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ABSTRACT: The mating system of three natural populations of the Cariniana legalis
(Lecitidaceae), was estimate from isozymes date in sample individuals in the population and
progenies test, implanted in compact families block design, in two sites from S&o Paulo State,
Pederneiras Experimental Station and Luiz Antonio Experimental Station, properties of S&o
Paulo Forest Institut (IFSP). The multilocos population outcrossing rate (tm) was high (=
0,901), suggesting that spegies hgs a mixed mating system, predominantly alogamus. The
relatives outcrossing rate (t - t ) was low (minimus 5,9%), but significant, showing the
existence of the individuals relatives within populations. The individuals trees outcrossing rate
vary within populations, indicating the presence of different levels,of endogamy in the progenies.
The correlation of selfing (rs) and the correlation of paternity ( r ) showing that the progenies
do not exclusivelly compost of half-sibs with was initially expected, but also for full sibs and
self-crossing individuals. Corroborate with this result, was detected heterogeneous pool gene
of polen and ovule and that deviation of Hardy-Weinberg Equilibrium was caused by preferential
and relatives mating. Finally, the high outcrossing rate in populations evidence that the trials
have potential for ex situ genetic conservation and genetic improvement.

KEYWORDS: Cariniana legalis, Mating system, Isozymes electrophoresis, Progenies test,
Genetic conservation, Improvement

RESUMO: O sistema de cruzamento de trés populagdes naturais de Cariniana legalis
(Lecitidaceae) foi estimado a partir de dados de isoenzimas de individuos amostrados em um
teste de progénies e populagdes, instalado no delineamento de blocos de familias compactas,
em dois locais do Estado de S&o Paulo, Estacdo Experimental de Pederneiras e Estacdo
Experimental de Luiz Antonio, ambag de propriedade do Instituto Florestal de S&o Paulo (IFSP).
A taxa de cruzamento multilocos (tm) foi alta para as trés populagdes (= 0,901), sugerindo
que a espécie & de cruzamento misto preferencialmente alégama. A taxa de cruzamento entre
aparentados (t - t ) foi baixa (minimo 5,9%), mas significativa, mostrando a existéncia de
individuos aparentados dentro das popula¢ées que deram origem as progénies ensaiadas. A
taxa de cruzamento individual por planta materna variou de 0,64 a 1,00, indicando que as
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progénies apresentam diferentes grays de endogamia. A correlagdo de autofecundagéo (f\s) ea
correlagdo de cruzamento paterno (rp) indicaram que as progénies ndo sdo compostas exclusi-
vamente de meios irm&os como inicialmente esperado, mas também por irméos completos e indivi-
duos oriundos de autofecundac&o. Corroborando com este resultado, detectou-se que o conjunto
génico dos 6vulos e do pélen eram heterogéneos e que os desvios do Equilibrio de Hardy-Weinberg,
na maioria dos locos avaliados nas populagdes, foi causado por cruzamento entre aparentados e/
ou preferenciais. Finalmente, as altas taxas de cruzamentos nas popula¢des evidenciam que 0s
ensaios apresentam potencial para a conservacgéo ex situ e como populagdes base de recombinagao

para o melhoramento genético da espécie.

PALAVRAS-CHAVE : Cariniana legalis, Taxa de cruzamento, Eletroforese de isoenzimas, Teste de

progénies, Conservacéo e melhoramento genético

INTRODUCAO

Cariniana legalis Mart. O. Ktze (Lecitidaceae)
ou jequitiba rosa é conhecida como uma das
arvores gigantes da Floresta Atlantica, atingin-
do 60 m de altura e 4 m de didmetro (DAP);
contudo, usualmente, os individuos estéo entre
25 e 35 m de altura e 60 a 100 cm de didmetro.
Ela habita o estrato superior da Floresta
Ombréfila Densa (Floresta Atlantica), formacéo
Baixo-Montana e Floresta Estacional
Semidecidual, entre as latitudes 08° S. (PE) a
23°S. (SP) e entre as altitude de 30 a 1.000 m,
onde ocorre em pequenos grupos nas baixadas
e encostas Umidas. A espécie € encontrada nos
Estados do Espirito Santo, Rio de Janeiro, Sao
Paulo, Santa Catarina, Minas Gerais, Mato Gros-
so, Bahia, Alagoas e Pernambuco (Carvalho,
1994). C. legalis apresenta caracteristicas de
espécie secundaria tardia e no estagio
sucessional ndo habita pastagens, sendo essen-
cialmente da floresta. Trata-se de uma espécie
perenifolia, semicaducifolia, com flores
hermafroditas, polinizadas por abelhas e com
dispersdo de sementes por anemocoria. Vale
ressaltar que a espécie pode ultrapassar 500 anos
de idade. Sua madeira é leve e muito utilizada
para tabuados em geral, carpintaria civil, saltos
de sapato, tonéis e mobiliario em geral (Carva-
Iho, 1994). Entretanto, apesar de sua grande
utilidade, a espécie encontra-se em perigo de
extin¢cdo, restando apenas um reduzido nimero
de exemplares em ocorréncia natural (Siqueira

et al., 1986; FAO, 1996). Apesar disso, muito
pouco tem sido feito para salvar a espécie da
extincdo, sendo que a conservacao in situ tem
sido realizada nas estagdes ecoldgicas e reser-
vas publicas. Quanto a conservacao ex situ, esta
é deficiente, sendo que existem apenas duas
populacdes base de conservacao ex situimplan-
tadas no Estado de Sao Paulo pelo Instituto Flo-
restal de S&o Paulo (IFSP). Plantios comerciais
para fins de exploracéo sdo raros e ndo existe
um programa especifico de conservacgao in situ
e melhoramento genético de C. legalis.
Contudo, para efetivacdo de qualquer progra-
ma de conservacdo e melhoramento genético de
uma espécie, é fundamental o conhecimento dos
niveis e da distribuicdo da variabilidade genética
entre e dentro de suas populagdes. Por sua vez,
esta estrutura genética € o resultado da interacdo
de varios fatores reprodutivos e evolutivos (sele-
¢do, deriva genética, fluxo génico). De fundamen-
tal importancia, é conhecer o sistema de cruza-
mento da espécie, dado este que determina
como 0s genes sao transmitidos de uma gera-
¢ao para outra e como sdo reorganizados nos
individuos, portanto, também determina sua es-
trutura genética espacial e temporal (Ritland e
Jain, 1981; Brown, 1989; Murawski et al., 1994).
Devido a isso, o sistema de cruzamento deve
ser o0 primeiro passo a ser seguido para o co-
nhecimento genético de uma espécie, quando
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se objetiva sua conservacao e seu melhoramen-
to genético.

