

uma plântula e 10, mais do que duas plântulas (Figura 6). 
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Figura 6: Esquema da parcela para a amostragem dos indivíduos de E. edulis para a análise 
genética. Sendo os quadrados azuis escuros as subparcelas sorteadas, onde amostras foliares 
de todas as plântulas foram coletadass círculos amarelos representam os indivíduos adultos 
coletados com amostra de raiz e caule. 

 
Todos os indivíduos, plântulas e adultos, foram mapeados e contados em cada 

subparcela; folhas, caules e raízes coletados foram conservados em sílica em gel para 

a desidratação e armazenadas em temperatura ambiente.  

 

 

Análise Genética 
 

 

Marcadores moleculares são segmentos de DNA que fornecem informações 

úteis sobre a distinção de populações, táxons, ou até indivíduos. As informações podem 

vir de aloenzimas, DNA, cromossomos ou caracteres morfologicamente herdáveis 

(FRANKHAM et al., 2008). Para este trabalho foi uti lizado o microssatélite como 

marcador molecular. 

Microssatélites, também denominados de sequências simples repetitivas (SSR), 

são pequenas sequências de DNA, constituídas de unidades nucleotídicas repetidas 

em tandem (1-6 nucleotídeos cada unidade) (TAUTZ & RENZ, 1984; TAUTZ, 1989). 

Estes estão presentes tanto em regiões codificadoras como não codificadoras e são 
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altamente polimórficos devido à alta variação no número de repetições (FERREIRA & 

GRATTAPAGLIA, 1998). Os marcadores de microssatélites são muito utilizados, pois 

são abundantes na maioria dos genomas; são hipervariáveis e codominantes, 

garantindo a identificação de indivíduos. São analisados por PCR, requerendo pequena 

quantidade de DNA para sua amplificação (RASFALSKY et al., 1996, FERREIRA & 

GRATTAPAGLIA., 1998). 

 Os locos de microssatélites que foram utilizados neste trabalho foram descritos 

por Gaiotto e colaboradores (2001; Tabela 2). 
 
Tabela 2: Locos de microssatélites de E. edulis utilizados neste trabalho (descritos por 
GAIOTTO et al., 2001). 
 

Locus Repeat 
array Primer sequences (5’3’) Allele size 

range (bp) 
Ta 
(°C) 

GenBank 
accession no. 

EE2 (AG)22 F: CCAAggACgCAATCTCAA 
R: AgCgAggCAgAACACgTA 82-110 62 AF328879 

EE5 (AG)24 F: gAgAACACATAAgCTgC 
R: gCTTCAgAATTAggACA 102-136 56 AF328882 

EE8 (AG)20 F: gTATTCCAATgTgCTCACAg  
R: gTgCAgTAggCTTCTAgTACC  110-132 58 AF328872 

EE25 (AG)26 F: CggATCCTgAgACTgAATTg 
R: CCACACAgATTCAgAgCACA 156-190 58 AF328878 

EE43 (AG)16 F: gCgAAAggCTAACAACgTTAT 
R: AgCgAACCAACCAAgAAgAC  118-132 56 AF328886 

EE45 (AG)28 F: AAAgAAATTggCgTgACATC  
R: AACCAgTCTTCTCCCTCTCg 70-154 56 AF328887 

EE47 (AG)20 F: CgAAATCAATggTTTCAgTg 
R: AATTATTgTTgTgggCAgC 214-246 56 AF328874 

EE52 (AG)22 F: TTCTgTggAgAgTCAATCATC 
R: AATCTgACAAggCCTCAAC 230-260 56 AF328888 

EE63 (AG)18 F: CCgATATgCTCAAATCAATg  
R: ACgAgAggAATCAAAgAACC  106-132 56 AF328889 

 
Extração de DNA: 

O material coletado foi macerado com nitrogênio líquido e o DNA foi extraído 

pela técnica de Doyle & Doyle (1987): adição de 700µl de tampão de extração (100mM 

TRIS-HCl; 1,4M NaCl; 20mM EDTA; 2% CTAB; 0,2% b-mercaptoetanol; 2% PVP 40) à 

150mg de material macerado;, incubação em banho-maria a 650C por 1 hora. 

