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RESUMO

Estudos de diversidade genética permitem identificar individuos representativos da
variabilidade genética existente nas populagdes para fins de melhoramento genético,
e também caracterizar a situacao de conservacao da area em estudo. Objetivou-se,
com este trabalho, estimar a diversidade genética de plantas de Euterpe edulis
divergentes morfologicamente, que possam ser utilizadas como progenitores, e as
suas progénies. Foram avaliadas 21 matrizes, sendo 13 matrizes em uma area
manejada para a exploragao sustentavel dos frutos, localizada em Rio Novo do Sul,
populacao na qual se encontram-se as matrizes com alto desempenho morfolégico,
com destaque para RNS_ 120, RNS_154, RNS_76 e RNS_75; e 8 matrizes em
populagdes naturais em areas protegidas, sendo cinco matrizes em Pinheiros, e trés
matrizes em Linhares. Também foram avaliadas cerca de 10 progénies de cada uma
das 21 familias, totalizando 208 individuos. A genotipagem foi realizada pelo uso de
oito marcadores microssatélites (SSR). Foram realizadas analises descritivas da
diversidade, obtendo-se as heterozigosidades observada (Hp) e esperada (Hg) e ©
indice de endogamia (f). Foi realizada uma analise de variancia molecular (AMOVA)
para determinar a diversidade genética entre as matrizes e as progénies. As
matrizes da area de cultivo manejada de Rio Novo do Sul apresentaram maiores Ho
e Hg e menor f, indicando maior diversidade. Menores Hp e Hg e maior f foram
observados para as matrizes de Pinheiros, indicando menor diversidade e
endogamia. A analise da variancia entre as populagdes de matrizes revelou maior
variagao genetica intrapopulacional que interpopulacional. Contudo, considerando as
progénies, observou-se aumento da propor¢do atribuida a variacéo
interpopulacional, ou seja, “entre as familias de progénies”. Logo, as progénies (21
familias) apresentam maior diferenciacédo entre si do que os progenitores ( 21
populagdes de matrizes). O teste de paternidade tem como objetivo de identificar o
pai mais provavel dentro de conjunto de candidatos, com isso a matriz que obteve
um maior numero de progénies com candidatos a pap foi M12, com uma
porcentagem de 19 % e as matrizes que obtiveram menores numeros de progénies
foram M7 e M14, com porcentagem menor que 0%. Os resultados mostram que, ao

contrario do esperado, as populagbes naturais de E. edulis, localizadas em areas
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protegidas no municipio de Linhares e, especialmente, em Pinheiros, apresentam
menor diversidade genética. Ja a area manejada, além de individuos com alto
desempenho morfoldgico, apresenta individuos com boa estimativa de diversidade
para as matrizes e suas progénies, indicando potencial para a conservagéo e uso
sustentavel do recurso genético nesta area. As matrizes indicadas para cruzamento,
com possibilidade de gerar descendentes com maior desempenho e alta

diversidade, sdo RNS_154 e RNS_76.

Palavras chave: palmeira jugara, SSR, heterozigosidade, melhoramento de plantas,

manejo sustentavel.
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1. INTRODUGAO

Euterpe edulis (palmeira jucara) e uma especie florestal da Mata Atlantica de
grande importancia agroecoldgica, sendo considerada uma espécie-chave da Mata
Atlantica, pois seus frutos amadurecem em uma época de escassez geral de
recursos na floresta, e, portanto, sdo fonte de alimento para um grande numero de
aves e mamiferos (REIS; KAGEYAMA, 2000, GENINI et al., 2009). Contrastante a
sua importancia ecoldgica, as populacées vém sofrendo diminui¢ao no seu tamanho
devido a fragmentacao das florestas, além de ter a sua regeneracao natural reduzida
drasticamente pela intensa exploragao do palmito que produz (LIMA et al., 2008).