A maioria dos estudos sobre o sistema de
cruzamento em espécies arbéreas tem sido
realizada em populac@es naturais, utilizando-se
isoenzimas. Alguns trabalhos, também tém sido
feitos em pomares de semente, principalmente
com espécies temperadas, visando conhecer
sua influéncia na endogamia, depressédo por
endogamia, adaptacao, ligacdo génica e con-
taminacdo de pélen em pomares de sementes
(Friedman e Adams, 1984; Ritland e El-Kassaby,
1985; El-Kassaby et al., 1986a; 1986b; Wang e
Lin, 1997). Todavia, poucos trabalhos sobre a
taxa de cruzamento foram realizados em tes-
tes de progénies de esséncias florestais, sen-
do que nestes casos, as inferéncias sobre o sis-
tema de reproducédo tém sido obtidas a partir
da relacéo entre a variancia fenotipica dentro
de parcelas e a variancia genética entre progé-
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nies (0410 o). estimadas através de
caracteres quantitativos (Siqueira et al., 1993;
Sebbenn et al., 1998; Sebbenn et al., 1999).

Porém, esta forma de avaliagao do sistema de
cruzamento € limitada porque néo informa sobre
a magnitude da taxa de cruzamento, presenca
de cruzamento entre aparentados, taxa de
autofecundacao etc. Todavia, tais informacdes
podem ser facilmente obtidas, usando-se
marcadores genéticos como isoenzimas (Clegg,
1980; Weir, 1996). Mas, trabalhos sobre o sis-
tema de cruzamento em testes de progénies,
baseados em dados de isoenzimas, sdo raros,
podendo-se citar os estudos de Muona et al.,
(1987) com Pinus sylvestris L., Bush e Smouse
(1991) com Pinus taeda L. e Burgess et al.,
(1995) com Eucalyptus grandis Hill ex Maiden.

O objetivo deste trabalho foi estudar o sis-
tema de cruzamento de trés populacées natu-
rais de C. legalis, a partir de dados de
eletroforese de isoenzimas obtidos de um teste
combinado de progénies e populagdes, repeti-
do em dois locais do Estado de S&o Paulo, vi-
sando fornecer subsidios para estratégias de
conservacao e melhoramento genético da es-
pécie.

MATERIAL E METODOS

No ano de 1981, o Instituto Florestal de S&o
Paulo coletou sementes de polinizacéo aberta
de C. legalis, em trés popula¢cBes naturais do
Estado de S&o Paulo: Campinas (Bosque dos
Jequitibas - Lat. 22°55’ S., Long. 47°03’ W., alti-
tude 652 a 681 m, rea (110 ha), Piracicaba (Es-
tacdo Ecoldgica de Ibicatu - Lat. 22°47’ S., Long.
47°49' W., altitude 500 m, area (076 ha) e Santa
Rita do Passa Quatro (Parque Estadual de
Vassununga - Lat. 21°41’ S., Long. 47°39' W.,
altitude de 520 a 700 m, area (1191,0 ha). Na
Populagédo Jequitibas foram coletadas semen-
tes de 17 é&rvores, na lbicatu de 16 e na
Vassununga de 22, sendo que nas populacdes
Jequitibas e Ibicatu, todas as arvores foram
amostradas. Em 1982 essas progénies foram
plantadas na Estacdo Experimental de Peder-

neiras (Lat. 22°22’ S., Long. 48°44’ W., altitude
500 m) e Estacéo Experimental de Luiz Antonio
(Lat. 21°40’ S., Long. 47°49" W., altitude 550 m),
no delineamento de blocos de familias compac-
tas, com 6 repeticGes, sub-parcelas lineares com
5 plantas e uma bordadura externa de duas li-
nhas. O espacamento utilizado foi o0 3,0 x 2,0
metros.

Para a caracterizacdo da taxa de cruzamen-
to, no ano de 1999, realizou-se uma
amostragem de tecidos foliares de 1.295 arvo-
res, nos dois ensaios. Em cada ensaio, foram
selecionadas as 30 melhores plantas de cada
populacdo, com base no DAP, utilizando-se o
indice de selecao multi-efeito (Resende e Higa,
1994), totalizando 180 arvores. Da mesma for-
ma, foram selecionadas as 30 plantas de me-
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nor DAP por populagao/local, também totalizando
180 arvores. O restante das plantas (1.295 - 360
=935), foram amostradas aleatoriamente den-
tro dos ensaios, procurando-se genotipar uma
média de 20 plantas por progénie. O nimero de
individuos amostrados por progénie variou de 9
a 31, com média de 24,1 para a populagédo Cam-
pinas, 22,7 para Piracicaba e 19,8 para
Vassununga (Ver Tabela 3). As folhas foram
coletadas e embaladas em sacos plasticos,
devidamente identificadas por bloco, populacéo,
progénie e individuo na parcela e levadas para o
Laboratorio de Reproducgéo e Genética de Espé-
cies Arbéreas (LARGEA) do Departamento de
Ciéncias Florestais da ESALQ/USP, para as
analises de eletroforese de isoenzimas. A
eletroforese foi a horizontal, conduzida em meio
suporte de gel de 2/3 de amido de milho
(penetrose 30) a 13%, combinado com 1/3 de
amido de batata (Sigma). As “corridas” foram
realizadas em geladeira, com temperatura de 5°
C, mantendo-se a corrente constantes de 35
miliamperes nos eletrodos para o tampéo Tris
Citrato (TC, pH 7,5 - Soltis et al., 1983) e de 30
miliamperes para o sistema Citrato Morfolina
(CM, pH 6.1 - Clayton e Tretiak, 1972). As
enzimas foram extraidas de tecidos foliares de
plantas com 17 anos de idade, empregando-se
aproximadamente 20 mg de tecido de limbo foliar,
10 mg de areia lavada, 7 mg de Polivinil
Pirrolidona (PVP 40), 7 mg de Polivinil Pirrolidona
(PVP-60) e 200 microlitros da solucdo de extra-
¢do numero 1 de Alfenas (1998), alterada pela
auséncia de Mercaptoetanol. As isoenzimas re-
veladas foram: Fosfatase Acida (ACP-E.C.
3.1.3.2.), Alfa-Esterase (a-EST-E.C. 3.1.1.1), 6-
Fosfogluconato Desidrogenase (6PGDH-E.C.
1.1.1.44), Fosfoglucose Isomerase (PGI-E.C.
5.3.1.9), Isocitrato Desidrogenase (IDH-E.C.
1.1.1.42), Malato Desidrogenase (MDH-E.C.
1.1.1.37), Peroxidase (PRX-E.C. 1.11.1.7),
Xiguimato Desidrogenase (SKDH-E.C. 1.1.1.25)
e Glucose 6 Fosfato Desidrogenase (G6PDH-
E.C. 1.1.1.49.). As receitas de revelacéo das
isoenzimas encontram-se em Alfenas (1998). Os

sistemas ACP, PO, IDH, G6DH e SKDH foram
revelados no tampéo de eletrodo e gel TC e a
PGI, MDH, a-EST e 6PGDH no tampéo CM.