Posteriormente, a solução foi resfriada e foram acrescentados 600µl de CIA 

(Clorofórmio alcool isoamílico 24:1). Após a homogenização, seguiu-se a centrifugação 

por 15 minutos a 15.000 rpm. Foram acrescentados 400µL de Isopropanol (-200C) ao 

sobrenadante recuperado e esta solução foi mantida no freezer por 2 horas. Após 
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centrifugar por 15 minutos a 13.000 rpm,  o sobrenadante foi descartado. O pellet foi 

lavado por duas vezes em 0,5mL de Etanol 70% (-200C), seguida da centrifugação por 

15 minutos a 13.000 rpm com o descarte do sobrenadante. O mesmo processo de 

lavagem foi realizado com 0,5 mL de Etanol 95% (-200C) e após a secagem do pellet 

(por algumas horas mantido a temperatura ambiente), o mesmo foi suspenso em 20µL 

de tampão TE contendo RNAse, com incubação a 37° C por 1 hora. Todas as amostras 

de DNA foram conservadas no freezer. 

A qualidade bem como a quantidade de DNA resultante das extrações foi 

analisada através de eletroforese horizontal em gel de agarose 1%, corado com Gel 

Red (Biotium) e visualizado em transiluminador de luz ultravioleta (Figura 7). 

 
 

Figura 7: Resultado da Extração de DNA de E. edulis: 1-corresponde ao DNA extraído de raiz 
que encontra-se em torno de 100ng/µL; 2-corresponde ao DNA extraído de folha que encontra-
se em torno de 200ng/µL, ambos do mesmo indivíduo. 

 

PCR 

 

Partindo das condições de PCRs propostas por Gaiotto e colaboradores (2001), 

foram realizados testes e quando necessárias novas padronizações. O volume final da 

reação foi de 13µl: 1µ de DNA (1,53ng); 1,3µ de Buffer (1mg/ml); 1,3µl de dNTP 

(0,25mM); 3,25µl de cada primer (0,25mM); 1u de Taq polimerase; 1,3µ de BSA 

(25µg/ml) e 0,62µl de H2O. Tanto a concentração de Cloreto de Magnésio, quanto à 

temperatura foram específicas para cada par de primers (tabela 3). 
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Tabela 3: Padronização das temperaturas e concentração de Cloreto de Magnésio dos primers 
descritos para E. edulis para plântula e adulto. 
 

 Plântula (folha) Adulto (caule) 

Primer 
Temp 

oC [  ] de MgCl2 (mM) Temp oC [  ] de MgCl2 (mM) 
EE 47 54 0,65 54 0,78 
EE 52 54 0,65 54 0,78 
EE 5 54 0,78 54 0,78 
EE 63 58 0,78 58 0,78 
EE 2 60 0,78 62 0,78 
EE 8 58 0,78 58 0,78 
EE 43 56 0,78 56 0,78 
EE 25 58 0,91 58 0,78 

 

Genotipagem 

 

 

As genotipagens foram realizadas no seqüenciador 3100 da Applied Biosystems, 

utilizando multiplex de primers fluorescentes FAM, NED e HEX. Os alelos foram 

identificados com o auxílio do programa GeneMarker v.1.85 Demo (Copyright 

SoftGenetics LLC).  
 

 

Análise Estatística 
 

 

Os genótipos foram submetidos à análise no programa Micro-Checker 

(OOSTERHOUT et al., 2004), onde erros de genotipagem devido stuttering, dropout e 

alelos nulos são identificados.  

A variabilidade genética intrapopulacional foi avaliada pelo número de alelos por 

loco (A), heterozigosidade observada (Ho) e heterozigosidade esperada (He) com a 

utilização do programa GENEPOP (RAYMOND & ROUSSET, 1995) e Fstat  (GOUDET, 

1995). E ainda com este programa, foi efetuado o teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg 

e obtido o coeficiente de endocruzamento.  Para todos os testes estatísticos 
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envolvendo comparações múltiplas, foi adotada a correção de Benjamini & Yekutili -BY 

(2001). 

Para as análises de parentesco foi uti lizado o programa MLRelate (KALINOWSKI 

et al., 2006), o qual analisa pares de indivíduos, gerando um coeficiente r que varia de 0 

a 1, quanto mais próximo de 1, mais aparentados são estes indivíduos. Foram obtidos 

os valores de parentesco entre todos os indivíduos amostrados na parcela. Ainda 

utilizando o testes de hipóteses do programa MLRelate foi analisado o grau de 

parentesco em um escala menor, entre plântulas de uma mesma sub-parcela.  