Esta palmeira vem recebendo maior atencdo quanto ao seu potencial de
produg¢do de frutos para a obtencdao de polpa, a qual € muito similar ac acai
(COSTA et al., 2008).

A producdo de polpa desta espécie, tem se destacado por ser uma alternativa
de uso sustentavel que apresenta elevado potencial para estimular a implantacao de
cultivos agroecologicos, monocultivo, consércio, os quais podem contribuir com a
manutencdo da variabilidade genetica da espécie, uma vez que esta encontra-se
ameacada de extingao.

A especie & convencionalmente alégama, que apresenta protandria acentuada
(MANTOVANI, MORELLATO, 2000) e taxas de fecundacdo cruzada préximas de 1,0
(REIS, 1996; CONTE et al., 2008; GAIOTTO et al., 2003). Deste modo, em familias
haturais espera-se encontrar alta variabilidade, constituindo uma representac¢éo da
diversidade genética existente nas populagdes nas quais as plantas matrizes estéo
inseridas. No entanto, a fragmentacdo florestal pode ocasionar a reducado das
populagdes naturais, da diversidade genética, bem como propiciar o cruzamento
entre individuos aparentados, limitando a variabilidade das progénies de E. edulis
(CONTE et al.,, 2008, GAIOTTO et al., 2003), e restringindo a base genética
disponivel para o melhoramento da espécie.

Diferentes medidas biométricas tém sido utilizadas para estudo de diversidade
genética, visando esclarecer os efeitos da deriva genética e verificar sua distribuicao

dentro e fora das populacdes.



O conhecimento da variabilidade genética entre matrizes e entre e dentro de suas
progénies permite identificar as matrizes representativas da variabilidade genética
existente nas populacées e também caracterizar a situacéo de conservacdo da area
em estudo com base na variabilidade genética entre os individuos que ali se

encontram (OLIVEIRA et al., 2004, 2007).



1.2 Objetivos

1.2.1 Objetivo geral

Avaliar a diversidade genética das plantas mais divergentes a estrutura
genetica e o sistema de cruzamento em familias de meios irmaos de um cultivo

manejado e nao manejada de Euterpe edulis.

1.2.2 Objetivos especificos

- Avaliar a diversidade genética entre as familias de meios irméaos e dentro de cada

familia;

- Determinar se existe estrutura genética entre as familias de meios irmédos E.
edulis M.;
- Estimar o fluxo génico indireto;

- Estimar o sistema de cruzamento predominante entre as familias de meios irmaos;



2. REVISAO DE LITERATURA

Conhecido popularmente como jucgara, jicara, palmiteiro ou palmito doce, o
Euterpe edulis apresenta distribuicédo generalizada ao longo de todo o bioma Mata
Atlantica (VIEIRA et al., 2018; SCHULZ et al.,, 2016) e elevada importancia na
composicao floristica de matas ciliares e na conservagao de mata secundaria
(BOREM e OLIVEIRAFILHO, 2002).

O Euterpe edulis é considerado uma espécie chave do bioma, pois seus frutos
servem de alimento para diversos mamiferos e aves, sendo estes importantes
dispersores de sementes, auxiliando tanto na manutencao da diversidade genética
das populagbes quanto para colonizacdo de novas areas (REIS e KAGEYAMA,
2000).

Sofrendo com a forte pressédo das atividades humanas sobre seus individuos,
sendo os mesmos abatidos para obtengao do palmito, o Euterpe edulis atualmente é
uma espéecie em risco de extingao (BRASIL, 2008; LIMA, 2008; GANEM, 2010,
BARROSO; REIS e HANAZAKI, 2010; BATAGIN-PIOTTO et al. 2012), presente em
listas de espécies ameacadas de extingdo no Brasil e no Espirito Santo(BRASIL,
2008; BIODIVERSITAS, 2013).