O sistema de reproducao das populacdes
de C. legalis foi analisado com base no modelo
de cruzamento misto de Ritland e Jain (1981),
com o auxilio do programa “Multilocos MLTR”
de Ritland (1997). Estimaram-se: 1) a taxa de
cruzamento multilocos da populacéo (tm), pelo
método de maximas esperancas (Expectation-
Maximization - EM); 2) a taxa de cruzamento
média unilocos da populagédo ({_); 3) ataxade
cruzamento entre aparentados (L, = t. -t
4) as freqliéncias alélicas dos 6vulos e do po6-
len (0 e p), também pelo método de maximas
esperancas; 5) a taxa de cruzamento individual
por arvore materna; 6) a correlacdo de
autofecundacao entre dois filhos ou a propor-
¢do média de progénies de autofecundacao
dentro das progénies, ou ainda, a probabilida-
de que em uma progénie onde existe um indi-
viduo gerado por autofecundacéo, encontre-se
outro gerado da mesma forma ( fs) e; 7)acor-
relacdo de paternidade de cruzamento entre
dois irméos, ou a proporcéo de irmaos comple-
tados entre irmaos de cruzamento dentro das
progénies (rp). O modelo de cruzamento mis-
to assume que as progénies resultam de uma
mistura de cruzamentos aleatorios e
autofecundacdo, cujas pressuposicdes basicas
sdo: a) que o conjunto de poélen € homogéneo
para o cruzamento de todos os genotipos ma-
ternos; b) que os alelos de diferentes locos se-
gregam independentemente e; c) que os locos
avaliados ndo sofreram selecdo ou mutacéo
entre o evento reprodutivo e a andlise dos indi-
viduos (Ritland e Jain, 1981; Ritland, 1990).
Para estimar 0 erro padrdo da media de tm,
ts, tp, fs, rp, 0 e p, o programa utilizou o
procedimento de reamostragem do tipo
bootstrap, onde a unidade de amostragem fo-
ram as plantas dentro das progénies para a taxa
de cruzamento individual por arvore materna e
progénies para taxa de cruzamento média das
populacgdes. Utilizaram-se 1.000 reamostragens
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entre e dentro de progénies. O teste de cruza-
mentos aleatorios foi realizado pelo teste de
homogeneidade das freqiiéncias alélicas dos
Ovulos de pélen e pelo teste de Equilibrio de
Hardy-Weinberg (EHW). O teste de
homogeneidade foi realizado através da esti-
mativa IfST de Wright (1965), utilizando-a ape-
nas como uma medida de divergéncia entre fre-
gléncias alélicas. Para testar a significAncia de
lfST, para cada IocAzo, aplicou-se o teste de qui-
guadrado x2=2n FST(k—l), GL = (k-1)(s-1), pro-
posto por Workman e Niswander (1970), onde:
n = é o nimero de gametas nos dois grupos
(polen e évulos), k = nimero de alelos e s =
namero de grupos (2 - pélen e évulo). O teste
de aderéncia dos locos ao modelo de EHW, na
populacdes, foi realizado através do teste exa-
to de Fisher, obtido a partir do programa
BIOSYS-1 (Swofford e Selander, 1989). O tes-
te para separar efeitos do sistema de reprodu-
¢do (autofecundacao, cruzamento entre aparen-
tados ou preferéncias) de fatores evolutivos (se-
lecdo e deriva genética) foi o teste de Equilibrio
de Endogamia de Wright (EEW). O teste de
EEW s6 foi realizado em locos que apresenta-
ram desvios do EHW e no minimo trés alelos
(nmero minimo de alelos que permita graus
de liberdade suficientes para testar as hip6te-
ses). O teste x2 para verificar a aderéncia dos
gendtipos observados aos esperados pelo
EEW, foi estimado conforme Vencovsky (1994):
X2=4(n_ - n_)?/n_; onde: n_=freqiiéncia genotipica
observada; n_ = freqliéncia genotipica esperada
pelo EEW. Esse teste considera o indice de fi-
xacdo de Wright ( f ) para as estimativas das

freqUiéncias genotipicas esperadas. As freqiién-
cias genotipicas esperadas foram obtidas segun-
do Weir (1996). P,= p? + f p(1-p,)=freqién-
cia genoy’pica esperada de homozigotos; P,=
2ppj(1 -f)= freqUénciQ genotipica esperada de
heterozigotos, onde: f = indice de fixacdo de
Wright; p= freqiiéncia do /i-€simo alelo. Os graus
de liberdade foram dados por: GL =([n° de clas-
ses genotipicas -1] - [n° de alelos - 1] - 1), sendp
um grau de liberdade perdido devido ao f
(Vencovsky, 1994). Como pode ser observado,
devido a computacao dos graus de liberdade, o
teste sO pode ser aplicado em locos que possu-
am no minimo 3 alelos. O f foi estimado em
nivel de locos e média entre locos, pelas ex-
pressoes:

I

f=1-22 .
i (nivel de loco);

e

locos). e

(média ponderada entre

O teste para verificar se o valor de f era
estatisticamente diferente de zero, em nivel de
loco, foi 0 x2=n ]?2 (k-1), com GL = [k(k-1)]/2,
onde: f = indice de fixag¢do, n = ndmero total
de individuos amostrados e k € o niumero de
alelos (Li e Horvitz, 1953). Para verificar se os
valores médios de f , eram diferentes de zero,
utilizou-se um método de reamostragem
“bootstrap”’, com 10.000 repeticbes sobre os
locos, a um intervalo de confianca de 95% de
probabilidade. O “bootstrap’ foi obtido através do
programa GDA de Lewis e Zaykin (1999).

RESULTADOS

Os nove sistemas isoenzimaticos avaliados
revelaram dezessete zonas de atividade, sendo
14 passiveis de interpretacédo. O sistema ACP
apresentou trés zonas de atividade, mas ape-
nas a regiao mais anddica apresentou-se passi-
vel de interpretacdo. Esta regido foi interpretada

como um loco polimdérfico, composta por uma
enzima monomeérica, com dois alelos. A aEST
apresentou duas zonas de atividade, interpreta-
das como locos polimérficos distintos de expres-
sdo monoméricas, com quatro alelos. APGle a
MDH também apresentaram duas zonas de ati-
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vidade, interpretadas como locos polimérficos,
compostas por enzimas de expresséo dimérica,
com até quatro alelos. A PRX apresentou quatro
locos polimérficos de expressdo monomeérica,
no entanto, a enzima mais anédica nao foi pas-
sivel de interpretacéo devido a baixa constancia
e qualidade de resolu¢do. Na PRX olocole 2
apresentaram trés alelos e o loco 3 quatro alelos.
Os sistemas 6PGDH, SKDH, G6PDH e IDH
apresentaram apenas uma zona de atividade,
contudo polimérficas. O trés primeiros, apresen-
taram enzimas de expressdo monoméricas € a
ultima, dimérica. O sistema 6PGDH apresentou
trés alelos e a SKDH, G6PDH e IDH apresenta-
ram dois alelos.