Além disso, foi analisada a relação entre a similaridade genética e a distância 

geográfica entre pares de indivíduos (coeficiente de coancestria) pelo autocorrelograma 

espacial. O coeficiente de coancestria (fij) (estimador Loiselle) mede a correlação entre 

pares de indivíduos mapeados utilizando a frequência dos alelos nos locos (KALISZ et 

al., 2001). Para isso, foi utilizado o software SPAGeDi, o qual foi desenvolvido para 

caracterizar a estrutura genética espacial de indivíduos mapeados usando dados de 

genótipos de marcadores codominantes. O programa requer, de cada indivíduo, as 

seguintes características: uma das três coordenadas espaciais (também permite usar 

distância Euclidiana) e o genótipo de cada loco do marcador codominante (HARDY & 

VEKEMANS, 2002). Com os dados gerados pelo programa foi calculado o intervalo de 

confiança (95%) e gerado gráficos com o programa Excel. Foi realizado teste de 

significância do padrão obtido através do bootstrapping com 1000 permutações.  
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4. RESULTADOS 
 
 

Distribuição espacial do E. edulis 

 

 

A figura 8 abaixo é referente ao mapeamento de plântulas e adultos dentro da 

parcela 25x50. Foram caracterizados como adultos apenas os indivíduos que 

apresentavam inflorescência/infrutescência ou cicatriz da inflorescência. Como é 

possível observar, o grande adensamento de plântulas está associado à proximidade 

de um adulto, sendo que a quantidade de plântulas diminui drasticamente com o 

aumento da distância dos adultos. 

  
 

Figura 8: Distribuição espacial de adultos e plântulas na parcela de 25x50m amostrada de E. 
edulis Mata São José. Os circulos pretos representam os adultos e os pontos em vermelhos, as 
plântulas. 
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Caracterização genética dos marcadores utilizados na análise populacional de E. 

edulis 
 

 

Foram extraídos DNA de amostras foliares de 48 plântulas, pertencentes a 32 

subparcelas, e amostras radiculares de 34 adultos. Todas as extrações obtiveram 

sucesso (Figura 9). Na etapa seguinte, obteve-se 100% de sucesso na amplificação de 

DNA obtidos de amostras foliares, por outro lado, houve insucesso na amplificação de 

DNA das amostras de raízes (Figura 10). Este insucesso acredita-se ser devido a 

inibidores de PCR existentes neste órgão vegetal, como por exemplo, excesso de 

substâncias fenólicas (BOER et al., 1995). Na tentativa de solucionar este problema, 

foram coletadas amostras caulinares dos mesmos indivíduos adultos ; extraído o DNA e 

realizado as amplificações. Dos nove locos de microssatélites testados, oito tiveram 

sucesso na amplificação.  

 
Figura 9: Gel de Agarose 1% da quantificação de DNA das amostras foliares de E. edulis. 
 
 

                                         
 

Figura 10: Comparação das amplificações em amostras foliares (F) de E. edulis e radiculares 
(R) , sem êxito na amplificação.  B (branco) e L (ladder de 100pb).  
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 A genotipagem foi bem sucedida para sete dos oito locos genotipados. O loco 

EE2 não foi utilizado devido ao excesso de picos inespecíficos e à conseqüente 

dificuldade em determinar corretamente os alelos (Figura 11).  

 

 
Figura 11: Eletroferogramas de dois dos 7 locos de microssatélite descrito para E. edulis 
analisados com o uso do programa GeneMarker: A. loco EE2 apresentando múltiplos picos; B. 
loco EE43 com dois picos, indicativo de heterozigoto.  
 

Todos os sete locos amplificados e analisados obtiveram fragmentos de tamanho 

esperado e foram polimórficos. Dois locos (EE8 e EE43) apresentaram desequilíbrio de 

Hardy-Weinberg. Por meio do programa Micro-Checker, foi verificado que esses dois 

locos (EE8 e EE43) apresentaram problemas de alelos nulos que justifica o déficit de 

heterozigotos observados (Tabela 4).  

 

 

Caracterização da diversidade genética intrapopulacional 

 
 

Considerando o conjunto de locos, foi identificado um total de 105 alelos e 

valores de heterozigosidade esperada e observada de 0,84 e 0,857; respectivamente 

(Tabela 4). Além disso, o teste de desequilíbrio de ligação mostrou que nenhum dos 

pares de locos são ligados podendo ser considerados como caracteres genéticos 

independentes (Tabela 5). 