A fragmentacdo do bioma e a reducdo do nimero de individuos em suas popula¢des
ocasionam altera¢des no fluxo genético das populagdes, podendo aumentar a taxa
de endogamia e resultar em deriva genética (CITAR). Assim, espera-se uma
redugédo da variabilidade genética e resultante do processo da endogamia, um
aumento na probabilidade da ocorréncia dos efeitos deletérios nas progénies,
acontecendo principalmente nas espécies que tem fecundagao predominantemente
cruzada (CHARLESWORTH e CHARLESWORTH, 1987; ELLSTRAND, 1992;
ELLSTRAND e ELLAN, 1993).

Microssatélites sao unidades de repeticdo de pares de bases do DNA,no qual
sdo unidades de 1 a 6 nucleotideos repetidas em tandem, distribuidas amplamente
pelo genoma de eucariotos(TAUTZ & RENZ, 1984, TAUTZ, 1989).

Para a caracterizacdo da diversidade, existem varios marcadores moleculares

disponiveis, porém é que usa a técnica de PCR (reacdo em cadeia da polimerase),o
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mais recomendado, devido poder se obter copias de uma parte do material genético
em guantidade suficiente.

Os marcadores microssatélites vém desempenhando uma fung&o enorme para
caracterizacao da diversidade genética (MILACH, 1998),no Brasil se utiliza nas
colegcdes de germoplasmas (FALEIRO et al., 2001; ALVES et al., 2003, CONTE et
al., 2006).

O conceito de diversidade génica refere-se ao nivel de heterozigosidade maxima
potencial (He) de uma populacdo de cruzamentos ao acaso, obtido de suas
frequéncias alélicas, com isso pode se obter um grande numero de combinagdes
genotipicas, aumentando variabilidade genética e potencial evolutivo da espécie
(NEI, 1973 e REIS, 1996?).

Varios fatores vém desempenhando influéncia na distribuicdo da variabilidade
genética natural, principalmente fatores como fluxo génico, taxa de cruzamento,

tamanho efetivo populacional, isso ocorre devido a dispersao de pdlen e sementes
(HAMRICK, 1983).

A definicdo de coancestria é que dois individuos sio idénticos, quando se
alcanca a autocoancestria (8xx), que € igual a endogamia na descendéncia apds
autofecundagdes.Com isso, a coancestria media de uma populacdo esta definida
como a autocoancestria e a coancestria entre todos os pares de individuos da
populacao (LINDGREN et al., 1997).



3. METODOLOGIA

3.1. Material biolégico e area de estudo

Foram amostradas 21 matrizes de E. edufis, das quais 13 matrizes estao
localizadas em Rio Novo do Sul (RNS), cinco na Reserva Bioldgica do Cérrego do
Veado (RBCV), no municipio de Pinheiros; e trés matrizes na Reserva Natural da
Vale (RNV), no municipio de Linhares (Tabela 1, Figura 1), no estado do Espirito
Santo.

Foram coletadas amostras de estipe e frutos maduros das 21 matrizes, entre

os meses de abril e junho de 2016.

Tabela 1- Identificagdo das matrizes e respectivas familias de meio irméo.

Matriz Familia Individuos Municipio
RNS_17 1 01 -n10 Rio Novo do Sul
RNS_131 2 11-n20 Rio Novo do Sul
RNS_143 3 21-30 Rio Novo do Sul
RNS_154 4 31-40 Rio Novo do Sul
RNS_157 5 41-50 Rio Novo do Sul
RNS_67 13 51-60 Rio Novo do Sul
RNS_75 14 61-70 Rio Novo do Sul
RNS_76 15 71-80 Rio Novo do Sul
RNS_100 16 81-90 Rio Novo do Sul
RNS_114 17 91-100 Rio Novo do Sul
RNS_120 18 101-110 Rio Novo do Sul
RNS_141 19 111-120 Rio Novo do Sul
RNS_183 20 121-130 Rio Novo do Sul
L_32 10 131-140 Linhares
L 33 11 141-150 Linhares
L_39 12 151-159 Linhares
P_1 6 161-170 Pinheiros
P2 7 171-180 Pinheiros
P_3 8 181-190 Pinheiros
P_10 9 191-200 Pinheiros
P_21 21 201-208 Pinheiros
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Figura 1 - Localizacdo geografica das 21 matrizes de E. edulis abrangendo os
municipios de Rio Novo do Sul, Linhares e Pinheiros, ES.