O sistema de reproducado das populacdes
de C. legalis foi inicialmente caracterizado pelo
teste de Equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW),
através do teste exato de Fisher (Tabela 1). Este
teste € o mais adequado quando existem fre-

guéncias esperadas inferiores a 5%. O teste de
Fisher revelou desvios das frequéncias
genotipicas observadas das esperadas pelo
modelo de EHW, em 71,4% dos locos na popu-
lacdo Jequitibas, 85,7% na Ibicatu e 78,6% na
Vassununga. Desvios do EHW podem ser cau-
sados pelo sistema de reproducéo ou por fato-
res evolutivos como sele¢do, migragéo, muta-
¢do ou deriva genética. O teste de Equilibrio de
Endogamia de Wright (EEW) permite conhe-
cer se os desvios do teste de EHW foram cau-
sados pelo sistema de reproducéo ou devido a
fatores evolutivos.

Na populacdo Jequitibas, Ibicatu e
Vassununga cinco dos sete (aEst-2, Pgi-2; Prx-
1, Prx2 e Prx-3), trés dos seis (Pgi-2, Prx2 e
Prx-3) e quatro dos sete locos (aEst-2, Pgi-2,
Prx-2 e Prx-3) avaliados, respectivamente, apre-
sentaram desvio do modelo de EEW, indican-

Tabela 1. Probabilidades do teste exato de Fisher para o equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) e teste de qui-quadrado
(c?) para o teste de Equilibrio de Endogamia de Wright (EEW) em populagées de C. legalis.

(Probability of Fisher exact text for thee Hardy-Weinberg Equilibrium (EHW) and test of chi-square (c?) for Wright En-

dogamy Equilibrium (EEW) in populations of C. legalis).

Populacao

Loco Jequitibas Ibicatu Vassununga

EHW (P) EEW (c?) EHW (P) EEW (c?) EHW (P) EEW (c?)
Acp-3 0,000 ** (1) S 0,000 ** (1) J— 0,000 ** (1) S
Est-1 0,452  (6) S 0,405  (6) S 0,168  (6) S
Est-2 0,000 ** (3) 21,08 ** (2) 0,005 ** (6) 1,49 (5) 0,049* (6) 17,47 ** (5)
Pgi-1 0,734 (1) S 0,000 ** (3) 4,27 (5) 0,751 ** (1) S
Pgi-2 0,000 ** (1) 31,14 * (2) 0,000 ** (3) 17,59 ** (5) 0,000 ** (3) 11,92 ** (2)
Mdh-1 0,036* (3) 0,03 ®) 0,229 (1) S 0032 (3 1,44 (2
Mdh-2 0,042* (3) 1,75 ®) 0,002 * (1) S 0,134 (3) S
Prx-1 0,000 * (3) 6,71* (2) 0,000 ** (3) S 0,000* (3) 0,98 (2
Prx-2 0,000 ** (1) 21,36 ** (2) 0,000 ** (3) 14,95 ** (2) 0,000 ** (3) 7,43 * (2)
Prx-3 0,000 ** (3) 8,59 ** (2) 0,000 ** (6) 13,96 ** (5) 0,000 ** (3) 22,55 ** (5)
6Pgdh-1 0,077 (3) S 0,000 ** (3) 0,50 2 0,000 ** (3) 2,31 2
Skdh-1 0,000 ** (1) S 0,000 ** (1) N 0,000 ** (1) S
Gépdh-1 0,642 (10) S 0,008 ** (1) S 0,241 ** (1) S
Idh-1 0,000 ** (1) S 0,000 ** (1) S 0,000 ** (1) S

*; **: significativo em nivel de 5 e 1% de probabilidade, respectivamente; ( ): graus de liberdade.
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do a atuacao de forcas evolutivas, possivelmen-
te, selecdo para heterozigotos.

O teste de homogeneidade das frequéncias
alélicas dos 6vulos e do pdlen (Tabela 2) mos-
traram diferencas significativas para quase to-
dos os locos avaliados, excecao para o loco Acp-
3 na populagéo Jequitibas, Skdh-1 na Ibicatu e
Acp-3 e Skdh-1 na Vassununga, sugerindo que
a distribuicdo do pélen nao foi homogénea para
0s cruzamentos individuais.

A heterogeneidade nas frequéncias alélicas
do conjunto génico materno e paterno pode ter
guatro origens:

v’ diferencas na funcdo masculina e feminina
das plantas (apesar da espécie ter flores
hermafroditas é possivel que os 6rgaos mas-
culinos e femininos entrem em reproducdo em
diferentes fases na mesma planta);

v’ imigracdo de pélen de fora das populacdes
amostradas (ndo foram detectados alelos pri-
vados entre os dois conjuntos génicos [pélen e
ovulos], portanto ndo haindicios de contamina-
¢do de pdlen de outras populagdes);

v’ selecdo entre o periodo de polinizacéo e a
andlise de isoenzimas (hip6tese mais provavel
dado que decorreram 17 anos entre o evento
reprodutivo e a revelacdo das isoenzimas).
Ressalta-se que a hipétese de selecdo é fun-
damentada na hipotese de provavel ligacao
entre locos isoezimaticos e locos adaptativos;
v devido a amostragem néo representativa das
arvores maternas (pouco provavel porque to-
das as arvores foram amostradas nas popula-
¢cOes Ibicatu e Jequitibas). Contudo, segundo
Ritland e Jain (1981), violacdes da pressuposi-
¢ao de homogeneidade das frequiéncias alélicas
dos 6vulos e do polen tém pouco efeito sobre a
estimativa da taxa de cruzamento multilocos da
populacao (tm) quando um grande nimero de
locos é usado para as estimativas, como por
exemplo, mais de quatro ou cinco.

Logo, tendo em vista que foram utilizados
14 locos para as estimativas multilocos, acredi-
ta-se que os resultados obtidos séo robustos.

A taxa de cruzamento multilocos (fm) foi
alta e significativamente diferente de 1,0 para
todas as populacdes, variando de 0,901 a 0,990,
mostrando que a espécie se reproduz por cru-
zamento misto predominantemente por
alogamia (Tabela 3). A taxa de cruzamento
unilocos ('[S) foi significativamente menor que
a tm em todas as populag8es (minimo 0,830),
indicando uma alta propor¢céo de cruzamentos
entre individuos ndo aparentados nas popula-
¢Qes. A taxa de cruzamento entre aparentados
(t D ) variou de 0,059 a 0,091, demostrando que
existe parentesco dentro das populacdes natu-
rais. A julgay pelo erro padréo da média da esti-
mativa de L _, pode-se considerar que 0s cru-
zamentos entre aparentados foram estatistica-
mente significativos. A correlacdo na estimati-
vade t( I’AS) ou a probabilidade de encontrar-se
um individuo gerado por autofecundacéo em
uma progénie onde existe outro também gera-
do por autofecundacao, variou entre as popula-
¢bes de 0,076 a 0,101, revelando a presenca
de individuos advindos de autofecundacéo,
dentro das progénies, nas trés populacdes.