 
 
 

A 

B 
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Tabela 4: Dados genéticos obtidos da população de E. edulis na Mata São José, sendo N, 
número de indivíduos; Na, número de alelos; He, heterozigosidade esperada; Ho, 
heterozigosidade observada; PHW é o valor de significância para o teste de Hardy-Weinberg; 
Fis, coeficiente de endocruzamento. Os valores de P ajustados pela correção BY é 0,01928. 

 
 
Tabela 5: Valores de P gerados pelo teste de Desequilíbrio de Ligação (P ajustado pela 
correção BY =0,01372). 
 

Locos P 

EE5 X EE8  0.29286 

EE5 X EE43  0.30476 

EE5 X EE52  0.05476 

EE5 X EE63  0.63095 

EE5 X EE25  0.13333 

EE5 X EE47  0.22857 

EE8 X EE43  0.92619 

EE8 X EE52  0.50000 

EE8 X EE63  0.21905 

EE8 X EE25  0.03571 

EE8 X EE47  0.18333 

EE43 X EE52  0.09048 

EE43 X EE63  0.46190 

EE43 X EE25  0.59524 

EE43 X EE47  0.21667 

EE52 X EE63  0.25476 

EE52 X EE25  0.43571 

EE52 X EE47  0.52619 

EE63 X EE25  0.15952 

EE63 X EE47  0.22143 

EE25 X EE47  0.04286 

Locus N 
Tamanho do 
fragmento (pb) Na 

Riqueza 
alélica Ho He P HW Fis 

EE5 74 86-124 17 16,918 0,865 0,891 0,1571 0,0361 
EE8 75 88-122 16 15,68 0,373 0,78 0,0071 0,5132 
EE43 72 98-122 9 9 0,667 0,81 0,0071 0,1837 
EE52 74 212-260 16 15,891 0,824 0,872 0,0857 0,0617 
EE63 74 96-128 13 12,973 0,811 0,812 0,5214 0,008 
EE25 75 146-198 18 17,836 0,813 0,876 0,0714 0,0786 
EE47 75 230-262 16 15,799 0,787 0,842 0,0786 0,0723 
Total 82   105   0,857 0,84  0,0071 0,132 
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As mesmas análises foram realizadas para apenas os cinco locos que não 

apresentavam alelos nulos e para seis locos (alternando a exclusão do loco EE8 ou 

EE43). No entanto, não houve diferença significativa nas taxas de heterozigosidade 

observada e esperada quando os locos EE8 e EE43 foram excluídos da análise. 

 
 

Análise de Parentesco 

 
 

Parcela: análise em macroescala 
 

 

Como os locos EE8 e EE43 apresentaram alelos nulos e estavam em 

desequilíbrio de Hardy-Weinberg, as análises de parentesco foram realizadas com a 

utilização de diferentes conjuntos de locos: todos os locos, excluindo-se o loco EE8, 

excluindo-se o loco EE43, e excluindo-se ambos os locos EE8 e EE43.  

 Nesta análise é obtido um valor de R (coeficiente de parentesco) variando de 0 a 

1, sendo 0 indivíduos não relacionados e 1 indivíduos altamente relacionados (Anexo 1). 

Através desses valores, foi calculada a porcentagem de indivíduos que possuíam algum 

grau de parentesco (R>0) (tabela 6). Como não foi observada diferença entre os 

resultados gerados pelos diferentes tratamentos, serão mostrados no presente trabalho 

somente os dados resultantes da utilização do conjunto completo de locos.  

Tabela 6: Porcentagem de indivíduos que são aparentados entre plântula-plântula, adulto-
adulto e todos indivíduos. 

 
  

 

 

 

% de Parentesco 7 locos 6 locos sem EE8 6 locos sem EE43 5 locos 
Plântula – Plântula 40,23% 41,22% 40,52% 39,78% 
Adulto-Adulto 37% 37,95% 32,99% 35,26% 
Todos 41,89% 41,04% 39,24% 36,90% 
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Dentre todas as relações possíveis, entre plântulas, entre adultos e considerando 

ambas as classes, em torno de 40% dos pares analisados apresentaram algum grau de 

parentesco (R>0). 

Ainda utilizando os dados obtidos pelo programa MLrelate, foi agrupado todos 

pares de plântulas-adultos que apresentaram R=0 e os que apresentaram R entre 0,4 e 

1, ou seja, indivíduos não relacionados e indivíduos fortemente relacionados, 

respectivamente e tirado a médio relativa. Essas duas categorias foram agrupadas em 

classes de distância, e o resultado foi ilustrado na figura 12. 