Os frutos das 21 matrizes foram levados para casa de vegetacdo, colocados
em vasos devidamente identificados para germinacao. Apos a emergéncia das
plantulas, dez individuos de cada familia de meio irmao foram transplantados para
tubetes individuais. De cada plantula foi coletada uma amostra de folha, as quais

foram liofilizadas, fornecendo material bioldgico para a extracdo de DNA gendmico.

3.2. Extracao e amplificagcao do DNA

A genotipagem foi realizada no Laboratorio de Genética e Melhoramento
Vegetal, UFES — CCAE. O DNA gendmico das matrizes foi extraido de fragmentos
de estipe de E. edulis; o DNA das progénies foi extraido de folhas das plantulas. A
extracdo foi baseada no método CTAB (Brometo de cetil-trimetil aménio) (DOYLE;
DOYLE, 1990) com modificacdes. As concentragcies de DNA das amostras foram
estimadas com o uso de espectrofotémetro (nanoDrop2000) e a integridade do DNA

foi verificada por gel de agarose 0,8%.



As amplificacdées dos microssatélites foram realizadas utilizando-se  oito
microssatelites desenvolvidos para a especie (GAIQTTO et al., 2001). A reacio de
PCRE foi de um volume de 13 UL composta por 30 ng de DMA gendmico; 14 de
tampao 10 (Fhoneutria), O, 1500 de cada primer (forwarde revarse), 1.5 mhd MgCls;
0,25 midNTPs, & 1 U de Tag DNA polimerase. O programa utilizado foi: 94°C por
quatro minutos; 30 ciclos compostos por 94°C por um minuto e meio; temperatura de
anelamento do primer (GAIOTTO et al., 2001) por um minuto, 72°C por um minuto;
uma extensao final de 72°C por 7 minutos.

Os produtos de amplificacio foram separados por eletroforese em géis de
poliacrilamida 10% e tampé&o TEBE 1x a 100 volts & corados com GelRed (1,33 %) Em

sequida foram fotografados por sistema de fotodocumentacao (Figura 3)
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Figura 2 - Geis representativos dos testes de amplificacdo utilizando primers de

microssatelites em Eulerpe edulis.



3.3 Analises de diversidade genética

As analises de diversidade genética foram realizadas entre as populagcdes de
RNS, RNV e RBCV, dentro de cada populacédo e também sendo determinados os
indices de diversidade entre e dentro de cada uma das 21 familias de meio irmaos.

Foi realizada a analise descritiva da diversidade obtendo-se: numero de alelos
(A), heterozigosidade esperada (Hg), heterozigosidade obhservada (H,) e coeficiente
de endogamia (f), pelo programa GDA (LEWIS; ZAYKIN, 2001).

A diferenciacdo intra e interpopulacional foram estimadas por analises de
varidncia molecular (AMOVA), com dois niveis hierarquicos, utilizando o programa
Arlequin (CARVALHO,2015).

As relagdes genéticas entre os individuos foram avaliadas por meio de matriz
de dissimilaridade, construida com uso do complemento do indice de similaridade,
pelo programa Genes (CRUZ, 2013), com a qual foi realizada a analise de
Coordenadas Principais (PCoA) utilizando o programa DARWIn 6.0.14, sendo
plotados os dois primeiros eixos.

Foi calculada a média das distancias genéticas entre os individuos de cada
uma das 21 familias, sendo estes valores plotados em grafico de barras com seu

respectivo erro padrdo da média.

