VARIABILIDADE GENETICA DE Genipa americana L. PERTENCENTE AO
BAIXO CURSO DO RIO SAO FRANCISCO!
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RESUMO - A utiliza¢do de marcadores genéticos em estudos de caracterizacao de ecossistemas florestais permite
avancos no entendimento genético das populagdes naturais, bem como auxilia na definicao de estratégias de recuperagao
ou restauragao florestal. Este trabalho foi realizado com o objetivo de avaliar a diversidade genética entre 18 individuos
de Jenipapo (Genipa americana L.) procedentes da regido do Baixo Sao Francisco sergipano por meio de marcadores
RAPD. Para a amplificagao do material genético foram utilizados 12 oligonucleotideos para anélise da diversidade.
Pelo indice de Jaccard, a similaridade genética média (Sgm) entre os individuos foi de 60,4% sendo que, a maior
obtida foi identificada entre os individuos G11 e G12 (83,6%=0,03) e a menor entre os individuos G4 e G18 (36,5%,
+0,02). Com base na Sgm (78,4%), sete pares individuos foram considerados geneticamente semelhantes. A partir
destas analises, os individuos podem ser utilizados como matrizes fornecedoras de sementes em combinacdo com
outros individuos em programas de restauracao de areas degradadas, porém devem compor areas distantes.

Palavras-chave: Estrutura Genética, RAPD e Ecossistemas fragmentados.

GENETIC VARIABILITY OF Genipa americana L. BELONGING TO THE
LOWER COURSE OF SAO FRANCISCO RIVER

ABSTRACT — The use of genetic markers in forest ecosystems enables advances in the genetic understanding
of the natural populations, as well as assists on strategies to recover or restore forests. The objective of this
work was to evaluate the genetic diversity among 18 individuals of Genipa americana L. by RAPD markers
using 12 primers, from Sergipe in the lower course of Sao Francisco River. For the Jaccard index, the average
genetic similarity (Ags) among individuals was 60.4%, while the highest similarity distance obtained is between
individuals G11 and G12 (83.6% % 0.03) and the lowest genetic similarity between individuals G4 and G18
(36.5% + 0.02). Based on the Ags (78.4%), seven pairs were considered genetically similar. this evaluation
permits to infer that the individuals can be used to provide seeds in combination with other individuals in
restoration programs for degraded areas, but only in remote areas.

Keywords: Genetic structure, RAPD and Fragmentary ecosystems.

1.INTRODUCAO reduzido ou ja ndo apresentam ocorréncia em

- . L L. determinados lugares.
A pressdo agricola e a urbanizacao sao as principais

causas da redu¢do das matas ciliares no Estado de A regido do Baixo Curso do Rio Sédo Francisco
Sergipe. Dessa forma, cresce a necessidade de sergipano, em especial, apresenta alto grau de devastagao
intervengdes para promover a conservacgao de espécies, ao longo do seu curso, o que promove a perda e,
pois algumas espécies arbodreas se encontram em nimero consequentemente, a erosdo genética de importantes
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espécies florestais nativas. Nessa drea, os estudos cientificos
de mensuracao da diversidade genética sdo limitados a
poucas espécies (SANTANA et al., 2008; GOIS etal., 2009).

O jenipapeiro (Genipa americana L.. — Rubiaceae)
é uma espécie potencialmente usada pelas populacdes
ribeirinhas em Sergipe e que nem sempre dispde de
frutos para a formacgdo de bancos de sementes para
a producdo e colheita de sementes e producao de mudas.
Na literatura, trabalhos com o jenipapo sdo generalizados
e envolvem a fenologia e frutificagdo (CRESTANA et
al., 1992; NASCIMENTO; DAMIAO-FILHO, 1998;
SOUZA etal., 1999), efeito de priming e armazenamento
em sementes (SANTOS etal., 2011; SILVA, et al., 2008)
e marcadores isoenzimaticos (SEBBENN, 2004).