 

 
Figura 12: Relação entre  frequência de indivíduos (eixo y) e distância geográfica (eixo x)  
observada entre plântulas e adultos  de E. edulis. Os indivíduos foram divididos em dois grupos 
segundo o coeficiente de parentesco, indivíduos não relacionados (R=0) e indivíduos 
fortemente aparentados (R>0,399). Foram também ,sepados em classes de distância (entre 0-
10 m, >10-20 m, >20-30 m, >30-40 m, >40-50 m).  
 

  

Sub-parcela – análise em microescala  
 

 

Quando foi realizada a análise de parentesco em uma escala menor, dentro de 

cada sub-parcela, o teste da hipótese de parentesco entre pares de plântulas nos 
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mostrou que a grande maioria dos pares não tinham nenhum grau de parentesco 

(Tabela 7).  

 
Tabela 7: Teste de hipótese do parentesco entre pares de plântulas de E. edulis dentro de cada 
sub-parcela.   

Subparcela Pares  Classificação 

B26 
 

B26A-B26B Não aparentados 
B26B-B26C Não aparentados 
B26A-B26C Não aparentados 

D12 D12A-D12B Não aparentados 
E3 E3A-E3B Não aparentados 

G5 
 

G5A-G5B Não aparentados 
G5B-G5C Não aparentados 
G5C-G5A Não aparentados 
G5D-G5A Não aparentados 
G5D-G5B Não aparentados 
G5D-G5C Não aparentados 

G22 
G22A-G22B Não aparentados 
G22B-G22C Não aparentados 
G22C-G22A Não aparentados 

I14 I14A-I14B Não aparentados 
R21 R21A-R21B Não aparentados 
S19 S19A-S19B Não aparentados 

V20 

V20A-V20B Aparentados  
V20B-V20C Não aparentados 
V20C-V20A Não aparentados 
V20D-V20A Não aparentados 
V20D-V20C Não aparentados 
V20D-V20B Aparentados  

W13 W13A-W13B Não aparentados 
 

Das dez subparcelas analisadas apenas uma apresentou plântulas com algum 

grau de parentesco.  
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Coancestria 
 

 
Foi gerado um autocorrelograma espacial com dados de coeficiente de 

coancestria e classes de distância entre todos os indivíduos da população (Figura 13), 

entre adultos (Figura 14) e entre plântulas (Figura 15); para verificar se ocorre ou não 

estruturação genética espacial desses grupos quando é analisado o parentesco entre 

eles. 

 

 

Figura 13: Autocorrelograma espacial de todos os indvíduos de E. edulis dentro da parcela 
25x50 m da população da Mata São José. O eixo x representa as classe de distâncias, as 
quais estão divididas de 2m em 2m; e o eixo y representa o coeficiente de coancestria entre 
pares de indivíduos. Intervalo de Confiança de 95%. Os dados não obtiveram valores 
significativos (p>0,05 para todas as classes de distância). 
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Figura 14: Autocorrelograma espacial dos adultos de E. edulis da parcela 25x50 m da 
população da Mata São José. O eixo x representa as classe de distâncias, as quais estão 
divididas de 2m em 2m; e o eixo y representa o coeficiente de parentesco entre pares de 
indivíduos. Intervalo de Confiança de 95%. Os dados não obtiveram valores significativos 
(p>0,05 para todas as classes de distância). 
 

 

 
Figura 15: Autocorrelograma espacial das plântulas de E. edulis da parcela 25x50 m da 
população da Mata São José. O eixo x representa as classe de distâncias, as quais estão 
divididas de 2m em 2m; e o eixo y representa o coeficiente de parentesco entre pares de 
indivíduos. Intervalo de Confiança de 95%. Os dados não obtiveram valores significativos 
(p>0,05 para todas as classes de distância). 
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5. DISCUSSÃO 

 

 
Caracterização genética populacional 

 
 

 Os locos utilizados foram altamente polimórficos, o que corrobora com os dados 

de Conte (2004), onde as populações estudadas apresentaram número de alelo por 

loco que variou de 14,1 a 14,7, no qual o mais polimórficos foi EE47, com 26 alelos e o 

menos EE 5 com 13 alelos. A população de E. edulis estudada neste trabalho, 

apresentou média de 15 alelos por loco, variando de 9 a 18 alelos.  

Através do programa MicroChecker foi identificado alelos nulos nos locos EE8 e 

EE43, o que explica o déficit de heterozigotos e  desequilíbrio de Hardy-Weinberg dos 

mesmos. No entanto, Gaiotto et al. (2001) não verificararam desequilíbrio de Hardy-

Weinberg nem alelos nulos nesses mesmos locos.  