3.4 Analises de paternidade

Foi empregado o programa CERVUS 2.0 (MARSHALL, 2007), para a
realizacdo do teste de paternidade.

O programa calcula para cada um dos foci uma razao de maxima
verossimilhanca (likelihood ratio, LRT) entre duas probabilidades condicionais.

A simulacdo baseia-se nas frequéncias alélicas observadas na populacao
para simular dados genéticos e conduzir testes de paternidade para um grande
nimero de progénies, com o objetivo de gerar distribuicées do A, € definido como
diferenca do LOD entre pai mais provavel e segundo pai mais provavel. As
simulagbes levam em conta o numero de candidatos a pai (estimados a partir de
dados de campo), a propor¢ao amostrada de candidatos a pai (estimados a partir de

dados de campo), a propor¢ac de foci que foram genotipados nos individuos
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(calculados a partir do conjunto de dados genéticos) e a frequéncia de erros de

genotipagem (Slate,2000).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Das 21 matrizes estudadas, cahe destacar aquelas com alto desempenho
morfolégico: RNS_120 (familia 18), RNS_154 (familia 04), RNS_76 (familia 15) e
RNS_75 (familia 14), como possiveis progenitores, uma vez que de acordo com
estudo de pré-melhoramento (CANAL, 2016), estes sé@o individuos superiores para
as caracteristicas de interesse ao melhoramento. Os indices de sele¢éo permitem
identificar genodtipos de interesse do melhorista de maneira rapida e eficiente (CRUZ
et al., 2006).

Com relagdo as analises de diversidade, os marcadores microssatélites
utilizados na analise das matrizes e dos individuos das 21 familias de Euterpe edulis
foram polimoérficos e de facil identificagcdo nos géis.

As analises de diversidade entre as populacdes (RNS, RBCV e RNV),
permitiram observar que heterozigosidade esperada (Hg) variou entre 0,41 (RBCV) e
0,54 (RNS), e os valores da heterozigosidade observada (Ho) variaram entre 0,35
(RBCV), e 0,59 (RNS). O valor do coeficiente de endogamia foi menor para as
matrizes de RNS (f = 0,0847), e maior para as matrizes de RBCV(f = 0,15) (Tabela
2).

Tabela 2 - Estimativas dos indices de diversidade genética com base em oito loci

microssatélites para entre as populacbes de RNS, RBCV e RNV.

Populacoes das Matrizes ~ N A Ap Heg Ho F
Rio Novo do Sul (RNS) 13.00 3.00 3.00 0.54 0.59 0.08
Pinheiros (RBCV) 5.00 213 229 041 036 -0,139
Linhares (RNV) 3.00 200 214 048 0.50 0.04
Média das matrizes - 238 248 0.48 048 0.097

N: tamanho da amostra; A: nimero médio de alelos por locus; Ap: proporgdo de loci
polimérficos;, He: heterozigosidade média esperada; Ho. heterozigosidade média
observada; f: coeficiente de endogamia ou indice de fixacdo de W.

As matrizes de RNCV tiveram indice de endogamia mais negativo,
apresentando, portanto, individuos mais endogamicos. As matrizes deste local
também foram aquelas que tiveram menor média de Hg, demonstrando, assim,
menor diversidade em relagdao as matrizes de Linhares e de Rio Novo do Sul. Para
uma adaptacdo local melhor e colonizacdo de novos ambientes é favoravel que
espécie possa ter um maior numero de recombinacdes genotipicas, pois assim ira
ter alta taxa de heterozigose (SEBBENN et al., 1998).
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As matrizes de RNS foram as que obtiveram maior média de Ho em relagao
as matrizes de RNV e RNCYV, indicando que os individuos destas areas apresentam
maior diversidade genética.

