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RESUMO

A conservação in situ e ex situ de populações em bancos genéticos são importantes

estratégias para conservação de espécies ameaçadas por evitarem o estreitamento

da base genética da espécie. Inúmeras populações da espécie arbórea nativa da

América do Sul Myracrodruon urundeuva têm experienciado significativa redução no

número de indivíduos ao longo dos últimos anos, principalmente pelo uso e manejo

inadequado dos ambientes nos quais estão inseridos. Assim, o número efetivo de

indivíduos  pode  não  estar  sendo  suficiente  para  garantir  a  persistência  dos

indivíduos nos locais de origem (e agora modificados), podendo haver redução na

variabilidade genética. Entendendo que o planejamento e implementação de ações

de conservação e restauração podem ser embasadas no conhecimento acerca da

variabilidade  e  diversidade  genética  a  partir  de  marcadores  genéticos  tanto  de

natureza morfológica quanto molecular em nível de DNA, o objetivo principal deste

trabalho foi  verificar o status da variabilidade e diversidade genética da aroeira (M.

urundeuva).  Para  tanto,  a  espécie  foi  investigada  em  duas  populações

geograficamente distintas, cada uma em i) em dois contextos ambientais distintos

(ambientes  naturais  com  diferentes  pressões  de  seleção  antrópicas  e  sob

conservação ex situ) e ii) em duas gerações (progenitores e progênies da geração

1). A abordagem de novo revelou baixo número de loci SNPs (99), ao passo que a

abordagem de alinhamento com a espécie Pistacia vera (pistache) como referência

revelou alto número de loci SNPs (1.118). O número de alelos privados é maior na

população de Aramina, SP (577) em comparação com a população de Selvíria, MS

(196),  ressaltando  a  importância  da  conservação  dessas  populações.  O  tipo  de

atividade antrópica não influencia na diversidade genética baseada na análise de

SNPs,  visto  que  não  há  diferença  significativa  neste  parâmetro  entre  as  duas

populações  estudadas.  De  todas  as  variáveis  mensuradas  correspondentes  ao

fenótipo, genótipo e composição química do solo do entorno das árvores matrizes

avaliadas em ambas as populações, as características do solo apresentaram maior

variabilidade. É possível separar as matrizes em dois grupos, sendo um com 25%

das árvores e outro, com 75% delas, podendo-se inferir que as condições atuais de

ambiente, genótipo e fenótipo atuem de forma desuniforme na espécie, mas com

tendências  similares  nas  populações.  A  herdabilidade  da  medida  composta



padronizada é menor em comparação com os demais caracteres isolados. A medida

composta padronizada (MCP) permite fazer inferências sobre o comportamento das

progênies por tornar caracteres de naturezas distintas comparáveis entre si.

Palavras-chave:  cerrado; Anacardiaceae; sequenciamento  genético  de  nova

geração; single nucleotide polymorphism; variabilidade química do solo; análise de

componentes  principais;  modelos  lineares  mistos;  caracteres  de  crescimento;

silvicultura tropical.



ABSTRACT

In situ and Ex situ conservation of populations in gene banks are important strategies

for the conservation of threatened species, as they avoid the narrowing of the genetic

base  of  the  species.  Numerous  populations  of  the  tree  species  native  to  South

America Myracrodruon urundeuva have experienced a significant reduction in the

number of individuals over the last few years, mainly due to the inadequate use and

management  of  the environments  in  which  they are  inserted.  Thus,  the  effective

number  of  individuals  may  not  be  sufficient  to  guarantee  the  persistence  of

individuals in their original (and now modified) places, which may lead to a reduction

in  genetic  variability.  Understanding  that  the  planning  and  implementation  of

conservation  and  restoration  actions  can  be  based  on  knowledge  about  genetic

variability and diversity from genetic markers of both morphological and molecular

nature at the DNA level, the main objective of this work was to understand the status

of variability and genetic diversity of aroeira (M. urundeuva). Therefore, the species

was investigated in two geographically distinct populations, each in i) in two distinct

environmental contexts (natural environments with different anthropogenic selection

pressures and under ex situ conservation) and ii) in two generations (parents and

progenies  de geração  1) . The de novo approach revealed a low number of SNPs

loci (99), while the alignment approach with the Pistacia vera (pistachio) species as

reference revealed a high number of SNPs loci (1,118). The number of private alleles

is  greater  in  the population of  Aramina,  SP (577)  compared to  the population of

Selvíria, MS (196), highlighting the importance of conservation of these populations.

The type of anthropic activity does not influence the genetic diversity based on the

analysis of SNPs, as there is no significant difference in this parameter between the

two  populations  studied.  Of  all  the  measured  variables  corresponding  to  the

phenotype,  genotype  and  chemical  composition  of  the  soil  of  the  parent  trees

evaluated in both populations, the soil characteristics showed greater variability. It is

possible to separate the matrices into two groups, one with 25% trees and the other

with  75%  of  them.  populations.  The  heritability  of  the  standardized  composite

measure  is  lower  compared  to  the  other  isolated  characters.  The  standardized

composite  measure  (MCP)  allows  making  inferences  about  the  behavior  of  the

progenies by making characters of different natures comparable to each other.



Keywords:  cerrado; anacardiaceae; next generation sequencing; single nucleotide

polymorphism; chemical soil variability; principal components analysis; mixed linear

models; growth characters; tropical sylviculture.
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INTRODUÇÃO

O desmatamento em zonas tropicais e subtropicais foi de, aproximadamente,

7 milhões de hectares nos últimos anos e se deve, primariamente, às atividades

agrícolas comerciais de grande escala (40%) e às infraestruturas e exploração de

recursos naturais - água e minérios, por exemplo (27%) (FAO, 2015). A supressão

florestal desestruturada resulta na perda de populações arbóreas e não arbóreas e,

em última instância, da diversidade genética. Além disso, mudanças aceleradas nos

padrões climáticos permitem esboçar previsões com baixo grau de certeza sobre a

manutenção  da  integridade  da  biodiversidade  ainda  restante  (NEWBOLD  et  al.,

2015),  não  garantindo  à  humanidade  que  as  práticas  agrícolas  e  florestais

predominantes na atualidade sejam plausíveis em longo prazo. Assim, ações para a

manutenção e o bom manejo dos recursos naturais se faz conveniente e necessária.

A perda de biodiversidade em todos os níveis é um assunto que vem sendo

discutido  por  lideranças regionais  e  globais  desde o início  da  década de 70 na

Conferência de Estocolmo e, então, a importância do assunto em nível mundial  foi

consagrada na  ECO-92  no  Rio  de  Janeiro.  A  partir  dos  acordos  firmados  nas

discussões,  metas  e  planos  têm  sido  estabelecidos  como  estratégias  para

desacelerar e cessar a destruição da diversidade biológica. É imperativo, portanto,

que cada país e/ou região i) conheça bem quais são os componentes que formam

sua biodiversidade, ii) identifique de que maneira que ela vem sendo explorada, iii)

como é possível parar sua destruição, iv) recuperar o que foi e/ou tem sido perdido e

v) conciliar seu uso para prover as necessidades humanas sem comprometer a sua

integridade.

O restabelecimento  dos  mecanismos  mantenedores  e/ou  geradores  da

biodiversidade pode ser alcançado ao protegê-la em seus variados níveis (macro

[ecossistemas],  taxonômico  [espécies]  e  micro  [genético]).  Em nível  de  recursos

genéticos, o Brasil formalizou a estratégia de proteção por meio acesso de dados

provindos de bancos de germoplasma. Os recursos genéticos podem ser definidos

como um componente dos recursos naturais cujo material hereditário possui valor

atual e/ou potencial  para a humanidade, sendo estes últimos quaisquer materiais

que contenham unidades funcionais de hereditariedade (FAO, 2013). Os recursos

genéticos podem ser conservados em populações in situ, ou seja, em seu ambiente
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de  origem (florestas,  rios,  pântanos  etc.)  ou  também podem ser  ex  situ,  o  que

significa que as populações cujos materiais hereditários são de interesse devem ser

instaladas fora de seu local de origem (EMBRAPA, 2010). A prática desta última

almeja,  essencialmente,  a  conservação da variabilidade genética  da espécie  em

questão fora de seu habitat natural, de modo que o estreitamento da base genética

da espécie seja evitado. Portanto, os recursos genéticos são passíveis de serem

utilizados quando as populações que os contêm persistem nos locais onde estão

inseridas (in ou ex situ) e isto é possível quanto maior for a variabilidade genética. 

O processo pelo qual materiais genéticos com variabilidade genética mínima

passam a ser considerados recursos genéticos efetivamente manejáveis  pode ser

chamado  de  domesticação.  Em  outras  palavras,  é  preciso  que  estes  materiais

sejam/produzam genótipos que exibam fenótipos desejados por processos sexuais

ou assexuais (HARFOUCHE  et al.,  2012). Por isso, um entendimento acerca dos

termos germoplasma e  coleção de  germoplasma convém ser dado aqui, podendo

germoplasma se referir à base física do cabedal genético que reúne o conjunto de

materiais hereditários de uma espécie e coleção de germoplasma como um conjunto

de genótipos de uma espécie com origens geográfica e ambiental variadas e que se

constitui em matéria-prima para programas de pesquisa e melhoramento (VALOIS et

al., 1996).

É interessante ressaltar  a  importância das coleções de germoplasma para

ações de pré melhoramento, uma vez que é à partir de coleções de germoplasma

bem estabelecidas (leia-se conservadas  ex situ e bem manejadas por sucessivas

seleções)  que  se  obtêm  materiais  robustos  para  início  de  programas  de

melhoramento  de  uma  espécie.  Em  última  instância,  pode-se  inferir  que  só  é

possível  se  pensar  em  melhoramento  genético  de  uma  espécie  se  sua  base

genética estiver bem representada, conservada e manejada em coleções próprias.

Antes,  porém,  é  preciso  se  atentar  às  fontes  primárias  de  obtenção  desses

materiais,  isto  é,  na  parcela  dos  recursos  naturais  que  contenham  recursos

genéticos.                                                                                                 

Nesse sentido,  em consonância com a estratégia assumida pelo Brasil  de

conservar seus recursos genéticos em in situ e em  coleções de germoplasma (ex

situ),  salienta-se  o  importante  papel  das  árvores  isoladas  na  paisagem  e/ou

localizadas em pequenas reservas e matas nas pequenas e médias propriedades
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para  manutenção  do  fluxo  gênico  entre  as  populações  e,  consequentemente,

manutenção  da  variabilidade  e  diversidade  genética  ao  longo  das  sucessivas

gerações.  Ainda,  uma  coleção ativa de  germoplasma  permite  que  sejam  feitos

estudos de caracterização e pesquisa de materiais para uso posterior. Avaliações de

caracteres de crescimento, mensuradas em campo com instrumentos corriqueiros na

silvicultura,  estimativas  de  seus  valores  genéticos  bem  como  a  mensuração  da

influência  ambiental  podem  ser  úteis  nas  inferências  mais  generalizadas  das

trajetórias evolutivas da espécie como um todo. Por isso, conhecer populações de

espécies nativas é essencial para se traçar diretrizes para a conservação efetiva da

espécie  em  consonância  com  quaisquer  que  sejam  as  influências/pressões

ambientais  e,  consequentemente,  viabilizar  o  pré-melhoramento  de  nossas

espécies. 

Entendendo que o planejamento e implementação de ações de conservação

e restauração podem ser embasadas no conhecimento acerca da variabilidade e

diversidade  genética  a  partir  de  marcadores  genéticos, tanto  de  natureza

morfológica quanto molecular em nível de DNA, esta tese de doutorado tem como

objetivo principal verificar o status da variabilidade e diversidade genética da aroeira

(M.  urundeuva),  espécie  arbórea  nativa  da  América  do  Sul  e  de  potencial

importância na silvicultura brasileira. Para tanto, a espécie foi investigada em duas

populações distintas (Aramina e Selvíria), cada uma em dois níveis de parentesco

(matrizes e  geração  1). As matrizes de cada população encontram-se atualmente

conservadas in situ em seus ambientes naturais com diferentes pressões antrópicas

e  as suas  progênies  da  geração  1,  sob  conservação  ex  situ em  coleção  de

germoplasma. 

No  estudo  1  é  descrita  a  localização  e  o  histórico  das  áreas  nas  quais

matrizes de M. urundeuva estão inseridas e das quais as sementes foram coletadas

para os testes de progênies instalados há 29 anos. Além disso, buscou-se conhecer

a variabilidade genética das árvores matrizes que formam duas populações distintas

por  meio  da  descrição  de  um  conjunto  de  marcadores  genéticos  SNP  para  M.

urundeuva. Finalmente, partindo-se do pressuposto de que a perda de indivíduos

devido  às  ações  antrópicas  na  paisagem  natural  reduz  a  diversidade  genética,

verificou-se  se  há  diferenças  essas  populações,  com  enfoque  nos  sistemas  de

produção na qual  cada uma está inserida: um agronômico (cana-de-açúcar,  soja

etc.) e o outro, pecuário-florestal (pastagens e plantações de eucalipto).
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No estudo 2, a influência dos atributos do solo na expressão de fenótipos das

árvores matrizes foram investigados a fim de verificar se as possíveis diferenças de

diversidade genética  poderiam ser  relacionadas com os meios  físicos  naturais  e

quais implicações haveria para a escolha de árvores matrizes em ambiente natural

para coleta de sementes com alta variabilidade genética.

No estudo 3, mostrou-se o quanto as progênies de geração 1 destas matrizes

diferem  entre  si  em  situação  de  conservação  ex  situ,  com  base  em  dados  de

caracteres silviculturais importantes para a produção madeireira, no intuito de melhor

entender o comportamento de diferentes genótipos em um mesmo ambiente.

Dessa  maneira,  esta  tese  investigou separadamente  os  componentes  que

permitem inferir sobre o fenótipo de  Myracrodruon urundeuva, com base em duas

populações  e  duas  gerações,  observando-se  os  seguintes  aspectos:  genótipo

(estudo 1), ambiente (estudo 2) e interação genótipo x ambiente (estudo 3). 
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CAPÍTULO 1. DIVERSIDADE GENÉTICA DE Myracrodruon urundeuva Allemão
A  PARTIR  DE   MATRIZES  DE  DUAS  POPULAÇÕES  SOB  DIFERENTES
CONTEXTOS AMBIENTAIS

1. INTRODUÇÃO

Pelo fato de a mensuração da diversidade ser naturalmente complexa nos

sistemas biológicos devido à heterogeneidade de habitats,  às inúmeras maneiras

como as espécies podem se distribuir espacialmente e aos níveis de organização

biológica atualmente aceitos (ex:  molecular  a ecossistemas),  é  importante que o

delineamento  das  ações  de  conservação  biológica  considere  várias  óticas

(MARGULES; PRESSEY, 2000). Em um nível mais específico, a perda de indivíduos

não  apenas  influi  nos  processos  ecológicos  devido,  por  exemplo,  à  redução  da

abundância  e  papéis  ecológicos  de  uma  espécie,  mas  também  pode  afetar  os

processos microevolutivos dentro das populações. A perda da diversidade genética

pode  ocorrer  pela  redução  dos  tamanhos  populacionais  que  efetivamente  se

reproduzem sexuadamente (Ne), diminuindo aleatoriamente as frequências alélicas

por deriva genética, aumentando a probabilidade de perda dos conjuntos gênicos

localmente adaptados (NEI  et al.,  2010). Em um estudo amplo sobre o status da

distribuição  da  diversidade  e  conservação  de  55  espécies  vegetais  do  Cerrado,

Ballesteros-Meija  et  al.  (2018)  evidenciaram  que  as  informações  sobre  a

variabilidade  genética  estão  disponíveis  para  0,5% das  espécies  vegetais  deste

bioma e, desta porcentagem, algumas espécies são estudadas intensamente, ao

passo que outras, as informações são escassas. A perda da diversidade genética

pode ser considerada, portanto, como a consequência última da perda do continuum

populacional de uma espécie em uma determinada área. 

As novas técnicas para coleta de dados em nível de genoma têm facilitado os

estudos ecológicos nos últimos 20 anos, permitindo inferências acuradas sobre as

características, o papel,  as relações e as possíveis trajetórias evolutivas de uma

espécie em uma determinada época e ambiente (BAIRD et al., 2008; BONASIO et

al., 2010). Marcadores genético-moleculares vêm sendo amplamente utilizados em

estudos  populacionais,  podendo  ter  aplicação  em  variados  contextos,  incluindo

médicos, ecológicos, agronômicos e zootécnicos. Por definição, eles se referem a
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características  do  DNA que  podem ser  herdadas  ao  longo  das  gerações  e  que

permitem a diferenciação de um ou mais indivíduos dentro de uma população ou de

populações  distintas.  A  partir  de  sua  descoberta  e  uso,  novas  tecnologias  de

detecção  da  variabilidade  em  nível  genômico  foram  e  vêm  até  hoje  sendo

desenvolvidas de modo cada vez mais simples, rápido, preciso e eficaz. A detecção

de polimorfismos no DNA começou a ser implementada a partir da consolidação de

técnicas do DNA Recombinante e da amplificação do DNA por reação em cadeia da

enzima  polimerase  (PCR  -  Polymerase  Chain  Reaction),  duas  importantes

tecnologias-conceito do campo da Genética. 

Métodos de sequenciamento  de novo (sequenciamento de novos genomas

em  que  não  existem  sequências  de  referência  previamente  descritas  para

alinhamento), tal como o sequenciamento de fragmentos de DNA associado a sítios

de restrição (RADSeq) permitem a posterior identificação de SNPs (single nucleotide

polymorphisms,  polimorfismos  de  nucleotídeo  único),  sendo  possível  inferir,  por

exemplo,  sobre  a  heterozigosidade da  população  em espécies  não-modelo  (que

ainda não possuem descrição de seu genoma completo) de forma rápida e com

custos  relativamente  baixos  (ANDREWS  et  al.,  2016).  Para  esses  casos,  a

investigação de SNPs pode ser a melhor maneira de encontrar genes que estão sob

seleção,  podendo  facilitar  o  estudo  da  dinâmica  desses  genes  em  populações

naturais (LUIKART et al. 2003; MORIN et al., 2004). 

A identificação dos polimorfismos em nível de um único nucleotídeo (SNPs)

por meio dessas ferramentas permite inferências sobre a diversidade genética da

espécie e estimar a influência das atividades antrópicas na estruturação de suas

populações. De fato, muitos esforços têm sido feitos para quantificar a variabilidade

genética e, junto com avanços na modelagem de nicho e análises genômicas, a

catalogação de informações minuciosas sobre as populações tem sido amplamente

facilitada.  Ainda  permanecem,  no  entanto,  lacunas  sobre  como  incorporar  todas

essas  informações  em  ações  que  levem  em  consideração  as  circunstâncias  e

consequências  da  perda  e/ou  mudança  da  variabilidade  genética  constatada

(MABLE, 2018), como por exemplo, para planos de ocupação da terra e manejo e

para projetos de restauração ecológica.