Entretanto, todos os locos apresentaram-se em equilíbrio de ligação, ou seja, os 

locos não estão ligados, portanto suas freqüências são independentes. No entanto, 

quando foram realizados diferentes testes com a exclusão dos locos com alelos nulos, 

não houve diferenças significativas nos resultados, com isso eles foram utilizados nas 

análises de parentesco e coancestria. 

A população apresentou um coeficiente de endogamia significativamente maior 

de zero (Fis= 0,132; P=0,0071) o que reflete em um excesso de homozigotos na 

população. Uma população que passe  por um longo processo de endogamia, em 

gerações sucessivas, pode apresentar uma redução da heterozigosidade e perda de 

diversidade genética, com a consequente redução do fitness, do sucesso reprodutivo e 

da sobrevivência, levando ao risco de extinção. (FRANKHAM et al., 2008).  No entanto, 

vale ressaltar que este excesso de homozigotos também pode ocorrer devido à 

presença de alelos nulos, como o observado para os locos EE8 e EE43. Porém, 

analisando o coeficiente de endogamia com um conjunto de cinco locos e seis locos, 

não houve diferenças nos resultados.  
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 Parentesco genético intrapopulacional 

 

 

Através de observarções  focais dos frugívoros dispersores de sementes  de E. 

edulis na Mata São José; Turdus spp. apareceram como as espécies com maior 

número de visitas e que ingeriram maior quantidade de frutos da espécie (T. RIBEIRO, 

dados não publicados). Fezes com 6-8 sementes de E. edulis de Penelope superciliaris, 

um frugívoro de grande porte, também foram encontrado na área de estudo (M. 

GALETTI, dados não publicados. Os sabiás, Turdus spp., ingerem em média um fruto 

por visita e dispersam a mesma em um padrão esparso, ou seja, depositam sementes 

uma a uma no ambiente (LAPS, 1996; PIZO & SIMÃO, 2001). Entretanto, essas aves 

são consideradas dispersores de curta distância,(JORDANO et al.,2007). Em 

contrapartida, os jacus ingerem grande quantidade de frutos em cada vez que visita um 

indivíduos adulto de E. edulis (aproximadamente 8 frutos/visita). É considerado um 

animal defecador, dispersando as sementes de forma agregada (LAPS, 1996; PIZO & 

SIMÃO, 2001).   

Analisando experimentalmente essas duas espécies, foi verificado que a taxa de 

germinação em sementes regurgitadas por Turdus foi maior que em sementes 

defecadas por cracídeos (A. LEITE dados não publicados; PIZO & SIMÃO, 2001). 

Portanto, a efetividade da dispersão de uma espécie de planta, entre inúmeros fatores, 

é dependente da diversidade de frugívoros, do comportamento pós-alimentação do 

dispersor no diz respeito a manipulação do fruto pelo animal (regurgitador ou 

defecador), padrão de movimentação do dispersor (ex. voam longas ou curtas 

distâncias), do lugar que essas sementes serão deixadas (diferentes micro-habitats) e 

do modo como estas sementes serão dispersas no ambiente (agregadas ou esparsas; 

BLEHER & BÖHNING-GAESE, 2001; FRANCISCO & GALETTI, 2002). A dispersão 

esparsa, embora possa variar com o comportamento dos frugívoros, resulta no 

estabelecimento das plântulas de centímetros a metros de distâncias de outras 

plântulas da mesma espécie ou de espécies diferentes (HOWE,1989). Além disso, esse 

tipo de dispersão resulta em um alto fluxo gênico e baixo nível de endocruzamento 

entre os indivíduos (HOWE,1989).   
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Unindo todas essas informações com os resultados obtidos neste trabalho, 

podemos sugerir que a distribuição do E. edulis na Mata São José pode estar sendo 

afetada pela presença quase exclusiva dos Turdus como dispersores desta espécie e 

pela ausência dos grandes frugívoros na dispersão. Essa hipótese pode ser 

evidenciada na alta porcentagem de indivíduos com algum grau de parentesco na 

população (40% em média), e este grande número de indivíduos aparentados pode ser 

a justificativa da possível ocorrência de endocruzamento relatada na seção anterior. Em 

um estudo realizado por Seone et al. (2005) também foi relatado que indivíduos de E. 

edulis de uma área fragmentada eram bastante aparentados, ou seja, 43% das 

plântulas nesta área tinham pelo menos um dos parentais dentro da parcela, este 

número caiu para 3% em áreas contínuas.  