A correlacéo da estimativa de p (fp) ou a
probabilidade de encontrar-se individuos irmaos
completos no conjunto das progénies de cru-
zamento foi alta, variando de 0,212 a 0,324,
sugerindo a presenca de cruzamentos prefe-
renciais dentro das populacdes, portanto, tam-
bém de irmaos completos dentro das progéni-
es. Nenhum dos parametros do sistema de re-
producéo estimados diferiram estatisticamente
entre a populacédo Jequitibas e lbicatu (popula-
¢Oes pequenas com 17 e 16, individuos, res-
pectivamente), com excec¢ao da tp . Porém, os
parametros tm, '[S e rp diferiram destas duas
populacfes em relagdo a Vassununga. Apenas
0s parametros tp e fs nédo foram estatistica-
mente significativas entre as populacdes.

A taxa de cruzamento individual por arvore
materna (Tabela 3), foi alta para a maioria dos
cruzamentos, ndo variando muito dentro das
populag8es. Na populacao Jaquitibas, seis das



Tabela 2. Divergéncia genética entre freqiiéncias alélicas dos évulos e do pélen ( FST) e teste de qui-quadrado (c?) em populacgdes de C. legalis.

(Genetic divergence between ovule and pollen allele frequencies ( FST) and test of chi-square (c?) in populations of C. legalis).

Pop. Jequitibas Pop. Ibicatu Pop. Vassununga

Loco Alelo  Pélen Ovulo FST X ‘ Pélen Ovulo FST X ‘ Pélen Ovulo FST X ‘
Acp3 1 0,879 (0,022) 0,853 (0,054) [1 0,829 (0,040) 0,781 (0,074) [1 0,846 (0,041) 0,864 (0,056) [1

2 0,121 (0,022) 0,147 (0,054) 0,006 2,21 0,171 (0,040) 0,219 (0,074) 0,015 5,58+ 0,154 (0,041) 0,136 (0,056) 0,003 1,12
Estl 1 0,196 (0,039) 0,389 (0,049) 0,161 (0,038) 0,364 (0,052) 0,211 (0,025) 0,304 (0,050)

2 0,738 (0,039) 0,556 (0,049) 0,777 (0,038) 0,576 (0,049) 0,712 (0,024) 0,652 (0,050)

3 0,058 (0,013) 0,028 (0,001) [3] 0,057 (0,010) 0,030 (0,021) [3] 0,069 (0,012) 0,022 (0,001) [3]

4 0,002 (0,004) 0,028 (0,001) 0,184 220,18 * 0,005 (0,003) 0,030 (0,001) 0,226 259,97 ** 0,008 (0,004) 0,022 (0,001) 0,063 82,19 **
Est2 1 0,259 (0,025) 0,441 (0,037) 0,224 (0,028) 0,364 (0,050) 0,278 (0,024) 0,422 (0,047)

2 0,638 (0,029) 0,529 (0,031) 0,679 (0,026) 0,545 (0,040) 0,609 (0,022) 0,533 (0,047)

3 0,103 (0,004) 0,029 (0,019) 2] 0,092 (0,018) 0,061 (0,036) [3] 0,103 (0,013) 0,022 (0,014) [3]

4 0,000 0,000 0,142 112,76 ** 0,005 (0,003) 0,030 (0,001) 0,110 126,39 ** 0,010 (0,006) 0,022 (0,001) 0,119 154,72 **
Pgil 1 0,875(0,024) 0,912 (0,043) 0,906 (0,014) 0,824 (0,051) 0,857 (0,017) 0,891 (0,047)

2 0,125 (0,024) 0,088 (0,043) 0,080 (0,011) 0,118 (0,051) 0,138 (0,017) 0,065 (0,044)

3 0,000 0,000 [1 0,011 (0,006) 0,29 (0,001) [3] 0,003 (0,002) 0,022 (0,001) [3]

4 0,000 0,000 0,014 5,46* 0,003 (0,002) 0,029 (0,001) 0,067 75,95 ** 0,003 (0,002) 0,022 (0,001) 0,066 85,88 **
Pgi2 1 0,303 (0,022) 0,486 (0,010) 0,274 (0,029) 0,424 (0,041) 0,291 (0,034) 0,489 (0,009)

2 0,620 (0,023) 0,486 (0,010) 2] 0,675 (0,031) 0,545 (0,041) 2] 0,660 (0,034) 0,489 (0,009) 2]

3 0,078 (0,011) 0,029 (0,001) 0,131 105,23 * 0,051 (0,012) 0,030 (0,001) 0,090 68,85 ** 0,049 (0,008) 0,022 (0,001) 0,153 131,76 **
Mdhl 1 0,172 (0,029) 0,429 (0,040) 0,181 (0,020) 0,469 (0,030) 0,320 (0,096) 0,356 (0,083)

2 0,815 (0,028) 0,543 (0,040) 2] 0,819 (0,020) 0,531 (0,030) [1] 0,670 (0,096) 0,622 (0,083) 2]

3 0,012 (0,005) 0,029 (0,001) 0,339 277,60 ** 0,000 0,000 0,378 145,94 ** 0,010 (0,004) 0,022 (0,001) 0,010 8,66 *
Mdh2 1 0,753 (0,044) 0,657 (0,062) 0,830 (0,020) 0,594 (0,050) 0,827 (0,021) 0,578 (0,038)

2 0,240 (0,042) 0,314 (0,062) 2] 0,170 (0,020) 0,406 (0,050) [1] 0,159 (0,020) 0,400 (0,038) 2]

3 0,007 (0,004) 0,029 (0,001) 0,050 40,61 ** 0,000 0,000 0,272 104,57 ** 0,014 (0,005) 0,022 (0,001) 0,247 214,72 **

(): erro padrao da média; [ ] graus de liberdade; **: significativo a nivel de 1% de probabilidade.

esoJ equinbal op eongusb opderlssuo) m Ze



Tabela 2-Continuagéo . Divergéncia genética entre frequéncias alélicas dos dvulos e do pdlen ( FST) e teste de qui-quadrado (c?) em populacdes de C. legalis.

(Genetic divergence between ovule and pollen allele frequencies ( FST) and test of chi-square (c?) in populations of C. legalis).