O gênero  Myracrodruon foi  descrito  pela  primeira  vez  por  F.  Allemão em

1872,  pertence  à  família  botânica  Anacardiaceae  e  compreende  2  espécies  de

árvores ou arvoretas caducifólias que ocorrem na América do Sul:  Myracrodruon
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balansae (Engl.) Santin e  Myracrodruon urundeuva Allemão  (GBIF;  SILVA-LUZ et

al., 2020). A espécie Myracrodruon urundeuva Allemão, conhecida popularmente no

Brasil como aroeira, aroeira-do-sertão ou urundeúva, é uma espécie tropical nativa

da  e  amplamente  distribuída  na  América  do  Sul,  em  especial  no  noroeste  da

Argentina,  Paraguai,  Bolívia  e no Brasil  central  (SATIN e LEITÃO-FILHO, 1991).

Possui ocorrências documentadas no Brasil nos biomas Caatinga (Maranhão, Piauí,

Rio Grande do Norte,  Paraíba, Pernambuco, Sergipe e Bahia) e Cerrado (Goiás,

Mato Grosso do Sul,  Minas Gerais,  Espírito Santo, Rio de Janeiro e São Paulo)

(RIZZINI,  1979;  SANTIN;  LEITÃO-FILHO,  1991;  LORENZI,  1992)  (Figura  1).  A

espécie ocorre em florestas sazonalmente secas no eixo das bacias hidrográficas

Paraná-São  Francisco  e  cuja  precipitação  anual  varia  entre  400  e  1.700  mm

(SPICHIGER et al., 2004; CAETANO et al., 2005). 
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Figura  1.  Mapa  de  distribuição  geográfica  da  espécie  Myracrodruon  urundeuva
Allemão no Brasil. 

Fonte: Centro Nacional de Conservação da Flora (2018).

M. urundeuva é também encontrada naturalmente no Gran Chaco, ecorregião

sul-americana de 800 km² com predomínio de florestas secas.  Nela,  há porções

territoriais da Argentina (maioria), Bolívia, Paraguai e Brasil (NUNES et al., 2008). A

aroeira (M. urundeuva) é predominantemente dióica, tendo registros de indivíduos

monóicos e  hermafroditas  (GAINO  et  al.,  2011).  Os indivíduos de  M. urundeuva

possuem fenologia sazonal, apresentando caducifolia total nos meses mais secos e

frios do ano, o que evidencia a estreita relação evolutiva em ambientes secos, como
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a Caatinga e  Cerrado brasileiros.  Na fase reprodutiva,  os  indivíduos da espécie

podem produzir muitas sementes que podem ser dispersas sem auxílio de agentes

externos (autocoria) ou pelo vento (anemocoria) e/ou, secundariamente, por animais

(zoocoria). Além disso, seus indivíduos apresentam grande porte, podendo atingir 30

m de altura e 80 cm de DAP. 

O  ritmo  de  supressão  das  florestas  destes  biomas  ocorreu  de  forma

predatória  e  demasiadamente  acelerada  desde  a  chegada  dos  colonizadores

europeus,  de  modo  que  suas  inúmeras  populações  desapareceram,  restando,

atualmente, poucos indivíduos isolados. A espécie possui centro de origem provável

no  Brasil  (RIZZINI,  1979;  SANTIN;  LEITÃO-FILHO, 1991) e  está  classificada

atualmente nas categorias de ameaça “LC” - Menos Preocupante - segundo o Livro

Vermelho da Flora do Brasil (CNCFlora, 2018) e “DD” – Deficiência em Dados – de

acordo  com a  Lista  Vermelha  Mundial  de  Espécies  Ameaçadas  (PRADO  et  al.,

1998). Sua categorização como “menos preocupante” pode ser decorrente, portanto,

dos poucos dados existentes acerca de seu status de conservação. 

M.  urundeuva  possui  potencial  madeireiro  e  medicinal  em  sistemas  de

produção  que  mesclam  a  conservação,  silvicultura,  culturas  agronômicas  e/ou

pastoreio:  os  Sistemas  Agroflorestais  (SAFs).  Dentre  as  propriedades  físicas  da

madeira de M. urundeuva, há estudos que relatam características como densidade

básica de 770 kg.m-3,  densidade aparente em umidade de equilíbrio de 984 kg.m -3

(KELLER et al., 2017) e de densidade de seu cerne com valores de até 1,19 g.cm -3

(LORENZI, 2002). Assim, a madeira de  M. urundeuva é considerada como “muito

durável” e “imputrescível” (MANIERI e CHIMELO, 1989) pelo Instituto de Pesquisas

Tecnológicas (IPT), órgão vinculado à Secretaria de Desenvolvimento Econômico,

Ciência, Tecnologia e Inovação do Estado de São Paulo.  Para tanto, é necessário

que os  agrossilvicultores  tenham acesso a sementes e  mudas de qualidade em

número suficiente para atender à demanda da cadeia produtiva agrossilvicultural, de

modo a viabilizar a implementação de SAFs nas propriedades. Estes produtos, além

da  garantia  de  preservação  dos  ecossistemas,  seus  serviços  e  das  ações  de

restauração,  só  serão  viáveis  a  partir  de  ações  direcionadas  à  conservação  do

patrimônio genético de espécies ameaçadas no Brasil, a exemplo dos bancos de

germoplasma para M. urundeuva.
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Em decorrência de sua distribuição natural atual ser esparsa e restringida a

pequenos  fragmentos  florestais,  ela  está  atualmente  conservada  ex  situ  em um

banco de ativo germoplasma (BAG-A) localizado em Selvíria, Mato Grosso do Sul,

Brasil. O BAG-A tem mais de 30 anos e possui progênies (geração 1) oriundas de

diferentes estados brasileiros, perfazendo 20 populações distribuídas em 3 tipos de

formações  vegetacionais:  Cerrado,  Caatinga  e  Floresta  Estacional  Semidecidual.

Estudos  com  marcadores  genético-morfológicos  com  essas  progênies  e  suas

respectivas famílias vêm sendo feitos desde sua implementação e analisaram essas

progênies  oriundas  de  matrizes  de  polinização  aberta  isoladas  nas  diferentes

paisagens. Isso vem sendo possível a partir do monitoramento e coleta de dados

biométricos de cada indivíduo, isto é, da mensuração de caracteres de importância

silvicultural, tais como altura, diâmetro do tronco à altura do peito, diâmetro da copa,

espessura da casca e forma do fuste. Dessa maneira, vem sendo possível fazer

inferências sobre a variabilidade genética dos acessos conservados no BAG-A por

meio de análises destes dados, utilizando modelos lineares mistos. De modo geral,

os diversos pesquisadores que já analisaram as diferentes populações contidas no

BAG-A sugerem que grande parte da variação genética é, hoje, encontrada dentro

das populações (BALERONI et al., 2003; FREITAS et al., 2006a; TUNG et al., 2010;

CANUTO et al., 2017, MARTINS et al., 2018). 

Com relação  aos  marcadores  genético-moleculares,  os  estudos  para  esta

espécie se iniciaram no fim dos anos 90 com isoenzimas (LACERDA et al., 1999;

MORAES et al., 2005); seguidos por RAPD (REIS e GRATTAPAGLIA, 2004); AFLP

(FREITAS et al., 2005) e, por fim, microssatélites (CAETANO et al., 2005; GAINO et

al., 2011; VIÉGAS et al., 2011; SOUZA et al., 2018). 

1.1. Descrição do contexto histórico e ambiental das regiões nas quais as 

matrizes de Myracrodruon urundeuva estão inseridas

As regiões nas quais  se  encontram as árvores  matrizes  de  Myracrodruon

urundeuva das populações estudadas diferem entre si quanto à situação atual bem

como ao histórico de uso da terra (Apêndice A). No entanto, é comum para todas as

situações o fato de as matrizes estarem espalhadas na paisagem fragmentada e
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fortemente antropizada, como indivíduos isolados ou em pequenas demes em áreas

não cultiváveis, onde há discretas manchas de vegetação nativa (Figura 2).

Figura  2.  Contextualização  geográfica  das  matrizes  de  duas  populações  de  M.
urundeuva.

Fonte: Adaptado de Google Earth pela própria autora.

A primeira, localizada no município de Selvíria, Estado do Mato Grosso do

Sul,  Brasil,  está  na  Costa  Leste  do  Mato  Grosso  do  Sul  (CLMS),  região

recentemente  designada  ao  que  era  chamado  anteriormente  de  Bolsão  Sul

Matogrossense (BSM), e possui, aproximadamente, 280 mil habitantes distribuídos

em  57  mil  km²  (IBGE,  2021). A  região  está  próxima  de  municípios  atualmente
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importantes  para  a  economia  do  Estado,  tais  como  Três  Lagoas,  Paranaíba,

Cassilândia e Chapadão do Sul.

Em  seus  primórdios,  a  população  humana  da  região  era  constituída

unicamente  por  indígenas  da  etnia  Caiapó,  motivo  pelo  qual  a  região  fora

anteriormente chamada de Caiapolândia (DARGEL, 2003). Há evidências de que a

CLMS  fora  ocupada  posteriormente  por  bandeirantes  paulistas  e  fazendeiros

portugueses  vindos  de  Minas  Gerais  (descendentes  da  família  Garcia  Leal

principalmente)  no  início  dos  anos  1800,  que  adentraram  o  Estado  para

reconhecimento e exploração do território (DARGEL, 2003).  Há relatos de que a

família Garcia Leal tenha trazido consigo inúmeras cabeças de gado, iniciando assim

as atividades pecuárias na região. 

A construção da Usina Hidrelétrica de Ilha Solteira, no início dos anos 60,

culminou na fundação do município de Selvíria em maio de 1980, intensificando as

atividades  econômicas  da  região.  Paralelamente,  a  partir  de  1970,  com  os

programas  de  incentivo  à  industrialização  no  país,  a  região  foi  aderindo

gradativamente às atividades de silvicultura de  Eucalyptus spp. como alternativa à

pecuária, tendo desenvolvido fortemente as atividades de produção de celulose nos

últimos 15 anos  (ANTUNES  et al., 2018). Entre 2010 e 2020, a área destinada a

plantações de eucalipto triplicou, saindo de 340 mil hectares para 1,124 milhão de

hectares  (IBÁ,  2020). A  estrutura  da  vegetação  original  da  região  foi,  portanto,

alterada pelas culturas implementadas e a construção da Usina. Assim, as árvores

matrizes desta região continuam sob forte influência antrópica, estando isoladas em

regiões  de  grandes  pastos  e/ou  em  pequenas  manchas  de  vegetação  nativa

perturbada (Figuras 3 e 4).
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Figura  3.  Localização  de  algumas  das  árvores  matrizes  (pontos  azuis)  de
Myracrodruon urundeuva em Selvíria, MS, Brasil.

Nota: Imagens de satélite originais preparadas por Lara Comar Riva (Eng. Agr., Me). Fonte: Própria
autora
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Figura 4. Encarte de fotografias representando a variabilidade microambiental  da
localização das árvores matrizes de Myracrodruon urundeuva em Selvíria, MS.

 

Nota: Fotografias tiradas em maio de 2018 por Mário Luiz Teixeira de Moraes. Uso autorizado pelo
fotógrafo. Fonte: Própria autora.

A segunda região, no município de Aramina, Estado de São Paulo, Brasil, é

localizada  na  região  norte  do  Estado  e  insere-se  na  microrregião  da  cidade  de

Ituverava que possui, aproximadamente, 100 mil habitantes ao longo de 2 mil km². A

microrregião é geopoliticamente subordinada à mesorregião de Ribeirão Preto, que

atualmente se mantém como importante  pólo agroindustrial, de saúde e educação

no  Estado,  tendo  Ribeirão  Preto,  Franca,  Jaboticabal  e  Barretos  como  cidades

principais (IBGE, 2021). A história do município de Aramina coincide com a criação,

no início dos anos 1900, de uma das estações da Companhia Mogiana de Estradas

de Ferro, cuja sede era em Campinas. A expansão da cultura do café em direção ao
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interior do Estado permitiu a ocupação da região (e posterior fundação do município)

por incentivar a chegada de trabalhadores da estação e por auxiliar no escoamento

dos  grãos  de  café  produzidos  na  região.  Com o  passar  do  tempo,  as  grandes

plantações de café foram substituídas por outras culturas, tais como a batata, soja e

a cana-de-açúcar, sendo esta última a predominante. Desde o início da exploração

do  estado,  perdas  vegetais  consecutivas  ocorreram,  sendo  que  atualmente  a

vegetação  vem  sendo  lentamente  recuperada,  principalmente,  por  meio  de

programas de restauração (Figuras 5 e 6).

Figura 5. Sequência histórica da cobertura vegetal nativa no estado de São Paulo
entre o período sem alterações significativas (situação primitiva) até o ano 2000. 

Fonte: Adaptado de Victor et al. (2005) pela própria autora.
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Figura 6. Cobertura vegetal nativa do estado de São Paulo em 2020.

Fonte: Instituto Florestal do Estado de São Paulo (2020).

Antes da ocupação pela companhia férrea, a região caracterizava-se por ser

zona de ecótono entre formações florestais da Mata Atlântica, mais especificamente

Floresta Estacional Semidecidual, e de Cerrado florestado (Cerradão). As árvores

matrizes  encontram-se  em  diferentes  microambientes  perpassados  pela  rodovia

Anhanguera  (Figura  7A),  variando  entre  indivíduos  isolados  no  interior  de  uma

enorme plantação de soja (Figura  7B) ou em pequenos fragmentos em sua borda

(7E), dentro de propriedades de médio produtores (Figura 7C e 7F) e agregados em

áreas elevadas, como região de morro, não sendo difícil presumir nesta última, aos

olhos  de  quem  a  visita,  a  possibilidade  de  os  indivíduos  estarem  inseridos  no

microambiente  formando  uma  pequena  subpopulação  dominante  da  espécie

(MORAES, M. L. T. e CAMBUIM, J. - comunicações pessoais) (Figura 7D).
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Figura 7. Encarte de fotografias representando a variabilidade microambiental dos 
locais onde as árvores matrizes de Myracrodruon urundeuva estão inseridas em 
Aramina, SP.

Nota: Fotografias A a F tiradas em novembro de 2018 por Mário Luiz Teixeira de Moraes. Uso 
autorizado pelo fotógrafo. Fonte: Própria autora.
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1.2. Objetivos

Sabendo-se  da  pressão  de  seleção  exercida  nas  matrizes  de  ambas  as

populações ao longo do tempo por causa das diferentes atividades antrópicas que

ali foram desenvolvidas, as seguintes perguntas surgiram:

 Populações que estão sob diferentes tipos de pressões antrópicas ao

longo do tempo são distintas entre si, em termos de diversidade genética?

 Qual é o grau de polimorfismo de nucleotídeo único em nível de DNA

genômico  nuclear  para  a  espécie  M.  urundeuva,  baseada  nas  árvores

matrizes dessas duas populações?

1.3. Hipóteses

Com base nessas perguntas, as seguintes hipóteses foram levantadas: 

Ho: A diversidade genética não é influenciada pelo tipo de atividade antrópica que 

vem sendo praticada, isto é, ela não é nem maior e nem menor em nenhum dos contextos.

H1: A diversidade genética é influenciada pelo tipo de atividade antrópica que vem 

sendo praticada, isto é, ela é maior ou menor em um dos contextos.
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2 MATERIAL E MÉTODOS

2.1 Áreas de estudo 

Foram  consideradas  2  áreas  de  savana  florestada  (Cerradão),  uma  em

Aramina e a outra, em Selvíria, conforme localização prévia da Figura 2. As regiões

de estudo distam, em linha reta, aproximadamente 600 km entre si. Cada uma está

representada nas figuras 8a e 8b. 

2.2 Amostragem

O  DNA  genômico  foi  extraído  de  folhas  não  senescentes  e  com  boa

integridade  física  de  25  indivíduos  adultos  femininos  de  M.  urundeuva  de  cada

população, perfazendo um total de 50 árvores matrizes amostradas. A extração do

DNA seguiu o método CTAB com modificações (DOYLE; DOYLE, 1990) (Anexo A) e

a qualidade e a concentração foram verificadas por meio de espectrofotômetro UV

NanoDrop (Thermo Fisher Scientific) e fluorômetro Qubit 2.0 (Invitrogen) (Apêndices

1A e 2A). 
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Figura 8. Localização das matrizes de  Myracrodruon urundeuva da população de

Aramina, SP (A) e Selvíria, MS (B). 

Nota: Imagens preparadas por Alexandre Marques (Geog., Dr.). Fonte: Própria autora.
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2.3 Bibliotecas genômicas ddRAD e sequenciamento

Tanto  as  bibliotecas  genômicas  quanto  o  sequenciamento  das  amostras

foram  realizados  na  Plataforma  de  Sequenciamento  do  Institute  de  Biologie

Intégrative et des Systèmes da Université Laval,  Québec, Canadá. As bibliotecas

genômicas foram construídas de acordo com o protocolo modificado de Poland et al.

(2012) (Anexo 2A), que utiliza dupla digestão com as enzimas de restrição PstI e

MspI  (Figura  9).  O  sequenciamento  das  amostras  foi  feito  em sequenciador  da

marca Ion Proton®, instrumento da linha Ion Torrent  da empresa Thermo Fisher

Scientific. As diluições feitas para padronização da concentração final das amostras

e o esquema de disposição das amostras em placa para sequenciamento estão nos

Apêndices C e D.

Figura 9. Biblioteca genômica. No eixo x estão plotados os valores dos tamanhos

dos fragmentos da biblioteca em pares de base (bp) e o eixo y contém os valores de

unidades de fluorescência, que representam a quantidade de fragmentos no chip do

gel. 

Fonte: Própria autora
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2.4 Identificação dos SNPs e análises estatísticas

Uma vez que o volume de dados brutos gerados pós-sequenciamento  do

DNA genômico é grande, estes são organizados em um banco de dados.  Estes

dados se referem a muitas sequências de pares de bases (reads) que devem ser

organizadas e  analisadas por  meio  de ferramentas  que englobam a informática,

estatística e matemática, chamados coletivamente de pipeline de bioinformática.

Neste  estudo,  para  a  identificação  dos  SNPs,  o  pipeline utilizado  foi  o

STACKS 2.53. Este  pipeline foi e é periodicamente atualizado para trabalhos que

utilizam dados  (bibliotecas)  formados  pela  técnica  de  corte  do  DNA em regiões

específicas  por  enzimas de restrição.  Assim,  para  a identificação de sequências

polimórficas e a distinção destas daquelas derivadas de erros de sequenciamento,

são utilizados modelos estatísticos de máxima verossimilhança. Com estes modelos,

é possível estimar parâmetros que fazem uso de estimativas que maximizam o valor

da função de verossimilhança em questão. Para tanto, é necessária a adoção de

fluxo de trabalho definido para o trabalho com esses dados. Este fluxo é composto

por grupo de análises, etapas, que variam de 1 a 3, sendo que dentro de cada há

diferentes tratamentos dos dados. 