Entre as 174 progénies verificaram-se He entre 0,17 e 0,45, com média de
0,45. Os valores de Ho variaram entre 0,17 a 0,70, apresentando média de 0,41. O
coeficiente de endogamia nas familias variou de f = -0,72 a -0,01, apresentando
media de -0,44 (Tabela 2). Os valores de coeficiente de endogamia para as
progénies (-0,44 em media) foram mais negativos que para as matrizes (-0,01 em
media).

Assim como para as matrizes, as familias de RNS tiveram as maiores medias
de He(0,32) e de Ho (0,44). As familias de RNV obtiveram média de Hgz e Ho de 0,32
e 0,43, respectivamente, e as familias Pinheiros tiveram as menores médias dos
indices de diversidade: Hz-0,22 e Ho = 0,32.

Tabela 3 - Estimativas dos Indices de diversidade genética com base em oito foci
microssatélites para as 208 progénies das 21 familias de meio irmé&os.

Local de coleta Familia N A Ap He Ho F

1 7 213 229 038 062 -0.72
2 8 188 275 031 047 -034
3 8 175 200 033 054 -0.39
4 8 163 200 025 036 -0.305
S 9 188 200 036 056 -0.36
13 8 213 229 041 042 -0.024
Rio Novo do Sul (RNS) 14 8 175 200 028 036 -0.27
15 8 188 217 032 037 -0.19
16 8 175 200 024 036 -0.55
17 9 213 213 040 056 -043
18 8 175 200 024 029 -0.21
19 8 213 213 045 070 -0.62
20 9 175 200 017 017 -0.01

Média das progénies de RNS 1.89 2.14 0.32 044 -0.42

6 9 163 200 021 033 -066
7 8 163 200 025 038 -0.56
Pinheiros (RBCV) 8 9 175 200 023 029 -0.27
9 9 175 200 023 033 -047
21 9 175 300 019 028 -0.54

Progénies de Pinheiros de 1.70 2.20 0.22 0.32 -0.50

RBCV
10 8 175 200 030 043 -045
Linhares 11 8 188 217 035 049 -0.46
12 8 188 217 031 037 -0.23

Progénies de Linhares 1.84 2.11 032 0.43 -0.38

Média de todas as progénies - 1.83 217 0.29 041 -0.44
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N: tamanho da amostra, A numero médio de alelos por locus; Ap: proporgéo de loci
polimorficos, Hg: heterozigosidade média esperada; Ho: heterozigosidade média
observada; f: coeficiente de endogamia ou Indice de fixacdo de W.

Curiosamente, as familias de Pinheiros, as quais apresentaram menor
diversidade, apresentaram coeficientes de endogamia mais negativos (-0,50), o que
indicaria individuos menos endogamicos nas progénies. Contudo, tais resultados
podem ser resultado do efeito de Wahlund, que afirma que um valor mais negativo
de f, maior quantidade de individuos heterozigotos do que o esperado, podendo
acontecer para as primeiras gera¢oes apos duas populagoes anteriormente iscladas
se tornarem somente uma (McMANUS et al., 2011). Isso seria possivel também se,
considerando uma area de preservacéo, ali tivessem sido plantadas mudas de E.
edulis trazidas de outras areas.

Contudo, o efeito de Wahlund também explica que a selecdo contra
homozigotos durante o recrutamento poderia afetar a resposta do F. A selegéo
contra homozigotos nos estadios iniciais da vida poderia dar a impressdo de
heterozigosidade maior e, por consequéncia, coeficientes de endogamia menores
(REMINGTON; O'MALLEY 2000; HUFFORD; HAMRICK 2003).

A andlise da variancia molecular (AMOVA) entre as populacdes de matrizes
revelou 90% da variabilidade genética dentro das populacdes (intrapopulacional) e
apenas 10% entre as populacdes de matrizes (interpopulacional) (Tabela 4). Tal
resultado corrobora as afirmagdes de autores como Kageyama et al. (2003) de que
em plantas tropicais, a distribuicdo da variabilidade € maior dentro das populacdes
gue entre populagdes. Conte et al. (2008) afirmam que as espécies tropicais como
E. edulis, com amplos intervalos geograficos, sistemas de cruzamentos transversais
e altas taxas de fluxo de genes, tém mais variabilidade genética dentro das
populagdes e, consequentemente, baixa divergéncia entre as populacgdes.