O jenipapeiro apresenta importancia econdmica
para producdo de alimentos, e a expansao de fronteiras
agricolas ocasiona diminui¢do no ndmero de individuos,
o que gera perda da variabilidade genética valiosa e,
ainda, nao mensurada.

Nas ultimas décadas, tém-se intensificado os estudos
genéticos em populagdes de espécies arbéreas em
florestas tropicais, tanto entre quanto dentro de
populacdes. Esse acimulo de dados vem apontando
algumas dire¢Oes importantes para agdes de minimizagao
dos impactos ambientais nos ecossistemas (KAGEYAMA
etal., 1998).

Desse modo, visando a caracterizacdo da diversidade
genética do jenipapeiro, um dos métodos relativamente
simples, rdpidos e baratos que tém sido sugeridos &
o de amplificagdo aleatéria de DNA polimérfico (RAPD)
(Silvaet. al., 2012) . A técnica consiste na amplificacao
ao acaso de fragmentos de DNA em um unico
oligonucleotideo de sequéncia arbitraria, que ird se
traduzir na sintese final de varios segmentos de DNA
de diferentes tamanhos, em que € possivel detectar
polimorfismos na sequéncia do DNA que podem ser
usados como marcadores genéticos, quantificando a
similaridade entre individuos dentro de populagdes
(WELHS; MCCLELLAND, 1990; WILLIAMS etal., 1990;
JARAMILLO etal.,2001).

A amostragem de espécies-modelo de diferentes
grupos sucessionais em ecossistemas semelhantes
utilizando os marcadores genéticos como o RAPD pode
permitir avancos no entendimento genético das
populacdes naturais de espécies arbdreas incipientes
na literatura (KAGEYAMA et al., 2003), ja que nao é
necessario conhecimento prévio do genoma. Portanto,
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com a finalidade de auxiliar planos de recuperacgio de
areas degradadas envolvendo um trecho de mata ciliar,
o objetivo deste trabalho foi avaliar a diversidade genética
entre possiveis matrizes fornecedoras de sementes de
jenipapeiro de uma populagao natural em uma area no
Baixo Curso do Rio Sao Francisco sergipano.

2. MATERIAL E METODOS
2.1. Populacao de estudo

A populacio estudada encontrava-se em uma area
de 100 ha (10 km de extensao e 100 m de largura a partir
da margem do rio) entre os Municipios de Nedpolis
(10°18°39”S e 36°34°36” W) e Santana do Sao Francisco
(10°15°55’S e 36°38° 15 W), no baixo curso do rio Sao
Francisco sergipano. Em um universo de 57 individuos
existentes na regido, foram selecionados 18 com os
maiores valores de altura e Didmetro a Altura do Peito
(DAP). Foram verificadas as posi¢des geograficas de
cada um, por meio do Global Position System (GPS)
Garmim n. 12, e em cada arvore foi fixada uma placa
de aluminio com a identificac@o correspondente, visando
manter a sua localizacao e identidade para a producao
e colheita de sementes, producdo de mudas e uso em
trabalhos futuros de recuperagio de matas ciliares na
regido. Amostras de folhas dos individuos selecionados
foram mantidas em gelo e encaminhadas ao Laboratério
de Cultura de Tecidos e Melhoramento de Vegetal do
Departamento de Engenharia Agrondmica da
Universidade Federal de Sergipe, onde foram mantidas
em “freezer” (-20 °C) até o momento da extracdo do
DNA.