Na etapa 1, chamada de análise primária, é onde é feita a transformação dos

dados brutos em bases de qualidade. Para isso, a qualidade e a distribuição dos

dados brutos foram previamente verificadas, de modo que o tamanho de todos os

dados  brutos  gerados  pelo  sequenciamento  (reads)  foi  checado  por  meio  do

software FastQC v 0.11.9 (ANDREWS, 2010), com um corte de valor de qualidade

para cada basecall que fosse maior que 30 (QV>30), isto é, para cada 1000 bases,

em média, 1 poderá estar errada devido a erros de sequenciamento. O QV pode ser

interpretado, portanto, como uma estimativa da acurácia da qualidade e é calculado

como segue:

QV=−10 log10 (Pe)           (2)

onde: 

QVé o valor da qualidade

Pe é a probabilidade de erro 
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Em seguida, o pacote  process_radtags foi utilizado para a demultiplexação

dos  reads.  Esta  etapa é  importante,  pois  é  nela  em que há a identificação dos

barcodes,  sequências indicadoras, que foram agregados a cada sequência e que

busca pelos sítios das enzimas de restrição utilizadas (PstI e MspI) com a opção

truncate para 160pb, segundo a distribuição identificada no arquivo FastQC derivado

do sequenciamento pela plataforma IonTorrent. 

É importante ressaltar  que o  pipeline STACKS foi  originalmente elaborado

para  trabalho  com  reads provindos  de  tecnologias  genômicas  (plataformas)  da

empresa Illumina, devido ao tamanho fixo dos reads. No entanto, é possível utilizá-lo

com  outras  plataformas,  como  foi  o  caso  deste  estudo,  onde  foi  utilizada  a

plataforma Ion Torrent. Nesta plataforma, os reads gerados no sequenciamento são

de tamanhos variados e, por isso, devem ser padronizados para um tamanho único. 

Para  a  identificação  dos  SNPs,  o  processo  denovo_map.pl  foi  aplicado

utilizando uma fração das amostras com o maior número de reads para a montagem

do catálogo. As amostras com baixa cobertura de reads (menos de 100 mil  reads)

foram  filtradas  e,  devido  ao  baixo  número  de  loci  identificados  utilizando  este

processo, uma segunda foi feita utilizando, desta vez, o processo ref_map.pl.

Na abordagem de identificação com referência, o número de loci identificados

aumentou. Como não há  genoma para a espécie, foram utilizadas as análises de

genoma cloroplastidial de  M. urundeuva (ROSSINI  et al., 2021) como referência e

sua análise filogenética com genoma completo, o que identificou um clado com alto

suporte estatístico formado entre os gêneros Rhus, Pistacia e Myracrodruon. Destes,

o  único  gênero  com  genoma  completo  publicado  é  de  Pistacia  vera

(MOTALEBIPOUR  et al., 2012). A abordagem de identificação com referência em

Pistacia vera (pistache)  foi adotada, portanto, por causa do aumento do número de

loci identificados.

Então, primeiro foram alinhados todos os  reads obtidos neste experimento

além de reads de shotgun de Myracrodruon de um trabalho prévio para a obtenção

de  loci  microssatélites  (SOUZA  et  al.,  2018),  utilizando  o  programa  BWA  (LI;

DURBIN,  2009).  Para  isso,  primeiro  montamos  o  index  (bwa  index)  e  depois  o

alinhamento  com  a  opção  bwa  mem.  A  extração  dos  reads de  Myracrodruon

alinhados com o genoma de  Pistacia foi realizado utilizando  Bedtools (QUINLAN;

HALL, 2010). Assim,  foram utilizados os  contigs montados de  Myracrodruon como
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referência para a busca e identificação dos SNPs. Para a filtragem dos SNPs, foram

utilizados  os  seguintes  parâmetros  no  processo  populations:  frequência  alélica

mínima  de  0,05,  cobertura  mínima  de  10X  e  presente  em  ao  menos  80%  dos

indivíduos. Os arquivos foram exportados nos formatos GenePop e Structure.

Os valores de heterozigosidade observada (Ho),  heterozigosidade esperada

(He), coeficiente de endogamia (Fis) e a diversidade nucleotídica ( ) foram calculados𝛑

pelo pacote ´populations´ implementado no software STACKS.

2.5 Estruturação populacional

Uma vez que a espécie se encontra ameaçada de extinção e sua presença

está limitada a pequenos fragmentos florestais ou áreas de conservação, é esperado

que os indivíduos sejam potencialmente  aparentados dentro  de  cada população.

Para confirmar ou descartar essa hipótese, foi utilizada, inicialmente, a Análise de

Coordenadas Principais  (PCoA) como um método multivariado de clusterização de

indivíduos  e  identificação  de  alelos  privados  para  cada  população  por  meio  do

software GenAlex (PEAKALL; SMOUSE, 2012). A análise UPGMA de distância de

Nei entre as amostras foi conduzida no software ´populations´ v 1.2.31 (LANGELLA,

1999). Além disso, foi utilizada a Análise Discriminante de Componentes Principais

(DAPC),  bem como  de  clusterização  (assignment  test)  implementada  no  pacote

´adegenet` v 2.1.3 (JOMBART, 2008).

A análise de variância molecular, (AMOVA) foi conduzida no software R pelo

pacote ´pegas´ v 0.14 (PARADIS, 2010). Também foi utilizado o teste de número de

migrantes baseado em alelos privados bem como o teste de equilíbrio de Hardy-

Weinberg,  ambos no  software GenePop v 4.7.5 (ROUSSET,  2008).  O índice  de

fixação (Fst) foi cálculado no software Arlequin v 3.5 (EXCOFFIER; LISCHER, 2010)

e  o  coeficiente  de  diferenciação  genética  relativa  entre  as  populações  (G st)  foi

calculado no software R pelo pacote ´mmod´ v 1.3.3 (WINTER, 2012).

Uma  análise  de  clusterização  bayesiana  foi  realizada  com  o  software

Structure (PRITCHARD et al., 2000) assumindo o modelo admixture e frequência de

alelos  correlacionadas  entre  as  populações.  Foram  conduzidas  10  corridas

independentes para valor de  K testado (1<K<5), utilizando 100,000 de ‘burn-in’  e
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1,000,000 de gerações. O valor ótimo de  K foi selecionado segundo o método de

Evanno (2005) implementado no structure Harvester (EARL; VONHOLDT, 2012).
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3 RESULTADOS E DISCUSSÃO

3.1 Qualidade dos dados brutos provenientes do sequenciamento

 

A qualidade dos reads gerados no sequenciamento em aparelho Ion Proton

(Plataforma Ion Torrent) foi razoável, com predominância da maior parte dos escores

das sequências (Q) variando entre 20 e 28 (20 ≤ Q < 28) (Figura 10). 

Figura 10. Representação da variação de qualidade de todos os pares de bases
obtidos no sequenciamento de  Myracrodruon urundeuva. Eixo x: posição ocupada
pelos pares de base. Eixo y: escore de qualidade Q. As diferentes cores do fundo do
gráfico  representam a classificação da qualidade (verde:  ótimo,  laranja:  média  e
vermelho:  ruim).  Box  amarelo:  Intervalo  interquartil  (25-75%).  Linha  azul:  média.
Traços vermelhos: mediana.  

Fonte: Própria autora
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3.2 SNPs e processamento dos reads

O número  total  de  reads obtidos  após  a  demultiplexação  e  filtragem dos

dados (QV>30, identificação dos sítios das enzimas de restrição) incluindo as 51

amostras foi de 41,414,182. Para todas as análises posteriores, foram removidas 26

amostras  devido  ao  baixo  número  de  reads (menor  que  500,000)  que  geravam

menos  de  200  loci  quando  agrupadas  as  outras  amostras.  Na  primeira  análise

utilizando a abordagem denovo resultou em um baixo número de loci identificados

(99 SNPs). Deste modo, foi aplicada a abordagem de referência e o número de loci

identificados foi de 1118.

3.3 Diversidade genética

Os parâmetros de heterozigosidade e diversidade nucleotídica (π) não foram

diferentes entre as populações, notando-se que a população de Aramina/SP teve

valores  ligeiramente  maiores  para  ambos os  parâmetros  em comparação com a

população de Selvíria/MS (Tabela 1). No entanto, a diferença no número de alelos

privados (Ap) foi  expressiva, conferindo à população de Aramina o maior número

deles (Tabela 1). De modo geral, tem-se que a população de Aramina é mais diversa

geneticamente e contém muitos alelos encontrados somente nesta população.
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Tabela 1. Parâmetros genéticos de duas populações de  Myracrodruon urundeuva
Allemão  a  partir  da  análise  de  marcadores  no  DNA  SNP  (Single  Nucleotide
Polymorphism) de indivíduos arbóreos adultos femininos fornecedores de sementes
(matrizes).  Ara:  população  de  Aramina,  SP;  Sel:  população  de  Selvíria,  MS;  N:
número  de  indivíduos  amostrados;  Hetobs:  heterozigosidade  observada;  Homobs:
homozigosidade  observada;  Hetexp:  heterozigosidade  esperada;  Homexp:
homozigosidade  esperada;  :  diversidade  nucleotídica;  A𝛑 p: alelos  privados;  Fis:
coeficiente de endogamia.

        Ara Sel

N 25 26

Hetobs 0,2857 0,2669

Homobs 0,7143 0,7331

Hetexp 0,2904 0,2727

Homexp 0,7096 0,7273

π 0,3052 0,2832

Ap 577 196

Fis 0,0908 0,0712

Fonte: Própria autora

3.4 Estruturação populacional

É possível  distinguir  a  formação  de  3  grupos  baseada  na  distribuição  da

variação  nas  populações  por  meio  da  análise  multivariada  de  componentes

principais  (PCoA)  (Figura  11).  Contrariamente,  a  ordenação  das  matrizes  pelas

distâncias  genéticas  de  Nei  pela  ligação  média  entre  grupos  (UPGMA)  indica  a

formação de dois grupos bem delimitados, equivalendo cada um a cada população

em questão  (Figura 12). Além disso, a DAPC demonstrou também a presença de

apenas duas populações sem subestruturação (Figura 13).
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Figura  11.  Análise  de  Coordenadas  Principais  para  duas  populações  de
Myracrodruon urundeuva  Allemão a partir da análise de marcadores no DNA SNP
(Single  Nucleotide  Polymorphism)  de  indivíduos  arbóreos  adultos  femininos
fornecedores de sementes (matrizes).  Em vermelho:  indivíduos da população de
Aramina, SP (N=25). Em azul: indivíduos da população de Selvíria, MS (N=26). 

Fonte: Própria autora
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Figura  12.  Dendrograma  UPGMA  baseado  nas  distâncias  de  Nei  para  duas
populações de Myracrodruon urundeuva Allemão a partir da análise de marcadores
no  DNA  SNP  (Single  Nucleotide  Polymorphism)  de  indivíduos  arbóreos  adultos
femininos  fornecedores  de  sementes  (matrizes).  Em  vermelho:  indivíduos  da
população de Aramina, SP (N=25). Em azul: indivíduos da população de Selvíria,
MS (N=26).

Fonte: Própria autora
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Figura  13.  Análise  Discriminante  de  Componentes  Principais  (DAPC)  para  duas
populações de Myracrodruon urundeuva Allemão a partir da análise de marcadores
no  DNA  SNP  (Single  Nucleotide  Polymorphism)  de  indivíduos  arbóreos  adultos
femininos fornecedores de sementes (matrizes). POP 1 ARA: N = 25; POP 2 SEL: N
= 26.

Fonte: Própria autora

3.5 Análise de Variância Molecular (AMOVA)

A  maior  parte  da  variação  genética  está  atualmente  contida  dentro  das

populações  (93,4%)  e  o  restante,  entre  elas  (6,6%;  Tabela  2).  Ainda  assim,  é

possível afirmar que existe diferença significativa entre as populações (Fst= 0,0634,

p-valor= 0; Gst= 0,091). Os valores de Fis para cada população foram de 0,09 para

Aramina e 0,07 para Selvíria, indicando que as populações são correlacionadas.
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Tabela  2.  Análise  de  variância  molecular  (AMOVA)  para  duas  populações  de
Myracrodruon urundeuva Allemão (Ara: 25 indivíduos; Sel: 26 indivíduos) com dados
de  marcadores  SNP  (Single  Nucleotide  Polymorphism)  no  DNA  genômico  de
indivíduos  arbóreos  adultos  femininos.  GL:  graus  de  liberdade.  SQ:  soma  de
quadrados. σ²: componentes de variância. Var: variação total. φ: índice de fixação

GL SQ σ² Var (%) φ p-valor

Entre as 
populações

1 632,44 16,12 6,56 0,06 > 0,01

Entre as matrizes 
dentro das 
populações

23 5411,22 5,66 2,30 0,02 > 0,39

Entre as matrizes 25 5598,88 223,95 91,14 0,08 < 0,1

Total 49 11642,54 245,73 100

Fonte: Própria autora

Considerando as análises de clusterização sem consideração de população a

priori,  ambas as análises de probabilidade de identidade entre os indivíduos em

ambas as populações demonstraram a presença de duas populações (Figuras 14,

15 e 16). Desse modo, a partir dos dados, é possível inferir que as populações são

significativamente diferentes entre si, existindo um grande número de alelos privados

em cada população. Não há uma diferença significativa entre as heterozigosidades e

diversidades nucleotídicas (Tabela 1).
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Figura 14.  Assignment test dos indivíduos  para duas populações de  Myracrodruon
urundeuva  Allemão  a  partir  da  análise  de  marcadores  no  DNA  SNP  (Single
Nucleotide Polymorphism) de indivíduos arbóreos adultos femininos fornecedores de
sementes (matrizes). Em azul, população de Aramina e, em marrom, Selvíria. Cada
barra representa a probabilidade de cada indivíduo analisado em pertencer a uma
população.  Cores iguais para cada indivíduo representam que eles  pertencem à
mesma população. POP 1 ARA: N = 25; POP 2 SEL: N = 26

Fonte: Própria autora
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Figura 15. Correção de Evanno (2005) para a identificação do número de  clusters
(populações) presentes na análise. O pico em K=2 sugere que existam apenas duas
populações na amostragem. POP 1 ARA: N = 25; POP 2 SEL: N = 26.

Fonte: Própria autora

Figura 16. Histograma para K= 2, onde somente os indivíduos representativos foram
considerados.  Cada  indivíduo  é  representado  por  uma  barra  vertical,  com
comprimentos proporcionais aos memberships estimados. Ara: verde; Sel: vermelho

Fonte: Própria autora
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O presente estudo descreveu o primeiro conjunto de marcadores SNPs para a

espécie arbórea tropical Myracrodruon urundeuva, inaugurando uma nova etapa de

investigação  da  variabilidade  genética  da  espécie  com  base  em  marcadores

genético-moleculares.  Além  disso,  a  hipótese  de  que  o  tipo  de  ação  antrópica

influência na diversidade genética não foi confirmada neste estudo, observando-se

que um aumento no número de indivíduos amostrados em cada população bem

como do número de populações amostradas em si, pode gerar outras conclusões

mais robustas sobre a conservação da espécie. De qualquer forma, a relevância de

uma pesquisa de genética de populações sob a ótica genômica de uma espécie

não-modelo como M. urundeuva  enriquece o campo da disciplina de genômica da

conservação, embasando possíveis estratégias de preservação da história evolutiva

da espécie e do seu potencial adaptativo por meio do entendimento de seus níveis

de diversidade genética.

A dissimilaridade alélica entre as populações, medida pela heterozigosidade,

desvia pouco do esperado no equilíbrio de Hardy-Weinberg (Tabela 1). Isso significa

que as frequências gênicas e genotípicas constatadas atualmente em ambas as

populações teriam a  tendência  de permanecerem constantes  por  gerações se  a

ausência  de  forças  seletivas  influenciando  as  populações  fosse  uma  premissa

verdadeira.  Ainda,  dentro  das  populações,  se  retirássemos  duas  sequências  ao

acaso no espaço amostral completo deste estudo, o número médio de diferenças

entre elas não seria diferente (  𝛑 Ara  = 0,3052;  𝛑 Sel  = 0,2832). No entanto, mesmo

sendo notória a existência de diferentes tipos de perturbação em cada ambiente

analisado, neste momento e neste nível de análise, ainda não é possível deduzir o

grau de influência específico de cada tipo de perturbação na diversidade genética da

espécie. Tudo parece indicar que não se trata do tipo de atividade (agronômica ou

pecuário-florestal)  que  determina  as  frequências  gênicas  das  populações  em

questão,  mas  a  perturbação  em  si  que  as  atividades  causam  nos  ambientes

naturais.  Isso pode significar uma tendência de homogeneização da diversidade de

cada população visto que as heterozigosidades observadas não ultrapassaram os

valores de 0,285. Ainda mais, apesar da homogeneidade genética dentro de cada

população, a troca de alelos entre as populações por meio de cruzamentos entre as

populações seria uma estratégia para conservação em longo prazo dado  ainda a

existência de uma grande número de alelos privados em cada população.
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As  diferenças  estatísticas  significativas  encontradas  entre  ambas  as

populações com base nas análises de variância molecular  podem ser  devido ao

grande  número  de  alelos  privados  identificados  em  ARA  (577),  quase  o  triplo

encontrado em SEL (196). No entanto, pelo fato de a quantidade de alelos privados

contida em ambas as populações ser alta, reitera-se a importância da elaboração de

planos  de  conservação  e  manejo  regionais  que  levem  em consideração  a

localização individual das matrizes e meios de classificação dos tipos de intensidade

das  perturbações  potenciais  nos  ambientes  para  posteriores  análises  mais

refinadas. 

Sob a ótica da análise com marcadores SNPs, a diversidade genética seria

enxergada  na  variação  de  nucleotídeos  em  alelos  comuns  presentes  em  cada

população que não teriam chances de reduzir perceptivelmente a fertilidade quando

encontrados em homozigose. Como os valores do coeficiente de endogamia foram

baixos em cada população (Ara= 0,09; Sel= 0,07), pode-se presumir que os efeitos

deletérios dos alelos raros em cada ambiente ainda estejam ocultos e que estejam

ainda mais diluídos na população, sendo resultado de um possível contrabalanço

entre os efeitos dos fatores relacionados à deriva genética em cada ambiente e o

fluxo  gênico.  Com  base  no  único  estudo  genético-molecular  considerando  as

mesmas populações deste estudo com 978 progênies de geração 1 conservadas ex

situ no BAG-A (descrição detalhada no Estudo 3 deste trabalho), Viégas et al. (2011)

também  constataram  alta  diversidade  genética  conservada  ex  situ  baseada  em

análises  utilizando  marcadores  genético-moleculares  microssatélites.  A  sugestão

dos autores, dada quase 10 anos atrás com base em outros marcadores genéticos,

vai  de  encontro  ao  exposto  aqui,  aumentando  o  tamanho  efetivo  populacional

conservado, visto que também encontraram alta quantidade de alelos raros (Ara=

60; Sel = 73) e privados (Ap) em ambas as populações (Tabela 3).
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Tabela 3. Diferenças entre os valores dos parâmetros genéticos de duas populações
de Myracrodruon urundeuva (Ara: Aramina, SP; Sel: Selvíria, MS) em duas gerações
(matrizes e progênies de geração 1) obtidos por sequenciamento de nova geração e
genotipagem por microssatélites, respectivamente.