A andlise da varidncia entre as 21 familias também revelou maior
variabilidade genética intrapopulacional (57%) que interpopulacional (43%) (Tabela
4). Contudo, considerando as familias, observou-se uma maior proporcéo da
variacao atribuida “entre”, o que demonstra que as 21 familias apresentam maior
diferenciacao entre si do que populagoes de matrizes. O valor de diferenciacao
genetica entre as populagdes de matrizes (FST) foi de 0,100, e entre as familias foi

0,433, ambos significativos (p < 0,001).
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Tabela 4 - Analise de variancia molecular entre e dentro das trés populacées de
matrizes e entre e dentro das 21 familias de Euterpe edulis.

For!te Eie Soma de Variancia Porcentagem
variagao ~ quadrados _
Entre 09.126 0.2241 10.001
Populagées de Dentro 77.516 2.0166 89.998
matrizes Total 86.642 2.2407
Fsr 0.1000
Entre 325,87 0.2087 43.295
Familias Dentro 389.94 1.1902 56.705
Total 715.81 2.0989
Fsr 0.4330

A analise de coordenadas principais (PCoA) com base nas disténcias
geneéticas entre as 21 matrizes (Figura 2) indicou que as trés populacdes de matrizes
apresentam individuos geneticamente distantes entre si, e menos diversos dentro de
cada populacdo. Ainda, com hase nesta analise € possivel identificar as matrizes
mais divergentes entre si, como, por exemplo, a matriz 12 (L_39) da RNV e a
RNS_154 de RNS (Figura 2 A). As matrizes 4 e 15 séo divergentes entre si e as 14
e 18 menos divergentes entre si. O posicionamento na figura 2 evidencia isso, sendo
14 e 18 estarem no mesmo quadrante. Umas das explicagbes das matrizes 4 e 15
serem tao divergentes seria polinizagdo. Para ter um sucesso no cruzamento se
recomenda matrizes de Rio Novo do Sul, as matrizes 4x19, 4x2 séo bastante

divergentes entre si.

Quanto menor a distancia genética, mais semelhantes geneticamente séo os
individuos. Logo, os cruzamentos entre estes individuos podem ser inviaveis para
poder gerar variabilidade genética maior, devido ao menor potencial de heterose em
alelos favoraveis. Loveless e Hamrick (1984) afirmaram que a diferenciacao entre as
populacbées tende a ser reduzida quando as espécies apresentam fertilizagao

cruzada e fluxo de pdlen.

Na PCoA entre as 208 progénies observaram-se distancias maiores do que
as distancias observadas entre as matrizes (Figura 3B), confirmando o resultado
observado na AMOVA.
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As familias selecionadas seriam que fossem mais divergentes, ou seja, que
estdo lados opostos do grafico (Figura 3B), pois seriam individuos mais diferentes
geneticamente, sendo assim favoravel para melhoramento genético.

Os individuos das familias de RNS (representados na cor verde)
apresentaram-se, em sua grande maioria, nos quadrantes inferiores. Ja as maiorias
dos individuos das populagbes naturais de RBCV, representados em azul, e de
RNV, representados em vermelho, estdo no quadrante superior esquerdo, e mais

préximos entre si (Figura 3B).

10

N

Figura 3 - Analise de coordenadas principais com base nas distdncias genéticas
entre as 21 matrizes e entre as 208 progénies. Porcentagem da variacédo
representada pelos dois eixos: A - entre as matrizes: eixo 1 = 27,05; eixo 2 = 17,47,
soma = 44,97%; B - entre as progénies: eixo 1 = 12,81, eixo 2 = 9,05, soma =
21.86%. Matrizes e progénies de Rio Novo do Sul sao representadas na cor verde.
Matrizes e progénies de Linhares sao representadas na cor vermelha. Matrizes e
progénies de Pinheiros sdo representadas na cor azul.