Outro argumento que pode ser uti lizado para comprovar que a distribuição do E. 

edulis esta sendo afetada pela redução da diversidade de dispersores é dado quando 

analisamos a freqüência de pares de adulto-plântula que apresentam forte parentesco 

em diferentes classes de distâncias. Verificamos que a freqüência de indivíduos muito 

aparentados foi maior até a distância de 10 m e após esta distância a freqüência de 

pares adulto-plântula aparentados foi decaindo. O oposto ocorreu com a freqüência de 

indivíduos não aparentados, onde nas primeiras classes a freqüência dos potenciais 

parentes era baixa e foi aumentando à medida que se distanciavam. Portanto, 

sugerimos que o comportamento de dispersão dos Turdus está reduzindo a distância 

de a dispersão de E. edulis, e, assim, a distribuição da diversidade genética não está 

sendo aleatória. Este mesmo padrão foi encontrado em outros estudos com espécies 

de plantas que perderam seus principais dispersores (CHUNG et al. 2005; KALISZ et 

al., 2001).  

Além disso, a influência do comportamento dos Turdus no padrão de dispersão 

de E. edulis pôde ser confirmado quando foi analisado o parentesco entre as plântulas 

dentro das subparcelas. Foi verificado que a maioria das plântulas dentro de 1 m2 não 

tinham relação de meio-irmã ou irmã-completa, ou seja, a dispersão esparsa dos 

Turdus está diminuindo a probabilidade de sementes do vindas de um mesmo adulto se 

estabeleçam num mesmo m2. No entanto, é necessário que estudos similares sejam 

realizados em áreas onde os Ramphastideos ainda são abundantes a fim de comprovar 
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que a distribuição do E. edulis, encontrada nesta população, não será encontrada em 

áreas onde estes animais estão presente.  

Portanto, em plantas que são visitadas por diferentes espécies de animais, a 

extinção de um dispersor pode ser compensada por outro, porém a perda dos eventos 

de dispersão a longas distâncias não é compensada (JORDANO, 2007, SETHI & 

HOWE, 2008). Além disso, uma vez que a distribuição de indivíduos de uma espécie de 

planta em uma população passa a ter um padrão agregado, os frugívoros tendem a se 

deslocarem menos, limitando mais a dispersão de sementes e a distribuição de 

plântulas no ambiente (JORDANO et al., 2006).  

 
 

Coancestria 

  
 

 Estudos similares a este (HARDESTY, 2005; HOLBROOK, 2006), porém com 

espécies de plantas que são altamente dependentes de grandes frugívoros na sua 

dispersão, mostraram que em áreas onde a presença desses animais é muito restrita, 

principalmente devido a caça e redução de hábitats, ocorre forte correlação entre o 

aumento do grau de parentesco com a redução da distância em plântulas, o que pode 

indicar dispersão limitada nesta área (HARDESTY, 2005; HOLBROOK, 2006). No 

entanto, em adultos e jovens não foi encontrado correlação significativa, isso pode ser 

devido, segundo os autores, a inúmeros filtros que essa espécie encara durante a 

passagem dos estágios de vida, como: estabelecimento da plântula, recrutamento, etc. 

(HARDESTY, 2005; HOLBROOK, 2006). Por outro lado, Kalisz et al. (2001) 

encontraram padrões diferentes, onde as plântulas não apresentavam nenhuma 

correlação entre distância e grau de parentesco; em contrapartida, o oposto foi 

observado nos adultos. Neste caso, os autores colocam como justificativa a 

aleatoriedade da reprodução, mortalidade de sementes e plântulas, e a dispersão 

“moderada” de sementes (KALISZ et al., 2001).  

No entanto, os nossos resultados apontaram para um terceiro padrão, no qual 

não houve estruturação espacial quando foram consideradas isoladamente plântulas e 
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adultos. O fato de não ter ocorrido um padrão estrutural em plântulas pode ser devido à 

presença apenas dos Turdus e aves de pequeno porte na área, pois, como já dito 

anteriormente, esses animais dispersam sementes uma a uma (PIZO & SIMÃO, 2001), 

de maneira que estas ficam espalhadas, proporcionando uma maior combinação de 

plântulas originadas de indivíduos adultos diferentes. É igualmente interessante 

observar que os adultos refletem o mesmo padrão observado em plantas, ou seja, 

refletem o padrão de dipersão realizado por aves pequenas, como Turdus. 