SSR (2011) SNP (2020)

Ara Sel Ara Sel

Geração Progênies Geração 1 Matrizes

N 492 486 25 26

Ho 0,535 0,669 0,285 0,266

Ap 12 23 577 196

Fonte: Própria autora

Apesar de a distribuição e a ordenação dos dados nas populações indicarem

a formação de duas populações bem distintas uma da outra, é possível inferir sobre

uma possível tendência em relação à subestruturação de SEL no futuro, indicando a

possibilidade de a trajetória da população SEL resultar em agrupamentos gênicos

específicos (pool gênicos) com poucos representantes que, se não forem fixados ao

longo das gerações, podem ser perdidos.  

A forma como a biologia é vista e praticada atualmente não se desvencilha do

que pode ser considerado como um dos feitos que gerou profundas mudanças na

biologia moderna: o sequenciamento do genoma humano nos anos 2000 por meio

de sequenciamento em larga escala (high throughput).  Desde então, plataformas

genômicas e proteômicas vêm sendo cada vez mais  utilizadas,  desenvolvidas e

aperfeiçoadas  para  geração  de  dados  robustos  aliadas  a  técnicas  de  análise

embasadas  na  ciência  da  computação,  matemática  e  estatística  para  o

entendimento da complexidade biológica e comparação entre dados para a tentativa

de entendimento da “lógica da vida”. Assim, na história do pensamento biológico

parece  predominar  a  utilização  de  dados  provindos  de  organismos-modelo,

atentando-se aos estudos pioneiros realizados nos anos 1800 pelo monge Gregor

Mendel  sobre  os  padrões  de  hereditariedade  com  Pisum sativum (ervilha).  Nos

tempos  mais  atuais,  observam-se  organismos-modelo  que  fazem  parte  de
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importantes investigações em diversas áreas da biologia,  como por exemplo, em

estudos com Arabidopsis thaliana,  Drosophila melanogaster (mosca da fruta), Danio

rerio (zebrafish) e Saccharomyces cerevisiae (levedura da cerveja). 

Neste  estudo,  o  alinhamento  das  sequências  de  Myracroduon  urundeuva

contra  sequências  de  Pistacia  vera (pistache),  árvore  de  importância  comercial

nativa  do  sudoeste  asiático  e  cujo  genoma  já  foi  sequenciado  -  600  Mb

(MOTALEBIPOUR  et  al.,  2016),  foi  mais  eficaz  por  ampliar  as  chances  de  se

encontrar polimorfismos em espécies aparentadas (ambas são árvores pertencentes

à família botânica Anacardiaceae e, portanto, trajetórias evolutivas similares) do que

se  as  análises  de  alinhamento  de  novo tivessem  prosseguido  neste  estudo.  O

caráter  “informacional”,  portanto,  deste  e  eventuais  demais  estudos  relacionados

com espécies arbóreas nativas, são relevantes para a Biologia de Sistemas, termo

proposto por Hood (2003) e que atualmente contém disciplinas específicas, como a

genômica da conservação. Essa nova perspectiva da biologia de sistemas se baseia

na essência da biologia  per se, que é a única ciência da vida que tem como seu

cerne  um  código  específico  originado  pela  combinação  atualmente  aceita  de  4

elementos  (bases  nucleotídicas  A-T-C-G;  novas  abordagens  sobre  propostas  de

DNA/RNA com 8 nucleotídeos -  A-T-C-G,  Z-P-S-B -  podem ser  consultadas em

Hoshika  et al. (2019)), e pode auxiliar em ações preditivas e de planejamento de

políticas e ações ambientais por considerar as interrelações dos elementos de um

sistema, em vez de considerá-los separadamente. 
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4 CONCLUSÃO

 A abordagem de novo revelou baixo número de loci SNPs (99), ao passo que

a abordagem  de alinhamento com a espécie  Pistacia vera (pistache) como

referência revelou alto número de loci SNPs (1.118).

 O número de alelos privados é maior na população de Aramina, SP (577) em

comparação  com  a  população  de  Selvíria,  MS  (196),  ressaltando  a

importância da conservação dessas populações. 

 O tipo de atividade antrópica não influencia na diversidade genética, baseada

na análise de SNPs, visto que não há diferença significativa entre as duas

populações estudadas.

 A  maior  parte  da  variabilidade  genética  está  dentro  de  populações  de

Aramina  e  Selvíria.  No  entanto,  em  cada  população,  a  distribuição  das

frequências dos alelos comuns, raros e privados permite a adaptação dos

indivíduos destas populações a condições ambientais diferentes. 
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CAPÍTULO 2. RELAÇÕES ENTRE VALORES GENÉTICOS, CARACTERÍSTICAS

FENOTÍPICAS  E  ATRIBUTOS  DO  SOLO  DO  ENTORNO  DE  MATRIZES  DE

Myracrodruon  urundeuva Allemão EM DIFERENTES  PAISAGENS

ANTROPIZADAS 

1. Introdução

No Neotrópico, o Cerrado brasileiro é considerado um hotspot, área de alta

biodiversidade e alta taxa de perda de habitat (MEYRS et al., 2000; ANACHE et al.,

2019), sendo a maior e mais diversa savana tropical do mundo (MITTERMEIER et

al.,  2005) e o segundo maior bioma em extensão territorial  original  no país (~ 2

milhões de km2, 25% de sua área total). Ele contém 11.392 espécies em sua flora

(FORZZA  et  al.,  2012)  e  4.800  espécies  endêmicas  considerando  plantas  e

vertebrados (STRASSBURG et al., 2017; CASTUERA-OLIVEIRA, 2020) que estão

inseridas,  por  sua  vez,  em importantes  bacias  hidrográficas  da  América  do  Sul

(Amazônica, Tocantins-Araguaia, Paraná-Prata e São Francisco). 

A  vegetação  do  Cerrado  é  tipicamente  composta  por  fitofisionomias  que

variam desde  vegetação  xeromórfica  (gramíneas  em afloramentos  rochosos)  até

formações  florestais  (Cerradão,  matas  de  galeria  ao  longo  de  cursos  d’água  e

florestas estacionais em áreas de solos com maior fertilidade) (KLINK E MACHADO,

2005;  RATTER  et  al.,  2006),  sendo  suas  florestas  amplamente  chamadas  de

florestas  secas,  segundo  classificação  filogenética  recente  que  prevê  12  grupos

florísticos  distribuídos ao longo de todo o Neotrópico  e possui  de 20 a 70% de

espécies endêmicas em cada grupo (BANDA-R et al., 2016; SLIK et al., 2018). 

Historicamente, o Cerrado consolidou suas espécies no formato de vegetação

no continente sul-americano no entre 25-2 milhões de anos atrás, tendo significativa

diversificação  de  suas  linhagens  há  menos  de  10  milhões  de  anos

(GOTTSBERGER; SILBERBAUER-GOTTSBERGER, 2006; BATALHA et al., 2011).

É provável que todos esses acontecimentos tenham sido bem-sucedidos devido aos

pools genéticos muito antes já estabelecidos (base genética). Por isso, dentre todos

os biomas sul-americanos, o Cerrado pode ser considerado um dos mais antigos e

com comunidades taxonômica e geneticamente ricas e bem adaptadas às condições

ambientais com grandes períodos de seca e passagem de fogo. As espécies destes
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ambientes possuem características resultantes de suas estratégias adaptativas que

conferem permanência e sucesso reprodutivo.

As  fitofisionomias  do  Cerrado  brasileiro  podem  estar  contíguas  a  outros

biomas, tais como Mata Atlântica, Pantanal e Caatinga (FURLEY, 2002; OLIVEIRA-

FILHO,  2009;  2017),  onde  verificam-se  zonas  de  transição,  consideradas  tão

importantes quanto as áreas core por serem reservatórios de grande biodiversidade

que abrigam representantes de seus biomas limítrofes. Ações de conservação do

bioma  e  suas  áreas  de  transição  representam  a  tentativa  de  preservação  da

variação  adaptativa  da  espécie  (ARAÚJO;  WILLIANS,  2001;  GASTON,  2001;

ARAÚJO, 2002). Contrariamente, o uso indisciplinado da terra pode causar perdas

permanentes dos componentes da biodiversidade pela perda de habitats. 

Aproximadamente  metade  da  área  original  do  Cerrado  foi  convertida  em

áreas de agricultura e pecuária nos últimos 35 anos (SANO et al., 2010; CÂMARA et

al., 2015; FRANÇOSO et al., 2015; STRASSBURG et al., 2016 -  área nativa atual:

~1 milhão de km²) e estratégias para conservação e restauração deste bioma têm

sido insuficientes e ineficientes (Figura 1). Os últimos dados consolidados sobre o

desmatamento baseados no sistema de monitoramento DETER/INPE, do ano de

2013,  permitem  inferir  que,  considerando  áreas  desmatadas  e  regeneradas,  há

déficit  de mais de 600 mil  ha de cobertura vegetal  para o bioma como um todo

(PROJECT MAPBIOMAS v. 4.1). Considerando apenas o período 2019-2020, a área

desmatada  de  Cerrado  no  Brasil  foi  estimada  em  7.340  km²,  segundo  dados

coletados entre agosto de 2019 e julho de 2020 no âmbito  do projeto PRODES

Cerrado do INPE (Instituto Nacional de Pesquisas Espaciais). Isso equivale a um

aumento de 13% entre um ano e outro (INPE, 2020). 
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Figura 17. Delimitação da área original do Cerrado no Brasil (linha preta), contendo a
porção nativa ainda existente (verde), suas unidades de proteção integral (vermelho)
e de uso sustentável (amarelo) e porção desmatada (bege).

Fonte: Françoso et al. (2015)

Após  25  anos  de  abandono,  áreas  de  Cerrado  que  tiveram  perdas

significativas de sua cobertura vegetal nativa em prol de atividades extensivas de

agropecuária  perderam  definitivamente  importantes  componentes  de  sua

biodiversidade, tais como gramíneas, herbáceas e arbustos, uma vez que eles não

se  regeneram  e  nem  são  restaurados  facilmente  (CAVA  et  al.,  2018).  Isso  é

particularmente preocupante, uma vez que esses componentes são habitat e fonte

alimentar de lagartos, pássaros, cervídeos e canídeos nativos, que são importantes

dispersores  de  sementes  de  árvores  e  arbustos  (KULHMANN;  RIBEIRO,  2016;

CAVA  et  al.,  2018).  Portanto,  é  possível  inferir  que  os  processos  ecológicos  e,
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consequentemente,  os  serviços  ecossistêmicos  que  este  bioma  provê  estão

altamente  passíveis  de  mudanças  cujas  consequências,  apesar  de  ainda  não

totalmente conhecidas, podem demandar ações diferentes das que são atualmente

praticadas. 

A influência dos componentes ambientais é há muito tempo estudada dentro

do campo da genética quantitativa, visto que cada vez mais se tornou necessário o

entendimento  dos  mecanismos  de  herança  poligênica.  Os  estudos  pioneiros  de

Feldman e CavallarI-Sforza na década de 70 traziam que o fenótipo de um indivíduo

de uma prole seria o resultado de uma combinação linear das médias dos fenótipos

dos pais e os fenótipos parentais resultados sucessivos das interações com seus

respectivos  ambientes  (FELDMAN;  CAVALLI-SFORZA,  1976;  CAVALLI-SFORZA;

FELDMAN, 1978). Com o passar do tempo, a premissa de que Fenótipo = Genótipo

+ Ambiente + Genótipo x Ambiente [F= G + A + (GxA) + e] se consolidou na genética

(MACKAY, 2014; GRINBERG  et al.,  2020; OYSERMAN  et al.,  2021),  fazendo-se

valer hoje em dia de diversas ferramentas para estimativas de valores genotípicos e

ambientais.  Atualmente  é  possível  inferir  sobre  os  valores  genéticos  fazendo-se

estimativas dos valores genotípicos (BLUPs) por meio de  modelos lineares mistos a

partir  de  fenótipos  mensurados  em  campo  e  também  por  meio  de  Estudos  de

Associação  Genômica  Ampla  (GWAS)  testando-se  um  número  grande  de

marcadores moleculares e diversas características ao mesmo tempo (MEUWISSEN

et al., 2001).  

1.2 Objetivos

Partindo-se do pressuposto de que as mudanças nas condições ambientais

podem influenciar na expressão das características poligênicas ao longo do tempo,

verificou-se  se o  tipo  de  contexto  ambiental  derivado  de  diferentes  atividades

agronômicas  influencia  o  crescimento  de  árvores  isoladas  de  Myracrodruon

urundeuva (aroeira), uma espécie arbórea ameaçada de extinção devido ao valor

econômico de sua madeira. 
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1.3 Hipóteses

Espera-se  encontrar  altas  correlações  entre  os  valores  fenotípicos,

genotípicos e de elementos químicos do solo, em especial N, P, K e Mg2+, uma vez

que estes são essenciais para o estabelecimento, crescimento e reprodução dos

indivíduos.  Para  isso,  foram  avaliados  o  fenótipo  contemporâneo,  os  valores

genéticos e a composição química do solo do entorno de indivíduos remanescentes

em áreas de ecótono com diferentes manejos do solo para culturas de cana-de-

açúcar/soja (POP-ARA) e de gado/eucalipto (POP-SEL).
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2 MATERIAL E MÉTODOS

2.1 Análises genéticas

As  25  árvores  matrizes  de  cada  população  (Aramina,  SP:  POP-ARA  e

Selvíria, MS: POP-SEL - total: 51 indivíduos) foram analisadas baseadas em dados

genéticos,  fenotípicos  e  do  solo  de  seu  entorno.  Os  valores  genéticos  foram

estimados a partir da análise de suas progênies, utilizando modelos lineares mistos.

As  características  de  heranças  poligênicas  relacionadas  ao  crescimento  foram

inferidas por meio da mensuração de: i) altura total (ALT), em metros, medida com

hipsômetro digital;  ii) diâmetro do tronco a altura do peito (DAP), em centímetros,

onde tomou-se a medida de sua circunferência (CAP) a 1,30 m da base, com fita

métrica, e obteve-se os valores de seus diâmetros (DAP) a partir da relação:

 DAP=CAP
π

 

iii) diâmetro médio da copa (DMC), em metros, estimado por medidas na projeção da

copa: L1 e L2 formando um ângulo de 90º entre as avaliações, com auxílio de trena.

Com isso, o DMC foi estimado por meio da expressão:

 DMC=L1+L2
2

e iv)  espessura  da  casca  (ECA),  em  milímetros,  com  auxílio  de  um  vazador

graduado.

2.2 Determinação dos atributos químicos do solo 

A influência ambiental foi inferida por meio da análise química do solo no qual

as matrizes estão inseridas,  conduzida no Laboratório  de Fertilidade de Solo da

Universidade Estadual Paulista (UNESP), campus de Ilha Solteira. Em cada área de

estudo, próximos a cada matriz, foram atribuídos 25 pontos para a coleta de solo, na
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profundidade  0  –  0,20  m.  As  amostras  foram  secas  ao  ar,  homogeneizadas  e

peneiradas  com uma malha  de  2  mm.  Foram analisados  os  seguintes  atributos

químicos do solo: cálcio (Ca2+); magnésio (Mg2+); potássio (K+); fósforo (P); alumínio

(Al3+); matéria orgânica do solo (MOS); pH (CaCl2); capacidade de troca de cátions

(CTC); saturação por bases (V%); saturação por alumínio (m%); e enxofre (S.SO4).

As concentrações de Ca2+, Mg2+, K+ e P disponíveis foram medidas utilizando-se o

método de resina de troca de íons (Raij, 2001).

2.3 Análise estatística

Inicialmente,  os  dados foram analisados por  meio  da estatística  descritiva

(média,  desvio  padrão,  mínimo,  máximo,  curtose,  assimetria  e  coeficiente  de

variação) e, em seguida, foi aplicado o teste de Shapiro-Wilk a 5% de probabilidade

para verificar se os dados suportam uma distribuição normal. Posteriormente, com o

intuito  de  identificar  e  quantificar  as  associações  entre  o  grupo  de  variáveis

genéticas/crescimento com os atributos químicos do solo, aplicou-se a análise de

correlação canônica (ACC),  a qual  utiliza dois  grupos distintos de variáveis  e  os

agrupa em duas matrizes. Neste estudo, as variáveis genéticas e de crescimento

(grupo 1) determinadas por matriz são: valor genético para a altura (VGALT); valor

genético para o DAP (VGDAP); valor genético para DMC (VGDMC); ALT (m); DAP (cm);

DMC (m) e ECA (cm). Enquanto que os atributos químicos do solo (grupo 2) são:

Ca2+, Mg2+, K+, P, Al3+, MOS, pH, CTC, V%, m% e S.SO4.

A  análise  de  componentes  principais  (ACP)  foi  utilizada  para  condensar

informações relevantes em um conjunto menor de variáveis  ortogonais,  referidas

como  autovalores  (JOHNSON  E  WICHERN  2002),  sendo  considerados  nesta

análise os autovalores superiores à unidade (KAISER, 1958).  Adicionalmente, foi

utilizado  um  método  de  agrupamento  para  discriminar  as  árvores  matrizes

pertencentes às duas populações estudadas que apresentava maior semelhança, e

a matriz de distância Mahalanobis generalizada foi aplicada para agrupá-los. Todas

as análises foram realizadas utilizando o  software R (R Development Core Team,

2020).
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3 RESULTADOS E DISCUSSÃO

3.1 Similaridade entre pares de variáveis: correlação de Pearson

Com relação aos caracteres fenotípicos (ALT, DAP, DMC e ECA) em ambas

as populações, foram observadas correlações positivas significativas (p < 0,05) entre

eles, em especial entre os pares ALT x DMC e ALT x DAP (Figuras 18A e 18B).

Apesar  de  significativas  e  positivas  em  ambas  as  populações,  as  maiores

correlações entre caracteres fenotípicos ocorreram para a população de Selvíria, MS

(Figura 18B). Além disso, as correlações entre os pares DAP x DMC e DAP x ECA

foram acentuadas na população de Selvíria, MS em comparação com a população

de  Aramina,  SP  (Figura  18B).  Pode-se  inferir  que  DAPs  maiores  podem  ser

consequência direta do aumento da copa (DMC) e de um possível aumento na ECA.