Loco Alelo
Prx1 1
2
3
Prx2 1
2
3
Prx3 1
2
3
4
6Pgdl 1
2
3
Skdhl 1
2
Gépdl 1
2
Idh1 1
2

Pop. Jequitibas Pop. Ibicatu Pop. Vassununga
Pélen Ovulo FST )(Z Pélen Ovulo FST )(Z Pélen Ovulo FST X ‘
0,847 (0,029) 0,686 (0,064) 0,885 (0,028) 0,656 (0,063) 0,864 (0,019) 0,600 (0,043)
0,151 (0,029) 0,286 (0,064) [2] 0,115 (0,028) 0,344 (0,063) [1] 0,131 (0,018) 0,378 (0,044) [2]
0,002 (0,002) 0,029 (0,001) 0,149 121,90 ** 0,000 0,000 0,297 114,18 ** 0,005 (0,003) 0,022 (0,001) 0,401 348,69 **
0,534 (0,070) 0,529 (0,051) 0,653 (0,040) 0,625 (0,067) 0,564 (0,034) 0,711 (0,060)
0,381 (0,066) 0,441 (0,056) [2] 0,296 (0,034) 0,281 (0,073) [2] 0,393 (0,033) 0,267 (0,060) [2]
0,085 (0,012) 0,029 (0,020) 0,035 28,74 ** 0,051 (0,012) 0,094 (0,047) 0,016 12,32 ** 0,043 (0,010) 0,022 (0,001) 0,021 18,07 **
0,633 (0,072) 0,676 (0,078) 0,662 (0,069) 0,706 (0,072) 0,883 (0,015) 0,534 (0,076)
0,337 (0,070) 0,294 (0,080) 0,295 (0,070) 0,235 (0,071) 0,099 (0,012) 0,413 (0,077)
0,030 (0,008) 0,029 (0,020) [2] 0,040 (0,010) 0,029 (0,001) [3] 0,018 (0,006) 0,022 (0,001) [3]
0,000 0,000 0,008 6,78 ** 0,003 (0,002) 0,029 (0,001) 0,038 43,32 ** 0,008 (0,007) 0,022 (0,001) 0,017 21,14 **
0,176 (0,024) 0,057 (0,034) 0,168 (0,024) 0,152 (0,057) 0,286 (0,024) 0,111 (0,043)
0,814 (0,024) 0,914 (0,034) [2] 0,829 (0,024) 0,818 (0,057) [1] 0,714 (0,024) 0,867 (0,043) [1]
0,010 (0,005) 0,029 (0,001) 0,121 96,39 * 0,003 (0,002) 0,030 (0,001) 0,024 18,06 ** 0,015 (0,008) 0,022 (0,01) 0,024 21,15**
0,288 (0,049) 0,235 (0,084) [1] 0,430 (0,083) 0,500 (0,063) [1] 0,478 (0,042) 0,545 (0,077) [1]
0,712 (0,049) 0,765 (0,084) 0,015 5,89 ** 0,570 (0,083) 0,500 (0,063) 0,020 7,15 0,522 (0,042) 0,455 (0,077) 0,003 1,18
0,894 (0,015) 0,971 (0,021) [1] 0,883 (0,021) 0,844 (0,058) [1] 0,905 (0,017) 0,987 (0,001) [1]
0,106 (0,015) 0,029 (0,021) 0,094 38,05 ** 0,117 (0,021) 0,156 (0,058) 0,013 4,68 ** 0,095 (0,017) 0,022 (0,001) 0,196 84,09 **
0,724 (0,053) 0,794 (0,059) [1] 0,787 (0,034) 0,688 (0,076) [1] 0,866 (0,019) 0,705 (0,066) [1]
0,276 (0,053) 0,206 (0,059) 0,027 10,66 ** 0,213 (0,034) 0,313 (0,076) 0,051 18,23 ** 0,134 (0,019) 0,295 (0,066) 0,000 0,02

(): erro padrao da média; [ ] graus de liberdade; **: significativo a nivel de 1% de probabilidade.
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Tabela 3. Taxa de cruzamento individual por progénie e em populagdes de C. legalis. (Individual progenie outcrossing

rate and in populations of C. legalis).

(Taxa de cruzamento individual por progénie e em populagées de C. legalis. (Individual progenie outcrossing rate and in

populations of C. legalis).

Populagdes

Taxa de Cruzamento Jequitibas Ibicatu Vassununga

Progénie 1 1,00 (0,02) - [23] 1,00 (0,00) - [30] 0,67 (0,16) - [9]
Progénie 2 1,00 (0,00) - [19] 0,94 (0,07) - [26] 0,93 (0,06) - [22]
Progénie 3 1,00 (0,00) - [28] 0,96 (0,05) - [23] 0,64 (0,16) - [22]
Progénie 4 0,97 (0,05) - [25] 1,00 (0,00) - [27] 0,95 (0,06) - [21]
Progénie 5 0,92 (0,07) - [24] 1,00 (0,04) - [20] 0,90 (0,09) - [16]
Progénie 6 1,00 (0,01) - [17] 1,00 (0,00) - [31] 0,81 (0,12) - [20]
Progénie 7 1,00 (0,00) - [27] 0,89 (0,09) - [22] 0,94 (0,07) - [13]
Progénie 8 1,00 (0,02) - [30] 0,92 (0,10) - [23] 0,84 (0,12) - [23]
Progénie 9 0,99 (0,04) - [28] 1,00 (0,00) - [27] 1,00 (0,00) - [21]
Progénie 10 0,98 (0,04) - [20] 0,98 (0,03) - [24] 1,00 (0,07) - [14]
Progénie 11 1,00 (0,00) - [24] 0,87 (0,10) - [22] 0,93 (0,07) - [13]
Progénie 12 1,00 (0,00) - [21] 0,94 (0,10) - [21] 1,00 (0,00) - [17
Progénie 13 1,00 (0,00) - [17] 1,00 (0,00) - [22] 0,90 (0,07) - [25]
Progénie 14 1,00 (0,00) - [31] 1,00 (0,00) - [25] 1,00 (0,00) - [16]
Progénie 15 0,99 (0,03) - [28] 0,91 (0,07) - [28] 0,91 (0,14) - [20]
Progénie 16 0,96 (0,07) - [27] 0,96 (0,05) - [15] 1,00 (0,02) - [22]
Progénie 17 1,00 (0,04) - [21] e 0,81 (0,14) - [20]
Progénie 18 e e 1,00 (0,00) - [25]
Progénie 19 e e 0,86 (0,11) - [22]
Progénie 20 e e 0,96 (0,08) - [26]
Progénie 21 e e 0,99 (0,07) - [25]
Progénie 22 e e 1,00 (0,04) - [24]

Entre ndo aparentados (t )
Entre aparentados (t t )

Correlagdo da estimativa de t ( f\S)

Correlagdo da estimativa de p ( rp)

0,899 (0,016)
Entre ndo aparentados + aparentados (t ) 0,990 (0,009)
0,091 (0,012)
Taxa de autofecundagao (S ) 0,001

0,101 (0,005)
0,324 (0,045)

0,916 (0,014) 0,830 (0,032)
0,976 (0,011) 0,901 (0,025)
0,059 (0,011) 0,070 (0,025)
0,024 0,099
0,093 (0,008) 0,076 (0,009)

0,295 (0,045) 0,212 (0,033)

(): erro padrao da média; [ ]: nimero de individuos amostrados na progénie.