 Quando é analisado o autocorrelograma entre todos os indivíduos, os valores 

também não são significativos, apesar de ser evidente o padrão de estruturação até 

aproximadamente dez metros. Esta ausência de significância nesse resultado pode ser 

devido ao fato de quando consideramos todos os indivíduos para esta análise, estão 

incluídas as relações adulto-plântula, mas também adulto-adulto e plântula-plântula. 

Não é possível realizar através do programa SpaGeDi a análise de correlação entre 

dois grupos ou categorias independentes, plântula versus adultos. Portanto, os 

resultados das relações adulto-adulto e plântula-plântula podem estar mascarando a 

significância dos dados de adulto-plântula. Podemos inferir isto, pois a análise realizada 

na figura 12 indicou, utilizando dados de freqüência de parentes na relação adulto-

plântula, que até dez metros a maioria dos indivíduos apresentaram alto grau de 

parentesco, quando comparado com pares de adulto-plântula sem relação de 

parentesco. Portanto, podemos concluir que, mesmo que não ocorra estrutura espacial 

entre plântulas-plântulas e adultos-adultos devido a dispersão esparsa por Turdus, 

quando analisado uma plântula com o seu adulto mais fortemente relacionado, 

percebemos que a distância de dispersão está sendo reduzida. 

Desta forma, dada à falta dos grandes dispersores nesta área, de um modo geral 

a dispersão de E. edulis dessa população pode estar sendo limitada acarretando, por 

sua vez,na agregação dos indivíduos (visto no mapeamento), alta porcentagem de 

indivíduos aparentados (por volta de 40% dos indivíduos possuem algum grau de 

parentesco numa área de 25x50m), possível ocorrência de endocruzamento na 

população (Fis significativamente diferente de zero) e uma possível estruturação 

genética espacial até a distância de 10-12 metros. 
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Enfim, analisando a distribuição genética espacial do E. edulis nesta área, 

verificamos que é importante a presença de toda a guilda de dispersores dentro da 

população, pois os dispersores de pequeno tamanho terão um papel importante na 

distribuição de plântulas pouco aparentadas e os grande no fluxo gênico intra e 

interpopulacional (LOISELLE & BLAKE, 2002).  

Portanto, a distribuição dos indivíduos dentro de uma população e a distância de 

dispersão de sementes longe da planta-mãe podem ser reflexo do padrão de 

movimentação de cada dispersor (HARDESTY et al. 2005). Então, entender como uma 

espécie de planta está distribuída espacialmente quando seus dispersores são extintos 

é importante para prevenir, reduzir ou mitigar extinções entre espécies (CORDEIRO et 

al., 2009). 

 

 
Perspectivas futuras 

 
 

Através dos dados desse trabalho, vários pontos foram levantados: a extinção de 

grande frugívoros que promovem a dispersão de sementes à longa distância, como 

grandes ramphastídeos e cotingídeos, e o fluxo gênico entre fragmentos, poderiam 

explicar a estruturação genética de E. edulis em fragmentos defaunados.  Por outro 

lado, os frugívoros resilientes (como Turdus spp.) poderiam deter então, o padrão 

espacial da chuva de sementes e promover a alta diversidade de genótipos em escala 

de micro sítio de regeneração. 

Portanto, para testarmos esta hipótese, em estudos futuros, pretendemos  

comparar a estruturação genética de palmito em uma paisagem recém fragmentada e 

com tucanos que conectem e promovam fluxo genético entre populações. Acreditamos 

encontrar alta diversidade (beta) regional e alta ou média diversidade genotípica a nível 

de micro sítio de recrutamento (alfa). 
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6. CONCLUSÃO 

 

 

  Podemos concluir deste trabalho que a extinção de grandes dispersores de E. 

edulis na Mata São José, e o processo de dispersão ocorrendo quase exclusivamente 

por Turdus, está afetando a distribuição espacial do palmito juçara nesta área. A 

importância desse trabalho foi mostrar que espécies, como o E. edulis, que possuem 

uma grande diversidade de dispersores, também pode ser afetadas com a defaunação. 

No entanto, é extremamente necessário que o aumento do número de áreas 

defaunadas estudadas, a fim de verificar se isso é um caso pontual, ou se está 

ocorrendo em outras populações de E. edulis na Mata Atlântica. Além disso, é 

importante estudar também áreas não-defaunadas para podermos ter uma comparação 

mais exata e precisa do que está acontecendo nas populações de palmito juçara. 
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