Pelo fato de ambas as populações estarem em áreas de ecótono (Ara: Cerradão -

Floresta Estacional Semidecídua; Sel: Cerradão - Cerrado sensu stricto), esperava-

se que as áreas com maior probabilidade histórico-geográfica de passagem do fogo

(Sel) teriam maiores valores de ALT, DAP e ECA. Isso poderia ser resultado da

plasticidade fenotípica dos indivíduos derivadas de estratégias microevolutivas de

proteção  das  gemas  apicais  (crescimento  em  altura)  e  do  câmbio  vascular

(crescimento  em espessura)  contra  o fogo (Hoffmann  et  al.,  2009;  Lawes  et  al.,

2011; Oberhuber et al., 2020). No contexto atual, onde o fogo é evitado e controlado

devido às culturas existentes no entorno, a deriva genética passaria a conter não

somente o componente histórico-evolutivo, mas também o humano (componentes

estocásticos), em especial com significativas mudanças no uso do solo que podem

alterar a  disponibilidade de nutrientes aos indivíduos.  A partir  disso,  o trajeto da

história mostrará se os indivíduos destas populações persistirão ao longo do tempo

e originarão uma nova geração que terá sucesso em se estabelecer e se reproduzir

nas condições ambientais futuras.  

Para  a  população  de  Selvíria,  esperava-se  que  o  par  ALT x  VGALT fosse

altamente  correlacionado,  visto  que  são  variáveis  derivadas  da  mesma

característica, porém isto não se confirmou (Figura 18B). Pode-se sugerir,  então,

que a regulação gênica da expressão do fenótipo altura neste nível de análise não
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tenha um componente genético predominante, indicando que as condições altas de

luminosidade e a presença de elementos biodisponíveis no solo (fatores ambientais)

possam favorecer o crescimento em altura. As correlações entre os pares destas

variáveis em ambas as populações ou não foram significativas (Selvíria) ou foram

moderadamente negativas (Aramina). Para a população de Aramina, as variáveis

ALT  e  DAP  não  mostraram  correlação  significativa  com  nenhum  dos  atributos

químicos do solo (p > 0,05). Por outro lado, a variável ECA apresentou correlação

negativa significativa (p < 0,05) com praticamente todas as variáveis químicas do

solo, sobretudo o teor de P, V% e pH. Um par relevante foi ECA x Al foi o único par

significativo (p < 0,05) e positivo entre uma característica fenotípica e um atributo do

solo, observado na população de Aramina.

Como esperado, a correlação entre os valores genéticos foi positiva e forte

somente entre os pares VGDAP x VGDMC, VGALT x VGDAP e VGALT x VGDMC para ambas

as  populações.  As  correlações  entre  os  valores  genéticos  com  os  caracteres

fenotípicos e com os atributos do solo não foram significativas ou foram negativas

(Figuras  18A  e  18B).  Como  os  valores  genéticos  estimados  das  matrizes  são

oriundos dos mesmos caracteres mensurados em suas progênies instaladas em um

banco de germoplasma em Selvíria, MS, pode-se sugerir que  as análises com os

modelos  mistos  utilizados  podem  mascarar  a  real  influência  do  ambiente  na

expressão  fenotípica  dos  caracteres  e,  posteriormente,  seus  valores  genéticos

estimados.  Apesar  destes  modelos  fornecerem  estimativas  dos  parâmetros

relacionados à influência ambiental, não é possível inferir o grau de influência do

ambiente para estimativa dos valores das variáveis analisadas. 

As  representações  das  correlações  dos  atributos  do  solo  com as  demais

variáveis consideradas possibilitam a interpretação sob três óticas:  i) conjunto dos

atributos P, K+, MOS, Mg2+, Ca2+, pH; ii) Al3+ e iii) V%. Para ambas as populações, os

macronutrientes P e K+, em especial, são correlacionados positiva e fortemente com

o Mg2+,  o que evidencia a importância deste último nas reações de fotossíntese,

essenciais para a manutenção da vida da planta. Os processos de florescimento e

de  regulação  hídrica  no  interior  celular  são  primariamente  dependentes  da

disponibilidade  de  P  e  K+ para  a  planta.  Para  tal,  os  produtos  derivados  da

fotossíntese são cruciais para produção de energia e alocação desses nutrientes.

Ainda sobre o K+,  sua correlação com o Mg2+ foi  ligeiramente mais forte  para a

população  de  Aramina,  podendo-se  inferir  que  haja  probabilidade  maior  de
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otimização mais acurada dos processos de regulação água-planta, em especial por

causa da importância  do  K+ na  ativação  enzimática.  O alumínio  se  correlaciona

negativamente com todos os atributos do solo em ambas as populações,  o  que

demonstra  ser  possível  que  nutrientes  importantes,  como o  P,  por  exemplo,  se

tornem indisponíveis para a planta, precipitando na forma de fosfato de alumínio.

Como esperado, o atributo V% se correlaciona positivamente com os nutrientes do

solo e negativamente com o Al3+,  mostrando que a saturação por bases no solo

favorece  a  alocação  desses  nutrientes  na  planta,  contrapondo  ao  efeito  da

toxicidade do alumínio.

Figura 18. Correlograma (correlação de Pearson) entre as variáveis relacionadas
aos valores genéticos e fenotípicos das matrizes bem como os atributos do solo de
seu entorno na POP-ARA (A) e POP-SEL (B). Quanto mais fechada a elipse, maior a
correlação entre as variáveis. Elipses com “*” indicam correlações significativas em
nível de 5% de probabilidade.
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3.2 Estrutura  interna  dos  dados  e  variância:  análises  de  componentes

principais (PCA)

A  estrutura  da  variância  das  combinações  não  lineares  das  variáveis

consideradas, por população, pode ser explicada em 2 componentes principais (Dim

1 e Dim 2), totalizando 52,2% em Aramina e 52,4% em Selvíria (Figuras 19A e 19B).

Isso  significa  que todos os  dados  coletados  para  inferência  do  crescimento  das

árvores, qualidade do solo do entorno e dos genótipos considerados neste estudo

explicam,  aproximadamente,  50%  de  toda  a  variação  possível  existente,

observando-se  o  universo  amostral  considerado.  Mais  especificamente,  na

população de Aramina,  Dim 1 explicou 33,4% e Dim 2,  18,8% (Figura 19A);  na

população de Selvíria foram 31,2% e 21,2% (Figura 19B), respectivamente.  

As variáveis fenotípicas de crescimento das árvores matrizes foram pouco

correlacionadas com macronutrientes  de seus solos  do entorno,  em especial  na

população de Aramina (Figura 19A). Com relação aos valores genéticos estimados,

a tendência de não correlação com as demais variáveis é observada na população

de Aramina, ao passo que, para a população de Selvíria, nota-se a tendência das

variáveis serem fraca a moderadamente correlacionadas com os valores genéticos

das árvores matrizes (Figura 19B).  Sob a ótica das matrizes e observando-se a

componente 1,  que representa a dimensão que mais explica a variabilidade dos

dados,  para  a população de Aramina as  árvores  16,  19,  15  e  12 apresentaram

maiores valores de alumínio em seu solo de entorno e baixos valores de pH, V% e

Ca2+.  Ao se observar a componente 2, segunda maior explicação, tem-se que as

árvores 2, 20 e 7 têm maiores valores para as variáveis fenotípicas e as árvores 7 e

5 com os menores valores para essas variáveis. Desse modo, pode-se inferir que a

PC1 para a população de Aramina é controlada pelas variáveis químicas do solo (P,

MO, K+, Mg2+, Ca2+, Al3+, pH, V%) e ECA, enquanto a dimensão 2 corresponde às

características de genótipo e fenótipo das árvores matrizes. De modo semelhante, a

maior variabilidade dos dados para a população de Selvíria (PC1) pode ser descrita

pelos atributos químicos do solo (P, MO, K+, Mg2+, Al3+, S.SO4, pH, V%), ECA e DAP

e a PC2 pode ser entendida como o teor de Ca2+, ALT, DAP, DMC, VGALT, VGDAP e

VGDMC.
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Figura  19.  Gráfico  biplot com  caracteres  de  crescimento,  valores  genéticos  e
atributos químicos do solo na POP-ARA (A) e POP-SEL (B). P: fósforo disponível;
MO:  matéria  orgânica;  K+:  potássio;  Mg2+:  magnésio;  Ca2+:  cálcio;  Al3+:  alumínio;
S.SO4:  sulfato; V%: saturação por bases; ALT: altura; DAP: diâmetro do tronco à
altura do peito.

Fonte: Próprio autor.

3.3.  Caracteres  silviculturais  e  atributos  do  solo  no  entorno  das  árvores

matrizes nas duas populações isoladas de Myracrodruon urundeuva 

Após a organização de todos os dados coletados, o conjunto considerado

para prosseguir com as análises, por população, foi aquele que continha elementos

com sentido biológico. Assim, todos os valores 0 (zero), por exemplo, não entraram

na análise, perfazendo 47 árvores (Ara= 25; Sel= 22). De um modo geral, ambas as

populações podem ser analisadas sob a ótica da formação de 3 grupos cada, onde

observa-se uma tendência de aproximadamente 25% das árvores corresponderem a

um grupo (1), e, o restante, a outro grupo (2).
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Figura  20.  Dendrograma  de  análise  hierárquica  de  agrupamento  mostrando  a
formação de três grupos tanto para as matrizes da POP-ARA (A) quanto para as da
POP-SEL  (B),  segundo  os  atributos  químicos  do  solo,  fenótipo  e  genótipo
individuais. Ara: N=25; Sel: N=22  

Fonte: Próprio autor.

Pode-se, portanto, estabelecer a anotação os agrupamentos gerados para a

POP-ARA como segue: 

A’ ⊂ A ⊃ A” (interpretação: A’ está contido em A que, por sua vez, contém

A”)

onde: 

A: {1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23,

24, 25}; conjunto global, com todas as árvores matrizes da POP-ARA

A’: {12, 15, 19, 20,16};  subconjunto 1 da POP-ARA 
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A”:  {6,  21,  22,  25,  7,  2,  10,  9,  11,  4,  3,  1,  17,  23,  24,  8,  5,  18,  14,  13};

subconjunto 2 da POP-ARA 

Da mesma forma, para a POP-SEL, a anotação pode ser dada da seguinte

forma: 

S’ ⊂ S ⊃ S” (interpretação: S’ está contido em S que, por sua vez, contém

S”)

onde:

S: {1, 2, 3, 4, 5,  6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 18, 19, 20, 21, 22};

conjunto global com todas as árvores matrizes da POP-SEL 

S’: {18, 3, 10, 11, 12, 17}; subconjunto 1 da POP-SEL 

S”: {5, 1, 2, 4, 6 , 7, 8, 9, 13, 14, 15, 16, 19, 20, 21, 22}; subconjunto 2 da

POP-SEL 

A  organização  dentro  de  cada  subconjunto,  no  entanto,  difere  entre  as

populações. Ao analisar o agrupamento que contém 25% das árvores (subconjunto

1’)  de  cada  população,  ressalta-se  que,  para  a  POP-ARA,  A’  é  formado  pelo

agrupamento  uniforme de 5  árvores  (Figura  20A). Elas  estão inseridas  em uma

propriedade rural particular, onde resquícios de um fragmento florestal é encontrado

em  seu  interior,  formando  um  pequeno  bosque  com  predomínio  de  indivíduos

isolados  pertencentes  a  espécies  típicas  de  Cerradão  das  famílias  botânicas

Rutaceae:  Zanthoxylum sp. L. (mamica-de-porca); Fabaceae:  Diptychandra sp. Tul

(balsaminho)  e  Hymenaea  stignocarpa  Mart.  ex  Hayne  (jatobá-do-cerrado)  e

Caryocaraceae:  Caryocar brasiliense  L. (pequi). Para a POP-SEL, S’ possui uma

árvore  que  se  desmembra  do  subconjunto  em questão  (Figura  20B). Assim,  as

demais 5 árvores de S’ parecem possuir variações semelhantes nas características
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consideradas. Estas, por sua vez, são maiores na árvore 5, mantendo-a separada

dos demais elementos do subconjunto S’. 

A  tendência observada  nos  resultados da  PCA (Figuras  19A  e  19B) foi

confirmada pela construção do gráfico do mapa de calor  utilizando a análise de

cluster multivariado e a distância Euclidiana como método da distância métrica entre

os grupos (Figura 21). Apesar da aparente semelhança entre POP-ARA e POP-SEL,

observa-se  que as principais  propriedades relacionadas à  diferenciação entre  os

grupos são relacionadas às condições de acidez no solo em função do Al3+, pH e V

%. Essas variáveis estão intimamente ligadas a disponibilidade de nutrientes ao solo

e  consequentemente  às  plantas.  Pelo  fato  de  as  áreas  de  Selvíria,  MS  serem

localizadas em áreas de transição de formações de Cerrado e o histórico de uso da

terra  ter  passado de pecuária  para a eucaliptocultura,  seus atributos do solo  se

assemelham mais ao que se observa em áreas core de Cerrado (Figura 21B). Em

contrapartida, as áreas de Aramina, SP (Figura 21A) têm a tendência a apresentar

solos com características corrigidas, alterando os atributos de solo relacionados à

toxicidade devido às culturas agronômicas que se desenvolveram ao longo dos anos

(soja,  cana-de  açúcar  e  batata)  e  às características  naturais  do  solo  em  que

formações vegetais de transição entre Cerradão e Floresta Estacional Semidecidual

predominam no ambiente. Pode-se observar que as árvores matrizes da POP-ARA

têm maior variabilidade em função das diferenças entre as propriedades químicas do

solo em conjunto aos caracteres de composição e genótipo das mesmas.
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Figura 21. Gráficos  heatmap dos atributos do solo, valores genéticos e fenotípicos
de crescimento em matrizes  de duas populações de  Myracrodruon urundeuva: A:
POP-ARA e B: POP-SEL. Os dendrogramas à direita de cada heatmap representam
os agrupamentos das diferentes matrizes (1 a 25). As variações são baseadas nas
seguintes variáveis:  atributos do solo no entorno de cada matriz: 1) MO: matéria
orgânica, 2) P (fósforo), 3) K (potássio), 4) Ca (cálcio), 5) S.SO4 (enxofre), 6) Mg
(magnésio), 7) pH (potencial hidrogeniônico), 8) V (porcentagem de saturação por
bases), 9) Al (alumínio); valores genéticos com base em caracteres de crescimento:
10)  vgalt  (altura),  11)  vgdap  (diâmetro  do  tronco  à  altura  do  peito),  12)  vgdmc
(diâmetro médio da copa);  valores fenotípicos de crescimento: 13) alt  (altura, em
metros), 14) dap (diâmetro do tronco à altura do peito, em  centímetros ), 15) dmc
(diâmetro  médio  da  copa,  em  metros)  e  16)  eca  (espessura  da  casca,  em
milímetros).

Fonte: Próprio autor.
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4 CONCLUSÕES

 De todas as variáveis mensuradas correspondentes ao fenótipo, genótipo e 

composição química do solo no entorno das árvores matrizes avaliadas em 

ambas as populações, os atributos do solo apresentam maior variabilidade.

 Os caracteres de crescimento (altura, diâmetro do tronco à altura do peito e 

diâmetro da copa) das matrizes se correlacionam parcialmente com os 

valores genéticos de suas progênies de geração 1.

 Considerando  ambas  as  populações,  os  valores  genéticos  das  progênies

geração 1 não se relacionam com os caracteres fenotípicos, que por sua vez,

tampouco  se  relacionam  com  os  atributos  do  solo  (correlações  não

significativas ou negativas), em especial N, P, K e Mg2+.

  É possível separar as matrizes em dois grupos, sendo um com 25% das 

árvores e outro, com 75% delas, podendo-se inferir que as condições atuais 

de ambiente, genótipo e fenótipo atuem de forma desuniforme na espécie, 

mas com tendências similares nas populações. 
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CAPÍTULO  3.  MEDIDA  COMPOSTA:  UMA  FERRAMENTA  BIOMÉTRICA

ALTERNATIVA  PARA  INFERÊNCIAS  SOBRE  ADAPTAÇÃO  DE  ESPÉCIES

ARBÓREAS 

1 INTRODUÇÃO

O melhoramento genético florestal é considerado uma ciência nova no Brasil,

tendo seu desenvolvimento se intensificado no país a partir de 1967 com o Decreto-

Lei nº 289 de incentivos fiscais ao reflorestamento e a criação do Instituto Brasileiro

de Desenvolvimento Florestal (RESENDE, 1999; GOLLE et al., 2009). Desde então,

diversos  especialistas  de  vários  países  estiveram  no  Brasil  para  orientar  as

empresas e órgãos públicos sobre as espécies mais promissoras para o comércio. O

eucalipto já era utilizado pela iniciativa privada naquela época, da mesma forma que

vinha  sendo melhorado  em testes  implantados  por  Navarro  de  Andrade  em Rio

Claro, SP, o que favoreceu grandes avanços nos setores de melhoramento genético

e silvicultura do gênero a partir dos anos 70.  Por um outro lado, a falta de demanda

por  madeira  de  espécies  nativas  devido  à  escassez  de  informações  sobre  a

silvicultura destas espécies e aos grandes incentivos fiscais para reflorestamento,

utilizando  o  eucalipto  retardaram  o  início  e  o  progresso  de  programas  de

melhoramento das espécies nativas, ficando estes restritos a áreas experimentais de

órgãos de ensino e pesquisa. 

Segundo Clement (2001), as etapas do melhoramento genético de espécies

nativas são similares ao melhoramento de espécies exóticas, tendo-se maior zelo

com a etapa inicial,  a de coleta de sementes, pois  i) matrizes que não possuam

características minimamente aceitáveis para determinados caracteres que se deseja

melhorar geralmente não são boas fontes de sementes por assumir-se que haja

alguma probabilidade de estes fenótipos serem expressos em suas progênies e  ii)

pela provável inexistência de bancos de germoplasma para o acesso ao material

genético da espécie desejada. De fato, as coleções de espécies arbóreas nativas

existentes são escassas, considerando-se a grandeza territorial e a biodiversidade

brasileira. Estas coleções são essenciais para manutenção da variabilidade genética

das  populações  naturais,  uma  vez  que  o  processo  de  erosão  genética  vem

ocorrendo de maneira rápida devido à intervenção humana em áreas naturais e às
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mudanças climáticas. Uma vez implantada, uma coleção de germoplasma pode ser

caracterizada escolhendo-se características a serem conservadas ou melhoradas e

nas quais possam ser feitas inferências sobre a variabilidade genética entre e dentro

das populações. 

A maioria dos caracteres não é controlada pela ação de um único gene e esta

pode ser  influenciada pelas condições ambientais  de seu contexto (HILL,  2010).

Dessa forma, a genética quantitativa se desenvolveu e se consolidou como ciência

baseada  em  modelos  estatísticos  que  particionam  a  variação  e  que  permitem

quantificar  a  semelhança  entre  parentes  (HILL,  2010,  2012).  Diversos  métodos

existem atualmente para se estudar os caracteres quantitativos em nível molecular,

que  permitem  detecção  de  polimorfismos,  tais  como  os  marcadores  do  tipo

microssatélite  e  os  SNPs  (Single  Nucleotide  Polimorphism).  No  entanto,  essas

técnicas  ainda  são  bastante  onerosas,  retardando  o  andamento  das  pesquisas.

Assim, a caracterização da variabilidade genética por meio de parâmetros genéticos

obtidos de caracteres morfológicos ainda se faz necessária e conveniente.