17 progénies avaliadas apresentaram valores in-
feriores a 1,0, contudo, a julgar pelo erro padrao
da média entre locos; apenas a progénie 5 apre-
sentou valores estatisticamente menor do que

1,0. Na populacéo Ibicatu, nove das dezesseis
progénies avaliadas apresentaram valores inferi-
ores a 1,0, com trés valores significativos, sen-
do o menor valor de 0,87. Na populagéo
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Vassununga, quinze das vinte e duas progénies
avaliadas apresentaram valores diferentes da
unidade, sendo nove significativamente diferen-
tes de 1,0 e o menor valor estimado de 0,64.
O indice de fixac&o nas progénies ( f ) va-
riou consideravelmente entre locos dentro das
populagdes, porém, esta variagdo pode ser atri-
buida a erros de amostragem, dado que o nu-
mero de individuos genotipados ndo permitiu
gue fossem encontrados individuos em todas
as classes genotipicas possijveis (Tabela 4).
Para a média entre locos, o f foi alto e signi-
ficativamente diferente de zero para as trés
populac¢des (média entre populacdes de 0,237),

contudo, ndo foi estatisticamente diferente en-
tre populacdes. A estimativa do coeficiente de
endogamia fp da geracéo parental (Tabela 3)
evidenciou a auséncia de endogamia nas popu-
lacBes naturais. Logo, a endogamia observada
nas progénies ndo ocorreu pelo acamulo de
endogamia de diferentes gerag¢des, mas sim,
possivelmente, devido & taxa de autofecundagao
e aos cruzamentos entre aparentados. O paren-
tesco entre os progenitores aumenta a
endogamia e parentesco entre as progénies aci-
ma do esperado em populagdes de cruzamen-
tos aleatdrios, sem parentesco na geragao
parental.

Tabela4 . Tamanho da amostra (n) e indice de fixacdo de Wright ( f ) em populacdes de C. legalis.

(Sample size (n) and Wright index fixation ( f) in populations of the C. legalis).

Populagéo
Jequitibas Ibicatu Vassununga
n f f n f

Acp-3 379 0,292 *x 380 0,336 *x 430 0,461 *x
Est-1 399 0,070 *x 384 0,055 *x 435 0,078 *x
Est-2 398 0,245 *x 383 0,154 *x 435 0,147 *x
Pgi-1 392 0,015 * 380 0,262 *x 434 0,009

Pgi-2 403 0,401 *x 382 0,341 *x 431 0,250 *x
Mdh-1 410 -0,100 * 386 0,066 *x 436 -0,098 *x
Mdh-2 410 0,107 xx 385 0,167 *x 435 -0,064 *x
Prx-1 410 0,199 *x 385 0,196 *x 435 0,271 *
Prx-2 406 0,476 *x 385 0,345 *x 435 0,343 *x
Prx-3 405 0,512 *x 380 0,427 *x 419 0,559 *x
6Pgdh-1 399 0,104 *x 379 0,299 *x 436 0,218 xx
Skdh-1 405 0,328 *x 363 0,283 *x 434 0,273 *x
G6pdh-1 404 0,027 *x 363 0,160 ** 430 -0,069 *
Idh-1 398 0,295 *x 360 0,240 *x 432 0,392 *x
IC - Sup.* 0,345 0,302 0,325

Média 0,249 xx 0,242 *x 0,220 *x
IC - Inf. 0,134 0,176 0,110

* e **: Significativo a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente. 1: Intervalo de confianga a 95% de probabilidade,

estimado a partir de 10.000 bootstraps.
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DISCUSSOES

A alta taxa de cruzamento multilocos detec-
tada para as trés populagdes mostrou que a
espécie é de reproducdo mista predominante-
mente alégama. No entanto, acredita-se que
estas estimativas possam estar superestimadas,
devido a grande probabilidade de ter ocorrido
selec¢do contra individuos de autofecundacéo e
de cruzamentos entre aparentados, entre o even-
to reprodutivo (1981), que deu origem as progé-
nies e 0o momento da amostragem (1999). Con-
siderando tratar-se de uma espécie predominan-
temente de cruzamento, portanto, pode conter
uma certa taxa de carga genética (Sorensen e
White, 1988), é possivel que muitas sementes
constituidas de gen6tipos em homozigose para
genes letais ou deletérios tenham sido elimina-
das por aborto antes da germinac¢éo ou morrido
durante a fase de viveiro, levando a
subestimativas na taxa de autofecundagéo. Ain-
da, € possivel que a causa da alta mortalidade
nos ensaios (20,9 % em Pederneiras e 14,3 %
em Luiz Antonio) tenha em parte, esta mesma
origem, ou seja, a depressdo por endogamia.
Estudos sobre a depresséo por endogamia em
esséncias florestais tém mostrado altas taxas
de depresséo por endogamia, atuando antes e
apos a germinacdo das sementes. Em alguns
estudos também foi observado que a depressao
por endogamia pode variar entre populacdes de
uma mesma espécie (Karkkainen et al., 1996),
além de sua heranca poder ter diferentes origens,
indo desde a expresséo de genes detrimentais
(letais e deletérios) a efeitos génicos de
dominancia (dominancia parcial, total e
sobredominancia) (Charlesworth e Charlesworth,
1987; Mitton et al., 1989; Crow, 1993; Lande et
al., 1994; Koelewijn, 1998; Koelewijn et al. 1999).

Dessa forma, a mortalidade ndo aleatéria de
sementes de autofecundacédo e de cruzamen-
tos entre aparentados poderia ter resultado em
superestimativas na taxa de cruzamento. Outra
hip6tese que explicaria as altas taxas de cruza-
mento, poderia ser a presenca de mecanismos

de auto-incompatibilidade na espécie. Estudos
de Murawski (1995), tém mostrado que 90,9 %
das espécies arboreas tropicais que ocorrem no
extrato superior do dossel, 75,0 % das espéci-
es do extrato intermediario e 34,2% das espéci-
es de sub-bosque, apresentam algum mecanis-
mo de auto-incompatibilidade. Ainda, de acordo
com Bawa et al. (1985), a maioria das espécie
tropicais, hermafroditas, como C. legalis, e de
baixas altitudes apresentam fortes barreiras para
autofecundacéo. E importante ressaltar que es-
tas barreiras para a autofecundagéo ndo ocor-
rem obrigatoriamente em todos os individuos e
durante todo o periodo de florescimento, poden-
do ter origem genética e ocorrer apenas em fa-
ses especificas do florescimento, portanto, a sua
presenca nao é 100 % efetiva. Assim, a maior
parte da autofecundacao detectada nas anali-
ses individuais das progénies (Tabela 4) poderia
ser, ha verdade cruzamentos entre aparentados,
dado que o modelo utilizado para caracterizar a
taxa de cruzamento, modelo de reproducdo mis-
ta, ndo separa a autofecundacao de cruzamen-
tos entre aparentados nas analises da taxa de
cruzamento individuais por planta materna, ou,
pode ter origem em erros de amostragem. En-
tretanto, estas hipéteses ndo podem ser confir-
madas neste trabalho, dado que néo foi realiza-
do nenhum acompanhamento da fenologia do
florescimento, germinacéo e desenvolvimento
das plantas na fase de viveiro.