A familia 8 (populacdo natural da RBCV) foi que a teve a menor média de
dissimilaridade genética entre as progénies (Figura 3), ou seja, possui individuos
mais homogéneos geneticamente entre si. Ja a familia 13 (area de cultivo de RNS)
foi que teve uma maior dissimilaridade entre as progénies. De modo geral, as
familias desta area manejada apresentam dissimilaridade genética de media (= 0,25)
a alta (= 0,50), sendo menor que 0,25 apenas para as familias 4 e 5 (Falar de onde
surgiu essa classificacbes para determinar quanto dissimilaridade alta, meédia ou

baixa). As trés familias de Linhares apresentam dissimilaridade genética média. Ja
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as cinco familias de Pinheiros apresentam dissimilaridade de média (= 0,259) 3 baika
(= 0,246).
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Figura 4 - Dissirilaridade genetica média ertre os individuos das 21 familias de E.
edulis. As harras representam o erro padrdo da média.

Esses resultados coincidern com dados referentes a as analises de
diversidade, (Tabela 2 e Tahela 3), aonde == verificaram maiores heterozigosidade
(Hoe He) para a area de Rio Movo do Sul, e menaor diversidade tanto para as

matrizes quanto para as familias da populagdo natural de Pinheiros.

0 teste de paternidade, revelou que as progénies 98,109,115 e 132 obfiveram
dois candidatos a pai, o resto das progénies apenas uma cada. A matriz gque obteve
urm maior ndrrero de progénies com candidatos & opai foi M12, com uma
porcentagem de 19 % e as matrz es gue obtiveram menores ndmeros de progénies
foram M7 e M14, com porcertagem menar que 0%, A progenie de ndmero de 10
nao obteve nenhurm candidato a pai.

A matriz que obteve urm maior ndmero de progénies estd localizada em RBCY
em uma populagdo natural, podendo ser resultado de uma endogamia, ©omo
identificado em outras analises, a populagdo de RMY apresenta uma menor
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diversidade genética, assim havendo a possibiidade de uma depresséao
endogamica.

Tabela 5 - Andlise de teste de paternidade para 208 progénies das 21 familias de
Euterpe edulis.

Candidato a pai Namero de progénies Porcentagem de progénies
M12 40 19%
M20 27 13%
M18 22 10%
M15 16 8%
M9 15 7%
M1 11 5%
M5 10 5%
M6 10 5%
M10 10 5%
M4 9 4%
M21 8 4%
M3 6 3%
M19 6 3%
M2 4 2%
M11 4 2%
M16 5 2%
M8 2 1%
M13 2 1%
M17 3 1%
M7 1 0%
M14 1 0%
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5. CONCLUSOES

Os resultados mostram que, ao contrario do esperado, as popula¢gdes naturais
de E. edulis, localizadas em areas protegidas no municipio de Linhares e,
especialmente, em Pinheiros, apresentam menor diversidade genética. Sugere-se a
implementacdo de estratégias in situ, introduzindo individuos aldctones, além da
inclusdo de corredores ecologicos. As matrizes 2 (RNS_131), 3 (RNS_143), 4
(RNS_154), e 21(P_21), sendo as matrizes indicadas para fornecer sementes e
mudas para ser intfroduzidas em Linhares. Ja para Pinheiros, sugere-se introduzir
mudas das matrizes 2 (RNS_131), 3 (RNS_143), 4 (RNS_154) e 12 (L_39).

Para a area de Rio Novo do Sul, a matriz 4 (RNS_154) seria indicada como
progenitora para fornecer sementes e mudas, bem como para cruzamentos visando

o melhoramento genético.
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