Como diversos caracteres de crescimento são desejáveis para a avaliação de

uma coleção ativa e para a seleção das melhores progênies e/ou famílias para um

possível programa de melhoramento da espécie, o índice de seleção Z torna-se uma

opção  viável,  devido  à  facilidade  de  sua  análise  e  interpretação.  Este  índice  é

elaborado a partir do somatório dos valores padronizados das variáveis avaliadas,

de  modo  que  todas  elas  se  tornam  diretamente  comparáveis  por  terem  sido

determinadas pelo mesmo estimador. 

A padronização é um recurso estatístico utilizado para determinar a média de

um conjunto de variáveis de diferentes naturezas. Para tanto, subtrai-se o valor de

uma variável de sua média e divide-se a diferença pelo desvio padrão da variável. O

estimador para o cálculo do valor padronizado é representado genericamente pela

expressão algébrica (1):

 Z= x −µ
σ

 (1)

em que:

Z é  o valor da variável padronizada;

x é o valor da variável com média µ e desvio padrão σ  .



90

Dessa  forma,  a  avaliação  de  diferentes  caracteres  desejáveis  pode  ser

uniformizada por meio da criação do índice Z, índice de seleção que considera todas

as variáveis padronizadas conjuntamente e pode ser utilizado como um novo caráter

da população da espécie de interesse (MENDES, 2009; REIS, 2011). A elaboração

deste índice não depende de cálculos de covariâncias genética e fenotípica, sendo

possível representar graficamente os fenótipos favoráveis e desfavoráveis em cada

progênie (REIS et al., 2015; RESENDE et al., 2016). 

Apesar de suas vantagens e facilidades, o índice Z ainda é pouco utilizado no

Brasil. Exemplos na área agronômica estão relatados em estudos com  Phaseolus

vulgaris L.,  que buscou validar  seu uso para estimar o progresso genético após

ciclos de seleção recorrente (MENDES  et al.,  2009) e com  Sorghum bicolor (L.)

Moench que comparou o ganho genético em progênies por meio de diversos índices

de seleção simultânea, incluindo o índice Z (FRANÇA et al., 2016). Na área florestal,

as poucas experiências com seu uso estão concentradas para o gênero Eucalyptus

(REIS et al., 2011; REIS et al., 2015), não existindo ainda informações sobre o uso

do índice de seleção Z para espécies arbóreas nativas. 

Dentro  deste  contexto,  o  Banco  Ativo  de  Germoplasma de  M.  urundeuva

(BAG-A), localizado em Selvíria/MS, é a única coleção da espécie com 19 testes de

progênies  oriundas  de  diferentes  biomas  brasileiros  instalados  em  diferentes

sistemas de plantio, sendo que o mais antigo tem 34 anos. Estudos da variabilidade

genética têm sido desenvolvidos desde então com base na metodologia de modelos

lineares mistos em que se estimam os componentes de variância pelo procedimento

de Máxima Verossimilhança Restrita (REML – Restricted Maximum Likelihood) para

a obtenção dos preditores dos valores genéticos (BLUP –  Best  Linear  Unbiased

Prediction) dos indivíduos. A determinação da proporção da variação genética que

responda às condições ambientais ou que pode ser explorada para o melhoramento

genético é de extrema importância, dado que estimativas de parâmetros genéticos,

tais como os coeficientes de variação genética e herdabilidade, permitem que se

conheça o potencial evolutivo-adaptativo e o uso de estratégias de seleção para o

melhoramento  genético  da  população. Determinar  a  proporção  da  variabilidade

genética que responda às condições ambientais ou que pode ser explorada para o

melhoramento  genético  é  de  extrema  importância,  dado  que  estimativas  de

parâmetros  genéticos,  tais  como  os  coeficientes  de  variação  genética  e
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herdabilidade,  permitem  que  se  conheça  o  potencial  evolutivo-adaptativo  e  se

determine as estratégias de seleção para o melhoramento genético da população.

1.2 Objetivos

Este estudo teve o objetivo de verificar se a utilização da abordagem MC

(medida composta), padronização de variáveis/caracteres desejados, é viável para a

análise da variabilidade genética. Para tanto, buscou-se comparar os parâmetros e

valores genéticos obtidos a partir dos caracteres relacionados ao crescimento não

padronizados com a medida composta padronizada (MCP) de duas populações de

M. urundeuva, de modo a identificar possíveis padrões de crescimento e inferir sobre

possíveis estratégias adaptativas utilizadas nas diferentes populações.
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2 MATERIAL E MÉTODOS

2.1 Histórico da coleta de sementes e descrição da área de estudo 

Em setembro de 1991 foram coletadas sementes em duas populações de

Myracrodruon urundeuva: Aramina, SP (POP-ARA) e Selvíria, MS (POP-SEL). Em

cada  população  a  coleta  de  sementes  foi  realizada  em 25  árvores  matrizes  de

polinização  livre.  O  estudo  foi  desenvolvido  no  município  de  Selvíria,  MS,  na

Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensão (FEPE), área pertencente à Universidade

Estadual  Paulista  “Júlio  de  Mesquita  Filho”  –  campus  de Ilha  Solteira,  cujas

coordenadas  geográficas  aproximadas  são  20º  22’  de  latitude  sul  e  51º  22’  de

longitude oeste (ALVES E SOUZA, 2008) (Figura 1). O clima da região, segundo a

classificação de Köppen, é do tipo  Aw (Clima Tropical  Úmido),  caracterizado por

inverno seco e verão chuvoso, precipitação média anual de aproximadamente 1.300

mm, temperatura média anual de 24 ºC e umidade relativa média anual de 65%

(HERNANDEZ  et al.,  1995; SANTOS; HERNANDEZ, 2012). O solo é classificado

como Latossolo Vermelho Distrófico de textura franco-argilo arenosa (DEMATTÊ,

1980; ALVES; SOUZA, 2008; SANTOS et al., 2018). 

Antes  da  instalação  do  teste  deste  estudo,  a  área  foi  utilizada  para  um

experimento  com  Eucalyptus  grandis entre  os  anos  de  1989  e  1990,  cuja

mortalidade foi de 100% ao final do primeiro ano devido ao ataque de cupins. As

matrizes são plantas isoladas que estão inseridas em áreas de cultivo de cana-de-

açúcar (Aramina, SP) e de atividade pecuária (Selvíria, MS). A partir das sementes,

foram produzidas mudas no viveiro da FEPE, que foram plantadas em fevereiro de

1992 na forma de testes  de progênies e procedências (populações).  Na mesma

época da instalação das populações de M. urundeuva foi instalada uma população

de  candiúba  (Trema  micranta L.),  de  forma  sobreposta,  com  a  finalidade  de

promover o sombreamento às plantas de M. urundeuva, visando a formação de um

fuste de melhor qualidade nesta espécie (Figura 2). 
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Figura 22.  Croqui  do plantio das progênies de  Myracrodruon urundeuva (aroeira)
obtidas de duas populações (Aramina, SP e Selvíria, MS) sobreposta com indivíduos
de Trema micrantha (candiúba) realizado em fevereiro de 1992.

Fonte: Moraes et al. (2006).
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Figura 23. Localização do BAG-A, banco ativo de germoplasma de  Myracrodruon
urundeuva na FEPE UNESP campus de Ilha Solteira. 

Fonte: Google Earth adaptada pela própria autora.

2.2 Delineamento experimental

O  delineamento  experimental  utilizado  foi  o  de  blocos  casualizados,  com

testemunhas adicionais, em cada uma das procedências (populações), constando

de: 28 tratamentos (25 progênies mais três progênies da outra procedência), seis

repetições e parcelas lineares de oito plantas, no espaçamento de 3 x 3 metros. As

progênies da POP-ARA foram identificadas de 1 a 25 e as da POP-SEL de 26 a 50

(Figura  23).  Para  efeito  da  estimativa  dos  parâmetros  genéticos  foi  considerada

apenas  as  progênies  da  procedência  em  análise.  Originalmente,  o  experimento
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possuía 2.400 indivíduos adultos de  M. urundeuva  (1.200 de cada procedência) e

foram avaliados aos 28 anos de idade.

Figura  24.  Croqui  do  teste  de  progênies  e  procedências  de  Myracrodruon
urundeuva:  POP-ARA e POP-SEL em Selvíria,  MS. No destaque,  a  progênie 37
exemplifica a disposição e número de indivíduos (8) que a compõem. O mesmo se
aplica para as demais progênies (1 a 50).

Fonte: Alexandre Marques da Silva, adaptado pela própria autora.

2.3 Amostragem e padronização dos dados

Dados de importância silvicultural foram coletados a partir de caracteres que

permitem  inferências  sobre  o  crescimento  das  progênies  no  experimento.  Os

caracteres mensurados em cada indivíduo foram:  i) altura total (ALT), em metros,

medida com hipsômetro digital;  iii) diâmetro do tronco a altura do peito (DAP), em

centímetros,  onde tomou-se a medida de sua circunferência (CAP) a 1,30 m da

base, com fita métrica, e obteve-se os valores de seus diâmetros (DAP) a partir da

relação (2):
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 DAP=CAP
π

 (2)

e iv) diâmetro médio da copa (DMC), em metros, estimado por medidas da copa na

projeção da linha (L1) e na entrelinha (L2), com auxílio de trena. Com isso, o DMC

foi calculado por meio da expressão (3):

 DMC=L1+L2
2

 (3)

A padronização dos dados de todos os caracteres avaliados foi feita por meio

do estimador (4): 

 Zij=
Xij −µ. j
σ . j

 (4)

em que: 

Zij é o valor da variável padronizada do indivíduo i na repetição j;

 Xij é o valor do caráter em questão do indivíduo i na repetição j;

 µ. j é a média de todos os indivíduos na repetição j ;

σ . j é o valor do desvio-padrão da média do caráter na repetição j.

O  modelo  genético-estatístico  usado  para  estimação  dos  componentes  de

variância e parâmetros genéticos bem como para a predição e ordenamento dos

valores  genotípicos  individuais  em cada população pode ser  descrito  segundo a

equação (5):

 y=Xr+Za+W ℘+ε (5)

em que:

r é o vetor de efeitos de repetição (fixo) somados à média geral;

a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (aleatório);

W ℘  é o vetor dos efeitos de parcela;

ε  é o vetor de resíduos (aleatório).
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As  matrizes  de  incidência  para  os  efeitos  mencionados  correspondem,

respectivamente, a X , Z e W . Os componentes de variância, parâmetros genéticos,

predição  e  ordenamento  dos  valores  genotípicos  por  indivíduo  também  foram

estimados em uma análise conjunta, cujo modelo possui o efeito de população. Este

último pode ser descrito conforme (6):

 y=Xr+Za+W ℘+Ts+ε (6)

em que:

s é o vetor do efeito de população 

T  é a matriz de incidência para este efeito

Foram estimados parâmetros de interesse populacional, tais como 

Os  cálculos  utilizando  estes  modelos  foram  feitos  pelo  software Selegen

REML/BLUP (RESENDE, 2016).
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3 RESULTADOS E DISCUSSÃO

3.1 Análise de deviance 

Após 28 anos da instalação do experimento,  os efeitos  de genótipos não

foram significativos  para  nenhum dos caracteres  avaliados e para  nenhuma das

populações estudadas, nem ao se analisar cada população separadamente, nem em

uma análise conjunta, a notar-se os valores de qui-quadrado da deviance para este

fator  pelo  teste  de LRT (Tabela 1).  Isso significa  que o  material  hereditário  das

matrizes das quais as sementes foram coletadas e suas respectivas procedências

não são os  fatores  principais  que explicam a variação fenotípica observada nas

progênies  dos  testes  estudados.  Em  outras  palavras,  há  pouca  variabilidade

genética entre as progênies. 

Para  a  conservação  ex  situ de  uma  espécie  na  forma  de  bancos  de

germoplasma é crucial  que se garanta a coleta de sementes de um número de

árvores matrizes que represente a população a ser conservada no BAG (SEBBENN,

2002; 2003). No caso deste estudo, é provável que a não significância dos efeitos de

genótipos  tenha  sido  resultado  de  estimativa  não  suficiente  dos  parâmetros

componentes dos modelos utilizados na análise, isto é, a deviance entre o modelo

completo (com a maximização da função de verossimilhança) e o modelo atual (com

os  dados  coletados  e,  consequentemente,  com os  parâmetros  observados)  não

permite grandes níveis de certeza no modelo atual pela insuficiência amostral em

nível de matrizes. Se o número de árvores matrizes das quais as progênies foram

coletadas  tivesse  sido  maior,  a  probabilidade  de  construção  de  modelos  com

parâmetros mais robustos teria sido mais alta e, consequentemente, haveria uma

representação mais  próxima da realidade.  Sendo assim,  a representatividade da

população parece ser um fator crucial  para a conservação em BAGs. Em último

grau, para este estudo, essa conclusão se torna preocupante, se for considerado as

matrizes  coletadas  são  os  últimos  indivíduos  restantes  em  suas  respectivas

populações naturais.

Outro aspecto importante a se notar  é que os resultados das análises de

deviance permitem sugerir que o fator ambiental de parcelas, apesar de correlação
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baixa,  seja o principal  responsável  pela variação fenotípica acessada no BAG-A,

dadas significâncias encontradas para o efeito de parcelas para todos os caracteres

(Tabela  1).  Conclusões  similares  foram  encontradas  em  outros  experimentos

instalados no mesmo local, de populações de origens e idades distintas, avaliando

os mesmos caracteres deste estudo (BALERONI  et al., 2003; TUNG  et al., 2010;

SOUZA,  2017).  Neste estudo,  a  quantidade de variabilidade genética dos dados

coletados  é  pouco  explicada  pelo  modelo  utilizado  para  a  análise  conjunta,

considerando  cada  caráter,  uma  vez  que  o  parâmetro  c²proc,  coeficiente  de

determinação  para  o  efeito  de  população,  foi  considerado  baixo  para  todos  os

caracteres  (entre  0,000035  e  0,011944).  Em  outras  palavras,  o  fato  de  as

populações serem geograficamente distintas não é o motivo que explica qualquer

variação genética e fenotípica observadas.

Tabela 1. Teste da Razão de Verossimilhança (LRT) para os caracteres altura (ALT),
diâmetro à altura do peito (DAP), diâmetro médio da copa (DMC) e somatório dos
valores padronizados de cada referido caráter  (Z)  na POP-ARA e POP-SEL nas
análises individuais e conjuntas, em Selvíria-MS, aos 28 anos. 

Efeito / Caráter
ALT

(m)

DAP

(cm)

DMC

(m)
Z

Genótipos LRT (χ²) - - - -

POP-ARA 0,02ns 0,42ns 0,37ns 0,01ns

POP-SEL 2,31ns 3,25ns 2,92ns 2,04ns

Análise Conjunta 1,25ns 2,24ns 1,97ns 0,76ns

Parcelas LRT (χ²) - - - -

POP-ARA 236,54* 152,28* 150,11* 107,01*

POP-SEL 186,82* 93,91* 113,54* 84,51*

Análise Conjunta 436,09* 264,13* 285,77* 188,33*

Procedências LRT (χ²) 0,03ns 1,90ns 0,00ns 0,00ns

Nota:  *Significativo a 1% de  probabilidade pelo teste do χ² (1% = 6,63%); ns = não significativo.
Fonte: próprio autor.
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3.2 Estimativas dos parâmetros populacionais genético-estatísticos 

A precisão experimental dos testes pode ser verificada pelos valores de CVe,

que  varia  entre  15,38%  e  20,47%,  para  os  todos  os  caracteres  avaliados  nas

progênies da POP-SEL; 17,43% e 21,93%, para a POP-ARA e 16,33% e 21,68% ao

se considerar ambas as populações (Tabela 2). Segundo Pimentel-Gomes (1985)

estes valores são considerados médios, indicando média precisão experimental ao

se considerar o resultado destas análises. No entanto, como o efeito de progênies é

aleatório  o  CVe não é tão importante,  pois  não será realizado nenhum teste de

comparação de médias entre as progênies. 

Na análise por população, as estimativas do CVgi foram maiores para todos

os caracteres das progênies de Selvíria/MS em comparação com as de Aramina/SP.

A mesma tendência  foi  observada para  as  estimativas  do CVgp (Tabela  2).  Isso

denota maior variabilidade genética da população local em detrimento da população

estrangeira. Estudos com as progênies de Selvíria/MS realizados no mesmo BAG-A

em  experimentos  puros  e  consorciados,  em  diferentes  idades,  avaliando  os

caracteres  ALT,  DAP  e  DMC,  revelam  aumento  do  CVgi ao  longo  do  tempo

(BALERONI et al., 2003 aos 9 e 10 anos; TUNG et al., 2010 aos 20 anos; SOUZA,

2017  aos  28  anos).  Neste  estudo,  aos  26  anos,  as  estimativas  de  CVgi foram

maiores  que  todos  os  estudos  referidos  anteriormente.  De  forma  análoga,  este

coeficiente teve a tendência de aumentar conforme a idade em testes de progênies

da mesma espécie, mas de procedência diferente das analisadas, a exemplo da

localidade  de  Paulo  de  Faria/SP  (FREITAS et  al.,  2006a). De  fato,  uma  alta

diversidade genética foi constatada para as progênies das populações deste estudo

por Viégas  et al. (2011) ao estudá-las por meio de  loci microssatélites. Isso quer

dizer que a variabilidade genética detectada em nível de DNA pode ser mais eficaz

do  que  a  constatada  pelos  modelos  lineares  mistos,  baseados  nos  fenótipos

exibidos. No entanto, esta ferramenta última ainda é crucial para o monitoramento

das  populações,  uma  vez  que  os  custos  das  análises,  utilizando  marcadores

genéticos moleculares ainda é onerosa. Vale ressaltar que a acurácia foi  média-

baixa para todos os caracteres da POP-ARA e média-alta para os da POP-SEL,

indicando baixa precisão no acesso do verdadeiro valor genético das progênies.
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Na análise conjunta, as estimativas tanto do parâmetro CVgi quanto de CVgp

foram intermediárias às das análises individuais por população (Tabela 2). Apesar

de o c²proc ter sido baixo para todos os caracteres, sob a influência ambiental atual do

experimento, há maior proporção da variabilidade genética expressa em todos os

caracteres nas progênies oriundas de Selvíria/MS (genótipos locais), dados valores

mais altos de CVgi para todos os caracteres desta população quando comparada

com os POP-ARA (Tabela  6).  O CVgi é  considerado alto  quando ultrapassa 7%

(SEBBENN  et  al.,  1998),  tendo-se,  assim,  somente  o  caráter  DAP com valores

considerados altos para a POP-ARA (8,55%). 

Para o novo caráter, somatório das variáveis (Z), o CVgi decresce em relação

aos caracteres isolados, tendo o menor valor entre os quatro nas duas populações

analisadas (Tabela 2). Ainda assim, a POP-SEL é classificada como tendo alto CVgi

(9,26%).  O decréscimo da  estimativa  deste  parâmetro  ao  se  combinar  todos  os

caracteres pode ser  devido aos valores do desvio-padrão das observações para

cada  caráter,  uma  vez  que  o  valor  da  estimativa  Z  resulta,  por  repetição,  do

coeficiente dos valores individuais e médias observadas pelo desvio-padrão.