Apesar das elevadas taxas de cruzamento
detectadas nas populacdes, o teste de Equili-
brio de Hardy-Weinberg (EHW) e o teste de
homogeneidade nas freqliéncias alélicas dos
ovulos e do pdlen mostraram desvios de cruza-
mentos aleatérios, além da 1 ter detectado
cruzamentos entre aparentados (minimo 5,9%).
Os desvios de cruzamentos aleatérios foram
causados, segundo os locos submetidos ao tes-
te de EEW, pelo sistema reprodutivo, mais es-
pecificamente ao cruzamento entre individuos
aparentados combinado com cruzamentos pre-
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ferenciais. Corroborando com esta hipétese, a
estimativa da correlacéo de p ( rp) ou a proba-
bilidade de detectar-se irmédos completos den-
tro das progénies, foi expressiva (> 0,212), e a
heterogeneidade entre o conjunto génico ma-
terno e paterno indica que o pélen néo foi ho-
mogéneo para o cruzamento individual das arvo-
res maternas, confirmando a hipétese de cruza-
mentos preferenciais nas populacgées. Logo, as
progénies de polinizacdo aberta ndo sao com-
postas exclusivamente por meios irméos, como
era esperado se as populacdes fossem infinita-
mente grandes e 0s cruzamentos aleatorios (po-
pulacdes panmiticas), mas também por irmaos
completos e plantas de autofecundacéo. Desvi-
0s da pressuposicéo de panmixia, em testes de
progénies de polinizacao aberta, podem gerar
superestimativas na variancia genética aditiva
(Namkoong, 1966; Squillace, 1974; Surles et al.,
1990), pela sua distribuicdo incorreta entre e
dentro de progénies, do esperado parao modelo
exclusivo de meios irmaos (Va O' 2 entre e 3/4()' 2

dentro de progénies), inflando as estlmat|vas de
parédmetros dependentes deste componente,
como as herdabilidades e, portanto, também
dos ganhos esperados na selecéo (Gs). Por sua
vez, a presenca de cruzamentos entre aparen-
tados diminui a variancia aditiva entre progéni-
es e aumenta a variancia aditiva dentro de pro-
génies, ou seja aumenta a covariancia genéti-
ca entre individuos dentro de progénies.

. A taxa de cruzamento entre aparentados
(tp ), apesar de baixa (maximo 9,1 %), foi sig-
nificativa, sugerindo que esta forma de repro-
ducédo gera um certo nivel de endogamia nas
populacdes a cada evento reprodutivo e que
existe parentesco nas populac¢des naturais. O
cruzamento entre aparentados aumenta a quan-
tidade de homozigotos nas populacdes, ape-
sar de ser uma forma menos drastica de pro-
duzir endogamia, do que a autofecundacéo efe-
tiva, mas ndo exclui a possibilidade de gerar
depressao por endogamia, pela expressao de
genes recessivos deletérios (Crow e Kimura,
1970; Ellstrand e Elam, 1993). O maior proble-

ma desta forma de reproducédo encontra-se na
conservacao in situ de populacdes pequenas
(<100 individuos) e fragmentadas, como é o
caso da populacéo Ibicatu, com 16 individuos e
Jequitibas com 17 individuos. Nestas, o tama-
nho efetivo ja esta abaixo do minimo aceitavel
para a conservacao in situ ( Ne = 50), o que
pode leva-las a perderem alelos raros (freqlién-
cia menor que 5%) por deriva genética, em pou-
cas geracOes (Frankel e Soulé, 1981). O qua-
dro agrava-se quando se considera que foram
detectados cruzamentos entre individuos apa-
rentados dentro das populagdes, como ja dis-
cutido, portanto, o tamanho efetivo real deve ser
ainda menor do que o nimero de exemplares
(Ibicatu 16 e Jequitibas 17). A estratégia de con-
servacao, neste caso, deve ser a do manejo de
reposicdo, aumentando o tamanho destas po-
pulacdes para pelo menos 100 individuos. A
reposicdo deve ser feita através da coleta de
sementes de outras populagBdes, como por
exemplo, da populacdo Vassununga, a qual
apresenta aproximadamente 300 individuos
adultos reprodutivos. O aumento do tamanho
populacional podera melhorar outros aspectos
do sistema de reproducao da espécie, como
reduzir os cruzamentos preferenciais e a
autofecundacao e aumentar a aleatoriedade dos
cruzamentos, pela altera¢@o no comportamen-
to dos polinizadores, como sugerido por
Murawski (1995).

Levando em conta a amostragem de se-
mentes em todas as plantas na populagéo de
Piracicaba e Jequitibas e do nimero de indivi-
duos representando cada planta materna no
ensaio (entre 30 a 60 plantas, considerando os
dois ensaios), acredita-se que o conjunto génico
destas populagBes estejam preservadas nos
ensaios de conservacgao ex situ.

A constatagdo de que os ensaios sdo com-
postos em grande parte por plantas advindas de
cruzamentos, pressupde-se que estes apresen-
tam um alto potencial para o melhoramento ge-
nético. A selecao dos melhores individuos/pro-
génies/populacdes, permitiria transformar os
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ensaios em pomares de sementes do tipo multi-
populacbes e em uma populagcdo base de
recombinacao para um programa de melhora-
mento com a espécie. A recombinacao das plan-
tas selecionadas de diferentes popula¢des nos
ensaios (total de 55 progénies), pode ampliar a
base genética das populagdes originais, dando
origem a uma nova populacdo, com tamanho
efetivo que permita submeter a C. legalis a um
programa de selecdo. Contudo, os resultados
mostraram que a selecao para produtividade ndo
pode ser baseada nos modelos classicos de

genética quantitativa aplicados para espécie
exclusivamente alégamas, os quais pressupdem
cruzamentos aleatdrios, auséncia de gndogamia
e parentesco na geracao parental ( f = 0 =90
e progénies compostas exclusivamente por mei-
0s irmaos, caso contrario, as estimativas de
ganhos genéticos ficardo superestimadas. Para
tanto, deve-se optar por modelos que conside-
rem o sistema misto de reproducdo, como por
exemplo, o modelo sugerido por Cockerham e
Weir (1984) e Ritland (1981), para estas situa-
coes.

CONCLUSOES

Os resultados apresentados neste trabalho
permitem as seguintes conclusdes:

1. A C. legalis é de reproducao mista, pre-
dominantemente alégama;

2. O teste de Equilibrio de Hardy-Weinberg,
de homogeneidade nas freqiiéncias do conjunto
génico do polen e dos 6vulos e a correlacao de p
( fp) revelaram que 0s cruzamentos nas popula-
¢Bes naturais de C. legalis ndo séo obrigatoria-
mente aleatorios, gerando uma pequena quanti-
dade de individuos por cruzamentos entre apa-
rentados e preferenciais;

3. A correlacédo de t(fs) revelou que os
individuos de autofecundacdo encontram-se ale-
atoriamente distribuidos dentro das progénies e
a correlacao de p ( P) indicou a existéncia de
irm&os completos dentro das progénies;

4. A alta taxa de cruzamento nas popula-
¢bes sugere que 0s ensaios apresentem po-
tencial para a conservacao ex situ e como po-
pulacdes base de recombinacgéo, para o inicio
de um programa de melhoramento com a C.
legalis.
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