Os valores de CVgi foram inferiores ao CVe, considerando todos os caracteres,

todas as progênies e ambas as origens. Para análise por população, isso implica em

CVr, isto é, razão entre o coeficiente de variação genotípica entre as progênies e o

coeficiente de variação experimental,  considerados baixos (Tabela 2). O CVr das

progênies locais variou entre 0,30 e 0,35, enquanto o das progênies alóctones foi

menor e teve maior variação (0,07 a 0,19).  Quanto mais próximo de 1, maior o

controle genético para expressão do caráter (VENCOVSKY E BARRIGA, 1992). O

caráter  Z  possui  os  menores  valores  de  CVr,  considerando  ambas  populações,

sugerindo que a padronização pode ocultar resultados maiores de CVr, tal como foi

para DAP e DMC em ambas as populações (Tabela 2).  

Os  baixos  valores  de  CVr  validam  as  estimativas  do  parâmetro  ha
❑
,  que

representa  a proporção da variância genética  aditiva que é herdada na próxima

geração. Estas foram consideradas de baixa magnitude para todos os caracteres de

ambas as populações (RESENDE, 1998), variando entre 0 e 0,06 para a POP-ARA

e de 0,10 a 0,16 para a POP-SEL. Souza (2017), estudando progênies também

oriundas de Selvíria/MS de 28 anos de idade,  relata estimativas de  ha
❑

, variando

entre 0,10 e 0,17, considerando os mesmos caracteres deste estudo. Baleroni et al.



102

(2003),  estudando  o  mesmo experimento  do  presente  estudo  aos  9  e  10  anos,

registraram estimativas de h²a quase duas vezes maiores para os caracteres ALT e

DAP na comparação de um ano para outro (ha
❑
 ALT: 0,08 e 0,16 e ha

❑ DAP: 0,07 e

0,11 aos 9 e 10 anos de idade, respectivamente). Os autores do referido estudo,

porém, encontraram uma proporção inversa da estimativa para o caráter DMC a se

considerar a idade: 0,15 e 0,07 aos 9 e 10 anos, respectivamente. 

É interessante ressaltar que, para o caráter Z, este parâmetro (ha
❑
) teve maior

estimativa em comparação aos caracteres isolados na POP-ARA ao passo que o

mesmo teve a menor estimativa entre todas os caracteres na POP-SEL, possuindo,

portanto, estimativas intermediárias às duas populações, considerando cada caráter

separadamente.  Em  outras  palavras,  os  caracteres  avaliados  parecem  ser

fracamente  herdáveis  pelas  progênies  da  população  local,  sendo  que  este

parâmetro  varia  de  maneira  uniforme,  porém  apresenta  magnitude  ligeiramente

maior  em comparação com a população alóctone.  Esta,  por  sua vez,  apresenta

maior variação da estimativa para todos os caracteres. O caráter Z apresenta as

menores estimativas de  ha
❑
, com a população local tendo maior valor e também a

maior variação da estimativa do referido parâmetro.

O  coeficiente  dos  efeitos  ambientais  entre  parcelas  foi  superior  a  10%,

considerando todos os caracteres, progênies e procedências, indicando a existência

de  influência  do  ambiente  de  uma  parcela  na  outra  (RESENDE,  2002)  e

corroborando os resultados das análises de  deviance  deste estudo que permitem

afirmar que há efeito significativo do fator parcelas.

3.3 Uso do índice Z na conservação genética ex situ

A medida composta padronizada (MCP) permite verificar quais caracteres têm

maior influência na composição da medida, uma vez que é possível  decompô-la

tomando-se os valores de MCP por caráter e representá-los graficamente. Dessa

maneira, a classificação dos indivíduos por meio da obtenção dos BLUPs permite

conhecer melhor o teste estudado e, se for desejável, fazer a seleção de acordo com

o objetivo estipulado. Como o efeito de procedências não foi significativo na análise
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de deviance pelo teste LRT (Tabela 1), os valores dos BLUPs por indivíduo foram

obtidos por meio de análises individuais por população. 

Na Figura 25 estão representados os melhores (Figura 25a e Figura 25b) e os

piores indivíduos (Figura 25c e Figura 25d) dos 10% primeiros de cada população

estudada. Dessa forma, o melhor indivíduo é o que ocupa a 1ª posição e, o pior, a

120ª posição. 

Figura 25. Melhores (1ª posição) e piores (120ª posição) indivíduos de Myracrodruon
urundeuva dos  10%  primeiros  colocados  no  ranqueamento  de  acordo  com  os
valores  genéticos  na  POP-ARA  (a  e  c)  e  POP-SEL  (b  e  d)  para  o  caráter  Z,
somatório dos valores padronizados para a altura (ALT), diâmetro do tronco à altura
do peito (DAP) e diâmetro médio da copa (DMC), em Selvíria-MS, aos 28 anos. 

Fonte: Própria autora.

É  notável  que,  em  um  ambiente  comum,  cada  população  parece  exibir

comportamentos distintos, dado o melhor e o pior indivíduo dos 10% primeiros da

população  alóctone  (POP-ARA)  parecem  responder  ao  ambiente  estrangeiro

aumentando o tamanho de sua copa (Figura 24a e Figura 24c).  Isso implica no

aumento da expansão e volume do dossel, que, por sua vez, reflete no aumento da
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área foliar das progênies. Logo, é possível inferir que, aos 28 anos de idade, as

progênies alóctones de M. urundeuva investem em aumento da captação de fótons

solares  e  da  taxa  fotossintética.  Dessa  maneira,  garante-se  a  síntese  de

carboidratos  que  serão  fontes  de  energia  para  as  reações  bioquímicas  que

permitirão  a  persistência  e  crescimento  dos  indivíduos  (TAIZ;  ZEIGER,  2013;

PRETZSCH, 2014).

Por outro lado, a expressão fisiológica ao ambiente pelas progênies locais

(POP-SEL) parece resultar em uma estratégia distinta às da POP-ARA, de modo a

parecer haver um aumento do DAP em detrimento dos demais caracteres avaliados

(Figura 24b e Figura 24d). O aumento do DAP é decorrente do aumento da atividade

das  células  do  câmbio  vascular  que  origina  os  vasos  condutores  nas  espécies

arbóreas (xilema e floema). O xilema, ou alburno, conduz a água e os nutrientes

necessários à fotossíntese, de modo que os carboidratos resultantes deste processo

podem ser utilizados para o metabolismo do câmbio vascular (CASTRO; SILVA et

al., 1994; TAIZ; ZEIGER, 2013).

Assim, é possível deduzir que as estratégias fisiológicas distintas podem ser

reflexo do “estágio de adaptação” que cada  população apresenta. De um lado, as

progênies da POP-ARA parecem investir na síntese de fotoassimilados e na maior

probabilidade de produção de flores e sementes. Em um outro lado, as progênies da

POP-SEL parecem demandar maior crescimento secundário, o que pode favorecer

sua  permanência  no  ambiente  por  terem  vantagens  na  competição  intra  e

interespecífica no experimento estudado.
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4 CONCLUSÕES

 A herdabilidade da Medida Composta Padronizada (MCP) é menor em 

comparação com os demais caracteres isolados. 

 A MCP permite fazer inferências sobre o  comportamento das progênies por 

tornar caracteres de naturezas distintas comparáveis entre si.

 Em termos de conservação ex situ, a MCP pode ser um instrumento 

alternativo para inferência sobre a trajetória funcional e evolutiva de 

populações conversadas ao longo tempo.

 As  populações  de  Myracrodruon  urundeuva:  POP-ARA  e  POP-SEL  não

apresentam  variação  entre  procedências  (populações)  para  os  caracteres

quantitativos e para a medida composta padronizada, sendo a maior parte da

variação contida dentro das populações.

 A  utilização  destas  populações  de  M.  urundeuva em  programas  de

conservação e de pré-melhoramento genético indica a necessidade de coleta

de sementes em um número maior de árvores matrizes de polinização aberta

nas populações.
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Tabela 6. Parâmetros genéticos para altura (ALT), diâmetro à altura do peito (DAP), diâmetro médio de copa (DMC) e somatório
dos valores padronizados dos referidos caracteres (Z) de duas populações de Myracrodruon urundeuva em Selvíria-MS, aos 28
anos.

POP /
Caráter

Variâncias Coeficientes

POP-ARA σ a
❑ σ c

❑ σ e
❑ σ f

❑ ha
❑ hm

❑ C p
❑ raa CV gi CV gp

ALT (m) 0,0565 1,5726 - 2,3841
4,013

3 0,01±0,02 0,43 0,39 - 0,2079 3,52 1,76 20,30 0,09

DAP 
(cm) 0,0331 1,6958 - 3,6551

5,682
6 0,06±0,04 0,19 0,2984 - 0,4307 8,55 4,27 21,93 0,19

DMC 
(m) 0,0783 0,4364 - 0,9168

1,431
6 0,05±0,04 0,17 0,3048 - 0,4168 6,73 3,36 17,96 0,19

Z 0,0473 1,7164 - 5,9279
7,691

7 0,01±0,012 0,03 0,2231 - 0,1675 2,42 1,21 17,43 0,07

POP-SEL σ a
❑ σ c

❑ σ e
❑ σ f

❑ ha
❑ hm

❑ C p
❑ raa CV gi CV gp

ALT (m) 0,7122 1,4448 - 2,2707
4,427

8 0,16±0,07 0,37 0,33 - 0,6107 12,89 6,45 20,47 0,31

DAP 
(cm) 0,8262 1,1806 - 3,3456

5,352
5 0,15±0,07 0,42 0,22 - 0,6519 14,36 7,18 20,46 0,35

DMC 
(m) 0,2521 0,4024 - 0,9837

1,638
7 0,15±0,07 0,41 0,25 - 0,6386 12,17 6,08 17,96 0,34

Z 0,6947 1,2759 - 4,6112
6,581

8 0,11±0,05 0,35 0,19 - 0,5934 9,26 4,63 15,38 0,30
ARA-
SEL

σ a
❑ σ c

❑ σ e
❑ σ f

❑ ha
❑ hm

❑ C p
❑ raa CV gi CV gp

ALT (m) 0,3509 1,5343 0,005 2,3493 4,239 0,08±0,03 - 0,3619 0,001 - 8,91 4,46 20,53 -
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0 7 1

DAP
(cm) 0,5214 1,5130

0,067
4 3,5433

5,645
2 0,09±0,04 - 0,2680

0,011
9 - 11,06 5,53 21,68 -

DMC
(m) 0,1379 0,4406

0,000
1 0,9688

1,547
5 0,09±0,04 - 0,2847

0,000
0 - 8,97 4,48 18,30 -

Z 0,3039 1,4666
0,000

2 5,3227
7,093

6 0,04±0,02 - 0,2067
0,000

0 - 6,13 3,06 16,33 -

Variâncias: σ a
❑

 genética aditiva; σ c
❑

 ambiental entre parcelas; σ e
❑

 residual (ambiental + não aditiva); σ f
❑

 fenotípica individual;  procedências; Coeficientes: ha
❑

 herdabilidade individual dos

efeitos aditivos;  
C p

❑
 determinação dos efeitos de parcelas;  : determinação dos efeitos de procedência;   

hm
❑

 herdabilidade da média de progênies;  
had

❑
 herdabilidade aditiva dentro de

parcela; CV gi variação genética aditiva individual; CV gp variação genotípica entre progênies;  variação experimental;  variação relativa; Acurácia: raa
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5 CONSIDERAÇÕES FINAIS

A  partir  dos  acordos  mundiais  feitos  dentro  do  âmbito  ambiental,  ficou

evidente para todos os países, em especial para os 193 signatários das metas de

Aichi  em  2011,  a  importância  de  cada  um  traçar  planos  e  estratégias  para

conservação e uso de sua biodiversidade em nível local. Esperava-se que todos os

países pudessem ter atendido às suas próprias metas até 2020, porém estas ainda

não foram alcançadas, conforme é descrito no 5º Relatório do Panorama Global da

Biodiversidade (Global Biodiversity Outlook 5), publicado em setembro de 2020 pelo

Secretariado da Convenção Sobre Diversidade Biológica da ONU. Como um ponto

de partida em direção a um entendimento mais pontual de todo o contexto no Brasil,

este trabalho contribuiu diretamente ao Objetivo Estratégico C das Metas de Aichi

(status da biodiversidade) provendo dados e informações que podem servir  para

refinar a construção de um dos indicadores apontados como estratégia do governo

brasileiro  (EPANB) para atendimento às metas:  “PB 021 Recursos Genéticos da

Fauna, Flora e Microrganismos Conservados”. Assim, dados mais acurados foram

gerados, utilizando novas tecnologias para o sequenciamento genético e de técnicas

de análises baseadas em bioinformática e estatística. Ao longo de 4 anos, alguns

aspectos dos recursos genéticos de uma espécie arbórea nativa da América do Sul

foram investigados em banco de germoplasma e também em árvores isoladas nas

diferentes paisagens. Assim, entregam-se as principais conclusões: 

 Alta variabilidade e diversidade genética nas populações estudadas de

Myracrodruon urundeuva, com atenção especial à população da região

nordeste do estado de São Paulo POP-ARA (Aramina-SP) que contém

elevado número de alelos raros.

 O tipo de atividade antrópica não se revelou estar associado à perda

de diversidade neste nível de análise, mas a intensidade do distúrbio e

o grau de resiliência dos ambientes e das populações podem ser mais

relevantes  como  fatores  de  possíveis  perdas  de  diversidade

relacionadas as espécies e da variabilidade genética nas populações

de M. urundeuva. 
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 Os  componentes  químicos  do  solo  podem  ter  influência  mais

expressiva  na  permanência  das  populações  nos  ambientes,  em

comparação com as características expressas e valores genéticos.

 As  condições  do  solo  parecem  determinar  uma  tendência  a  um

agrupamento  25-75,  onde  ⅓  das  árvores  teriam  estratégias  de

sobrevivência diferentes das demais.

 Ao utilizar medidas compostas padronizadas dos fenótipos, é possível

inferir  sobre  tendências  de  ordem  evolutivo-ecológica  para  os

genótipos conservados ex situ.

 Não  é  sugerido  utilizar  as  medidas  compostas  padronizadas  para

estimativa de parâmetros relacionados à herdabilidade em relação as

populações de M. urundeuva, uma vez que a composição de todos os

caracteres em um pode mascarar possíveis variações não detectáveis

nos modelos genético-estatísticos.

Oriundas deste trabalho, permanecem questões a serem investigadas com

maior  detalhamento  sobre  tendências  genético-evolutivas  relacionadas  a  A)

subestruturação populacional, B) perda de alelos raros e C) influência do tipo de

distúrbio na variabilidade e diversidade genética das populações de M. urundeuva.

Para  tanto,  sugere-se  que  1)  o  número  de  populações  e  indivíduos  dentro  das

populações amostradas seja aumentado, 2) planos estratégicos para a conservação,

manutenção da variação e, posterior  aumento na frequência de alelos raros nas

populações,  3)  que  parâmetros-chave  na  determinação  e  diferenciação  das

atividades antrópicas passíveis de desmatamento sejam definidos, 4) que medidas

quantificáveis  indicando  o  grau  de  perturbação  e,  principalmente,  tendência  ao

retorno  às  condições  de  auto  reorganização  do  sistema  sejam elaborados  e  5)

correlacionados com a enorme massa de dados produzidos pelas universidades e

órgãos  de  pesquisa,  contemplando  todo  o  território  brasileiro  e  permitindo

inferências mais acuradas sobre a situação geral.
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APÊNDICES

Apêndice 1A -  Concentração de DNA genômico de folhas de indivíduos de
duas populações  in situ de  Myracrodruon urundeuva. A quantificação foi feita
por  dois  métodos  distintos:  espectrofotometria  (NanDrop  Thermo  Fisher
Scientific) e fluorometria (QuBit Thermo Fisher Scientific).

Pop N Espectro¹ A260 A280 260/280 260/230 Fluoro

Ara 1 368.86 7.377 4.897 1.51 0.78 6.4

Ara 2 376.06 7.521 4.897 1.54 0.85 22.2

Ara 3.3 234.11 4.682 3.231 1.45 0.78 28.4

Ara 4 316.18 6.324 4.395 1.44 0.68 36.0

Ara 5 521.23 10.425 6.961 1.50 1.03 77.0

Ara 6 340.67 6.813 4.677 1.46 0.96 22.8

Ara 6 717.02 14.340 9.798 1.46 0.76 15.9

Ara 8 547.25 10.945 6.946 1.58 1.10 14.6

Ara 9 183.60 3.672 2.179 1.69 1.14 13.9

Ara 10 217.74 4.355 2.809 1.55 1.00 12.2

Ara 10.1 304.80 6.096 4.003 1.52 0.97 13.6

Ara 11 405.88 8.118 4.991 1.63 1.17 12.0

Ara 11.1 303.19 6.064 3.706 1.64 1.14 23.6

Ara 12 444.28 8.886 6.055 1.47 0.89 21.0

Ara 13 230.30 4.606 3.026 1.52 0.88 9.58

Ara 14 984.92 19.698 11.169 1.76 1.11 12.3

Ara 15 855.11 17.102 9.733 1.76 1.02 35.6

Ara 15.1 262.37 5.247 3.099 1.69 1.51 17.6

Ara 16 713.38 14.268 8.762 1.63 0.89 15.4

Ara 17 952.99 19.060 12.127 1.57 0.87 14.5

Ara 18 386.64 7.733 4.546 1.70 1.32 17.5

Ara 19 481.12 9.622 5.599 1.72 1.34 22.4
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Ara 19 474.38 9.488 5.460 1.74 1.34 13.4

Ara 19.1 537.59 10.752 6.362 1.69 1.32 13.8

Ara 20 391.36 7.827 5.464 1.43 0.78 13.2

Ara 21 186.39 3.728 2.451 1.52 0.94 12.6

Ara 22 508.20 10.164 6.505 1.56 1.00 16.6

Ara 23 774.66 15.493 9.630 1.61 0.76 12.2

Ara 24 840.45 16.809 10.588 1.59 0.79 13.2

Ara 24.1 445.20 8.904 5.649 1.58 1.20 23.6

Ara 25 873.11 17.462 10.266 1.70 0.93 20.2

Sel 1 915.4 18309 10854 169 139 12.6

Sel 2 1526.3 30525 16050 190 177 37.0

Sel 3 888.2 17765 9494 187 147 19.1

Sel 4 529.4 10589 5822 182 118 9.52

Sel 5 1090.3 21807 11174 195 196 13.6

Sel 6 651.8 13036 7086 184 131 7.56

Sel 7 568.4 11367 6219 183 124 18.0

Sel 8 627.9 12558 6753 186 136 10.5

Sel 9 1280.5 25610 13209 194 170 20.6

Sel 10 585.0 11700 6510 180 127 18.5

Sel 11 630.9 12619 6676 189 148 6.42

Sel 12 1341.9 26837 14085 191 153 9.9

Sel 13 1061.1 21223 11279 188 152 2.96

Sel 14 1592.5 31851 16257 196 185 25.6

Sel 15 796.8 15936 8595 185 143 22.8

Sel 16 866.5 17331 9268 187 141 10.1

Sel 17 700.9 14018 7496 187 140 13.6

Sel 18 1727.6 34553 17974 192 163 30.6

Sel 19b 1609.5 - - - - 27.6
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Sel 20 1174.1 23482 12276 191 168 15.1

Sel 21 1351.3 27027 14176 191 162 17.1

Sel 22 912.2 18244 9519 192 168 21.6

Sel 23 1405.0 28101 14308 196 185 20.2

Sel 24 1058.6 21173 11009 192 166 31.6

Sel 25b - - - - - 26.6

Sel 26 253.9 5078 2781 183 101 23.4
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Apêndice 2A - Número de reads para cada amostra após filtragem dos dados
pelo pipeline STACKS.

Filename Total NoRadTag LowQuality Retained

Ara_4 9230 6 7574 1650
Ara_5 13054 14 9919 3121
Ara_1 76305 191 54926 21188
Ara_2 103682 237 78033 25412
Ara_22 130475 194 96183 34098
Ara_17 171851 174 135450 36227
Ara_15 145299 86 105402 39811
Ara_7 216594 338 159248 57008
Ara_24 250797 505 181607 68685
Ara_25 241686 577 170475 70634
Ara_14 336628 345 228107 108176
Ara_20 367872 533 251805 115534
Ara_8 379475 925 259074 119476
Ara_6.1 501816 605 354432 146779
Sel_11 361355 1091 195256 165008
Sel_23 429830 593 234599 194638
Sel_20 447084 1785 246778 198521
Sel_18 481194 859 247755 232580
Sel_21 517244 1386 269240 246618
Sel_13 566743 963 313659 252121
Ara_12 877994 3296 608312 266386
Sel_4 696046 1434 360991 333621
Sel_6 736488 11760 370603 354125
Ara_23 1105845 2940 706073 396832
Ara_3 855677 1356 450712 403609
Sel_17 833547 3508 419025 411014
Sel_5 852499 1890 433784 416825
Sel_22 916351 2841 464811 448699
Sel_3 973921 1960 489187 482774
Sel_8 1029123 1811 525678 501634
Sel_25 1006565 5847 488805 511913
Sel_12 1100067 2273 574452 523342
Sel_16 1166005 8418 613148 544439
Sel_2 1221570 2243 615779 603548
Sel_1 1276622 5061 652143 619418
Sel_24 1265795 5166 635893 624736
Sel_7 1477348 8416 701498 767434
Sel_10 1572106 3326 732341 836439
Sel_19 1791041 3002 854809 933230
Ara_18 1903284 3849 946022 953413
Sel_26 1905888 5232 934665 965991
Sel_14 1917961 11933 934639 971389
Ara_24.1 2087666 4248 1049806 1033612
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Ara_19 2633923 8773 1463563 1161587
Sel_15 2333650 34039 1130450 1169161
Ara_9 2377953 10585 1140685 1226683
Ara_19.1 2661000 4042 1401189 1255769
Ara_21 2446292 6501 1119025 1320766
Ara_11.1 2988042 4908 1450058 1533076
Ara_6 3247709 8146 1586764 1652799
Ara_11 3290973 35542 1563240 1692191
Ara_13 4779169 25560 2995564 1758045
Ara_16 4129839 11376 2234794 1883669
Ara_10.1 5176511 6491 2783274 2386746
Sel_9 12412749 25483 6189298 6197968
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Apêndice 3A - Atributos do Solo 

n arv pop alt dap dmc eca vgalt vgdap vgdmc P MO pH K Ca Mg Al S-SO4 V

1 1 ara 19,7 33,4 12,9 0,7 -0,1248

-

0,2281 -0,0734 34 31 5,3 2,5 34 16 0 2 58

2 2 ara 31,0 50,6 17,9 1,1 -0,3694

-

0,4431 -0,4321 35 53 5,3 6,8 61 33 0 3 71

3 3 ara 22,9 31,9 15,9 1,1 -0,0483

-

0,2027 -0,1361 48 45 5,1 2,7 41 22 2 4 61

4 4 ara 20,1 54,8 14,5 0,9 0,0520

-

0,0697 0,1011 26 45 5,1 2,7 39 20 1 4 59

5 5 ara 22,6 35,9 14,3 1,1 0,1669 0,4585 0,0456 8 37 5,3 2,3 28 14 0 3 57

6 6 ara 15,4 35,0 12,3 1,0 0,1389 0,1662 0,0225 47 68 5,2 7,1 57 30 0 9 73

7 7 ara 39,1 63,7 24,3 1,2 -0,1124 0,1764 0,0011 16 51 5,1 1,5 34 17 1 3 56

8 8 ara 28,1 46,2 17,6 1,4 0,0226 0,3593 0,2582 11 39 5,1 4,1 26 17 1 2 58

9 9 ara 23,4 37,2 13,6 0,9 0,1190 0,0929 0,0502 10 29 6,8 1,4 173 11 0 2 92

10 10 ara 28,3 47,1 17,2 1,1 -0,0358 0,0522 -0,1906 17 60 6,7 3,5 53 29 0 2 77

11 11 ara 25,0 51,0 17,8 0,8 -0,0317 0,0607 -0,1411 20 25 5,6 2,5 25 11 0 2 61
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12 12 ara 22,4 41,4 13,8 1,0 0,2402 0,7560 0,2025 4 22 4,4 1,3 9 5 6 3 27

13 13 ara 23,3 49,9 17,7 1,3 0,0413 0,2668 0,2065 3 21 5 0,9 19 8 0 1 53

14 14 ara 27,2 34,1 14,3 1,3 0,1472 0,3787 -0,0235 4 25 5,1 1 17 9 1 1 52

15 15 ara 25,0 38,2 15,1 1,3 0,3200 0,2929 0,0203 3 22 4,4 1,1 5 3 7 3 21

16 16 ara 31,0 54,1 22,9 1,7 -0,0578 0,0566 -0,0756 3 22 4,1 1 4 2 10 4 14

17 17 ara 19,8 23,9 10,0 1,1 0,1552 0,0202 -0,1674 4 25 4,8 1 23 13 1 1 63

18 18 ara 21,6 33,0 26,2 1,3 0,2059 0,2183 0,1043 4 28 4,6 1,1 11 7 2 1 51

19 19 ara 23,2 44,3 16,1 1,5 -0,0842 0,1785 -0,0218 4 22 4,3 1,2 8 4 5 2 28

20 20 ara 24,1 56,2 17,2 1,4 -0,2302

-

0,3684 -0,1382 10 27 4,5 2,7 13 6 2 5 39

21 21 ara 20,9 39,9 16,8 1,3 0,2450 0,4970 0,3332 18 61 5,3 4,4 88 47 0 3 77

22 22 ara 27,7 36,9 18,4 1,2 0,1239 0,6095 0,2694 36 41 5,3 7,1 47 25 0 1 65

23 23 ara 23,1 35,7 14,9 1,0 0,1534

-

0,1528 -0,0701 13 36 5,3 5,1 40 22 0 1 66

24 24 ara 30,0 40,4 16,3 1,2 -0,0806 0,0057 0,0078 4 36 5,3 4,7 34 15 0 1 61

25 25 ara 24,7 53,9 18,1 1,9 -0,0221 0,2165 0,0562 17 50 5,3 6,7 61 22 0 2 73

26 1 sel 14,5 26,3 10,4 1,0 0,0593

-

0,2675 0,1071 11 50 5,5 6,7 45 27 0 2 76
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27 2 sel 19,8 41,4 5,0 1,0 0,0672

-

0,4226 -0,0847 28 53 6,4 5 130 24 0 5 92

28 3 sel 20,6 53,2 13,2 1,3 0,0318 0,2759 0,0141 8 50 5,6 3,3 64 25 0 2 81

29 4 sel 12,5 29,0 5,0 1,3 0,1096

-

0,0147 0,1341 18 56 5,9 4,5 75 33 0 3 86

30 5 sel 17,0 90,4 17,0 2,8 0,1842 0,3026 0,2091 42 64 5,9 8,7 83 43 0 5 87

31 6 sel 17,6 67,5 16,0 1,8 0,0021

-

0,0292 -0,0027 21 49 5,5 6,6 32 21 0 4 70

32 7 sel 0,0 0,0 0,0 0,0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

33 8 sel 25,8 57,3 12,4 1,7 -0,0867

-

0,4126 -0,1672 12 46 8,7 8 42 20 0 4 78

34 9 sel 15,0 25,2 8,5 1,5 -0,0562 0,1224 0,0217 16 62 5,5 1,9 54 26 0 6 71

35 10 sel 15,3 48,1 10,7 0,9 0,0193 0,0707 0,1782 10 37 5,5 3,4 28 20 0 6 62

36 11 sel 19,0 53,5 11,9 1,7 0,4374 0,4973 0,3132 7 32 5,4 2,5 17 13 0 2 57

37 12 sel 21,1 56,8 19,7 1,8 0,1530 0,1900 0,0792 8 39 5,5 1,7 26 16 0 3 64

38 13 sel 18,2 52,8 13,2 2,4 0,0322

-

0,1163 0,0643 6 29 5,3 1,4 18 8 0 4 52

39 14 sel 22,6 45,5 12,9 1,3 -0,0271 - -0,0941 14 53 5,7 3,1 29 17 0 4 66
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0,2388

40 15 sel 17,6 42,0 14,9 1,3 0,0826 0,1762 -0,0775 11 30 5,9 7,2 34 25 0 3 79

41 16 sel 0,0 0,0 0,0 0,0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

42 17 sel 17,2 55,1 14,6 1,2 -0,3133

-

0,3622 -0,2676 8 39 6 5,3 355 23 0 5 76

43 18 sel 21,1 33,7 12,9 0,9 -0,0086

-

0,2360 0,098 10 53 5,9 5,7 69 25 0 2 88

44 19 sel 24,1 36,5 9,6 1,0 0,1705

-

0,1207 0,3649 9 33 4,9 4,2 16 15 4 1 66

45 20 sel 17,8 30,1 12,7 1,2 -0,3696

-

0,5289 -0,2717 1 13 4,2 1,1 4 3 20 1 35

46 21 sel 20,9 24,8 11,6 1,1 -0,2333

-

0,2786 -0,2386 8 44 5,3 1,9 33 20 0 1 77

47 22 sel 0,0 0,0 0,0 0,0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

48 23 sel 11,7 17,7 9,0 0,9 -0,2626

-

0,5347 -0,1144 11 41 6 1,8 40 23 0 4 78

49 24 sel 13,2 27,9 8,9 1,6 -0,0982

-

0,0917 -0,0524 14 51 6,1 4,5 65 32 0 4 82

50 25 sel 8,9 21,3 0,0 0,8 -0,0781 - -0,1225 13 50 5,5 3,2 43 21 0 2 73
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0,1078
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Apêndice 4A - Diluições feitas nas amostras de DNA a fim de padronizá-las

para a montagem da placa de sequenciamento.

population sample_id conc_qubit vol_dna vol_buffer conc_final vol_final

ara 1 6.4 10 0 6.4 10

ara 2 22.2 4.5 5.5 10 10

ara 3.3 28.4 3.5 6.5 10 10

ara 4 36.0 2.8 7.2 10 10

ara 5 77.0 1.3 8.7 10 10

ara 6 22.8 4.4 5.6 10 10

ara 7 15.9 6.3 3.7 10 10

ara 8 14.6 6.8 3.2 10 10

ara 9 13.9 7.2 2.8 10 10

ara 10 12.2 8.2 1.8 10 10

ara 10.1 13.6 7.4 2.6 10 10

ara 11 12.0 16.7 -6.7 10 10

ara 11.1 23.6 4.2 5.8 10 10

ara 12 21.0 9.5 0.5 10 10

ara 13 9.58 10 0 9.58 10

ara 14 12.3 16.3 -6.3 10 10

ara 15 35.6 5.6 4.4 10 10

ara 15.1 17.6 11.4 -1.4 10 10

ara 16 15.4 13.0 -3.0 10 10

ara 17 14.5 13.8 -3.8 10 10

ara 18 17.5 11.4 -1.4 10 10

ara 19 22.4 8.9 1.1 10 10
ara 19 13.4 14.9 -4.9 10 10
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ara 19.1 13.8 14.5 -4.5 10 10

ara 20 13.2 15.2 -5.2 10 10

ara 21 12.6 15.9 -5.9 10 10

ara 22 16.6 12.0 -2.0 10 10

ara 23 12.2 16.4 -6.4 10 10

ara 24 13.2 15.2 -5.2 10 10

ara 24.1 23.6 8.5 1.5 10 10

ara 25 20.2 9.9 0.1 10 10

sel 1 12.7 7.9 2.1 10 10

sel 2 27.0 3.7 6.3 10 10

sel 3 8.8 10 0 8.8 10

sel 4 7.6 10 0 7.6 10

sel 5 20.6 4.9 5.1 10 10

sel 6 7.96 10 0 7.96 10

sel 7 13.0 7.7 2.3 10 10

sel 8 14.1 7.1 2.9 10 10

sel 9 10.8 10 0 10.8 10

sel 10 15.7 6.4 3.6 10 10

sel 11 3.74 10 0 3.74 10

sel 12 7.68 10 0 7.68 10

sel 13 2.68 10 0 2.68 10

sel 14 15.2 6.6 3.4 10 10

sel 15 9.44 10 0 9.44 10

sel 16 8.64 10 0 8.64 10

sel 17 9.24 10 0 9.24 10

sel 18 24.4 4.1 5.9 10 10

sel 19b 14.3 7.0 3.0 10 10
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sel 20 12.2 8.2 1.8 10 10

sel 21 18.8 5.3 4.7 10 10

sel 22 15.4 6.5 3.5 10 10

sel 23 19.1 5.2 4.8 10 10

sel 24 15.0 6.7 3.3 10 10

sel 25b 22.2 4.5 5.5 10 10

sel 26 18.3 5.5 4.5 10 10
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Apêndice  5A  -  Esquema  de  uma  placa  de  sequenciamento  de  96  poços
representando  a  maneira  como  as  amostras  de  DNA  deste  estudo  foram
alocadas.
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Apêndice 6A - Produções adicionais

Divulgação  científica:  palestra  ministrada  pela  autora  em  evento  do  Centro  de
Estudos  da  Floresta  (CEF)  em  Québec,  Canadá,  sobre  a  presente  tese  como
exemplo de atividades de parceria entre Brasil e Canadá nas pesquisas de genética
florestal.  Data:  12/04/2019.  Disponível  em:  https://www.youtube.com/watch?
v=leE_7JdmSnE 
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Trabalho apresentado pela autora no Simpósio de Restauração Ecológica de São
Paulo:  sugerimos  que  o  aumento  do  número  de  matrizes  e  do  tamanho  efetivo
populacional seja levado em consideração para boa qualidade da cadeia produtora
de sementes de  M. urundeuva e mudas para restauração florestal ativa. Data: 4-
8/11/2019.
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Artigo  científico  publicado  como  coautora:  neste  estudo  foi  mostrado  que  há
controle genético em caracteres relativos à qualidade da madeira em M. urundeuva,
com base na avaliação de progênies de geração 1 instaladas em banco ativo de
germoplasma e por meio de análises estatísticas com modelos lineares mistos (Riva
et al., 2020). 
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Capítulo de livro publicado como coautora: neste capítulo apresentamos o resultado
do levantamento de informações aprofundadas sobre a espécie arbórea Calophyllum
brasiliense (guanandi) para potenciais atividades de silvicultura no Brasil (Ciriello et
al.,  2021).  E-book  gratuito  disponível  em:
https://www.laboratoriosementesemudas.com/ (último  acesso  em  18  de  julho  de
2021).
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Capítulo de livro publicado como coautora: neste capítulo apresentamos o resultado
do levantamento de informações aprofundadas sobre a espécie arbórea  Cariniana
legalis (jequitibá-rosa) para potenciais atividades de silvicultura no Brasil (Ciriello et
al.,  2021).  E-book  gratuito  disponível  em:
https://www.laboratoriosementesemudas.com/ (último  acesso  em  18  de  julho  de
2021).
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Capítulo de livro publicado como coautora: neste capítulo apresentamos o resultado
do  levantamento  de  informações  aprofundadas  sobre  a  espécie  arbórea  Cordia
trichotoma (louro-pardo) para potenciais atividades de silvicultura no Brasil (Ciriello
et  al.,  2021).  E-book  gratuito  disponível  em:
https://www.laboratoriosementesemudas.com/ (último  acesso  em  18  de  julho  de
2021).
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ANEXOS

Anexo  1A:  Protocolo  de  extração  de  DNA  genômico  a  partir  de  folhas  de

Myracroduon urundeuva, adaptado de Souza et al., 2017.

1. Pré-aquecer 750 µL de tampão de extração a 65 °C em banho maria.

Tampão de extração de DNA

PVP-40 6 g

CTAB 3 g

NaCl 5M 42 mL

EDTA 0,5M 6 mL

Tris-HCl 1 M ph 8,0 15 mL

Observação: apenas no momento do uso  🡪 para cada mL do tampão de extração

de DNA, acrescentar : 

- 2 µL de beta mercaptoetanol

- 3 µL de Proteinase-K (10 mg/L)

2. Adicionar a amostra macerada (20 discos) no tampão pré-aquecido e inverter 

gentilmente para homogeneizar.
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3. Incubar as amostras a 50 °C por 30’, elevar a 65 °C por 1 h, homogeneizando

a cada 10’.

4. Adicionar  500  µL  de  clorofórmio-álcool-isoamílico  (CIA)  (24:1)  e

homogeneizar  invertendo  gentilmente  por  8’  ou  no  agitador  de  tubos.

5. Centrifugar a 5.000 xg a 20 °C por 10’, coletar o sobrenadante e alocar em

microtubo  limpo.

6. Coletar a fase aquosa (superior), transferir para o novo microtubo e adicionar 

400 µL de isopropanol gelado, homogeneizando gentilmente para 

precipitação dos ácidos nucleicos.

Observação: Esta é uma fase conveniente para uma parada (overnight) em

temperatura ambiente ou freezer por 1 h em isopropanol.

7. Recuperação do DNA: centrifugar a solução em alta velocidade (10.000 xg)

por  10’.  Descartar  o  sobrenadante.  Atenção:  não  descartar  o  precipitado

(pellet).

8. Adicionar 500 µL de etanol 70% para soltar o pellet da parede do microtubo e 

centrifugar a 12.000 rpm por 5’.

9. Descartar o etanol 70% e repetir a etapa.
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10.Descartar o etanol 70%. Acrescentar 500 µL de etanol 100% e centrifugar a 

12.000 rpm por 5’.

11.  Descartar o etanol 100% e deixar secar bem.

12.  Ressuspender o pellet em 44 µL de TE (10 mM Tris-HCl ph 7,4 + 1 

mM EDTA) e 6 µL de RNAse (110 µg por mL). Incubar por 30’ a 37 °C em

banho-maria.