2.2. Extracao de DNA

Folhas jovens dos individuos foram submetidas
a extracdo de DNA, segundo o protocolo de Doyle
e Doyle (1991) adaptado por Ferreira e Grattapaglia
(1998). O material vegetal foi macerado em almofariz
com 10 mL de CTAB (Brometo de Cetiltrimetilamonio)
2% e 20 pL de B-mercaptoetanol. Posteriormente, o
macerado foi colocado em microtubos de 2 mL, sendo
em seguida incubado por 60 min em banho-maria a
65 °C. Logo ap6s foram retirados 750 puL. de cada amostra
e transferidos para um novo microtubo, onde se adicionou-se
750 pL. de cloroférmio: dlcool isoamilico (24:1). As amostras
foram agitadas lentamente por 50x e centrifugadas a
7.000 rpm por 30 min a4 °C. O sobrenadante foi coletado
e colocado em um novo tubo contendo 750 uL de acetato
de amonio-alcool etilico, que foi mantido em “freezer”
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(-20 °C) por 24 h, para a precipitagdo do DNA. Em seguida,
os microtubos foram centrifugados por 10 min a 13.200
rpm. O acetato de amdnio-dlcool etilico foi eliminado,
e adicionou-se dlcool etilico 70%. As amostras
permaneceram por 10 min a temperatura ambiente e,
logo ap6s, foram centrifugadas por 10 min a 4.000 rpm.
O alcool etilico foi retirado e o precipitado formado,
seco ao ar, sendo posteriormente solubilizado em TE
(Tris-HC1 10mM, pH 8,0; EDTA 1 mM) (100 uL.). O material
foi armazenado em “freezer” (-20 °C), para posterior
amplificacio.

2.3. Amplificacao do DNA

As reagdes de amplificagdo apresentaram um volume
de 13 uL, sendo constituido por 2,92 uL. de dgua destilada
autoclavada; 1,3 pl. de tampao de amplificacao10x; 1,04 uLL
de DNTPs (desoxirribonucleotideos: dATP, dCTP, dGTP
edTTP) (2,5mM); 1 uL.de MgClL, (50 mM); 0,2 uL de Tag
polimerase (2U); e 2,5 uLL de oligonucleotideos, 3 uL
de DNA e 1,04 uL de BSA (Soro Albumina Bovina)
a 10 m M. Foram testados 12 oligonucleotideos decameros
de sequéncia arbitrdria da marca IDT (“Integrated DNA
Technologies™) em cada individuo. As condicdes de
amplificacdo foram realizadas de acordo com Willians
etal. (1990), em termociclador (Biometra/Unisciense)
programado para 45 ciclos, sendo o primeiro ciclo
a 94 °C, por 2 min, para a desnaturag¢ao inicial; 15
seg para desnaturagdo a 94 °C; 30 seg para anelamento
do oligonucleotideo a 42 °C; 30 seg para extensao
a72 °C; e, por fim, 2 min a 72 °C para a extensao final.
Os produtos de amplificacdo do DNA foram separados
em gel de agarose 1%, submetidos a eletroforese em
tampao TBE 0,5x (90 mM Tris-borato, 1 mM EDTA,
pH 8.0), corados em solucao de brometo de etidio
(0,5 pg/mL) e visualizados sob luz UV. Os fragmentos
obtidos foram classificados visualmente, conforme
sua resolucgdo e grau de amplificacdo, sendo cada
fragmento considerado de cardter Gnico.

2.4. Analise de dados moleculares e obtencio da
similaridade genética

Na avaliacdo dos géis, a presenca (1) e auséncia
(0) de bandas foram usadas para a constru¢do de uma
matriz bindria. As estimativas das similaridades genéticas
entre cada par de individuos foram efetuadas, empregando-se
o coeficiente de Jaccard (JACCARD, 1908). Com posse
das distancias genéticas e geograficas dos individuos,
foi realizado o teste de Mantel, empregando-se o programa
Genalex v. 6.4 (PEAKALL; SMOUSE, 2006) com 10.000
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permutacdes aleatdrias, a 0,01% de probabilidade, para
avaliar a correlagao entre esses individuos. O método
Unweigth Pair-Group Method Arithmetic Average
(UPGMA) foi utilizado para agrupacao dos gendtipos
de acordo com a similaridade genética, enquanto a
consisténcia dos agrupamentos, analisada por
reamostragem bootstrap, tomadas com o mesmo tamanho
da amostra original. Em cada nivel de reamostragem,
foram obtidas 250 amostras bootstrap, como recomendado
por Pavlicek et al. (1999). Para tais analises, foi utilizado
o programa FreeTree (PAVLICEK et al., 1999) e paraa
geracao do dendrograma, o Tree View (PAGE, 1996). Também
foi realizado o agrupamento das amostras, considerando-se
o método de andlise de coordenadas principais (ACoP),
com o auxilio do software XLLSTAT (ADDINSOLFT, 2009).
Com a matriz bindria, também foi calculada a porcentagem
de polimorfismo obtida com cada oligonucleotideo
utilizado, por meio da férmula:

P= nbp x100
nbt
em que:

P = porcentagem de polimorfismo (ou taxa de
polimorfismo);

nbp = ndimero de bandas polimérficas; e
nbp = nimero de bandas total.

Os erros associados as similaridades foram
estimados, segundo Skroch et al. (1992), pelas seguintes
expressoes:

Variincia da similaridade genética (V):

(1=s)
(n=1)
em que s = similaridade genética entre cada par de

genotipos; e n = nimero total de bandas utilizadas
na estimativa das similaridades.

V =ns

Erro-padrao estimado (E):

em que V = variancia da similaridade genética entre
cada par de gendtipos; e n = nimero total de bandas
utilizadas na estimativa das similaridades.
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Os individuos geneticamente diferentes foram
identificados no dendrograma a partir da estimativa
do valor minimo de similaridade, acima do qual os
individuos sdao semelhantes. O valor maximo de
similaridade significativo foi estimado pela similaridade
genética média (Sgm), em que se teve por base o teste
de ta 0,01% de probabilidade:

Sgm =1-((1)(S5i7))

em que = o valor tabelado de t com n-2 graus de liberdade;
e §SSij = erro médio das comparacdes consideradas
no dendrograma.

3. RESULTADOS
3.1.Reacao de RAPD

Os 12 oligonucleotideos utilizados geraram um
total de 86 bandas (74 polimérficas), com média de
sete fragmentos. O oligonucleotideo que apresentou
o maior nimero de bandas polimérficas foi o IDT6,
com 10 bandas, enquanto o IDT9, IDT12 e IDT16 exibiram
apenas quatro bandas polimérficas (Tabela 1).

3.2. Avaliacio da diversidade genética

De acordo com a matriz de similaridade obtida pelo
coeficiente de Jaccard (1908) (Tabela 2), a distancia
genética média identificada foi de 60,4%. A maior
similaridade identificada foi entre o par G11 e G12
(83,6%=+0,03) e amenor, entre G4 ¢ G13 (36,5% + 0,02).
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O teste de Mantel permitiu relacionar a distancia
genética com o aumento das distidncias geograficas
(Figura 1). O teste revelou que ha correlacdes positiva
(0,45) e significativa (P = 0,01, com 10.000
permutacdes).

Com posse do agrupamento hierarquico (UPGMA)
dos valores de similaridade, analise de bootstrap e
calculo do Sgm (78,4%), foi possivel identificar 12
grupos, sendo sete individuos (G16, G15, G14, G4,
G13,G18 e G17) posicionados em um grupo distinto
e considerados mais divergentes geneticamente,
contudo sete pares de individuos [G11 e G12 (83,6%
+0,03); G1 e G2 (83% +0,03); G8 e G5 (81,60% +0,03);
G7e G5 (78,8% +0,03); G7 e G8 (80% +0,03); G9 e G8
(82,1% £0,03); G11 e G10 (79,6% +0,03)] foram
considerados aparentados (Figura 2).

Para o método de agrupamento ACoP, um gréfico
bidimensional foi realizado (Figura 3). Para tal foram
empregados os dois primeiros componentes fornecidos
pela andlise, pois explicaram 50,16% de variacao entre
as amostras, com 33,49 (F1) e 16,67% (F2),
respectivamente. Para a explicagdo de mais de 81%
da variacao entre os gendtipos, seriam necessarios
seis autovalores, sendo a contribuicdo de cada
componente restante menor que 5%. O agrupamento
ACOoP refor¢gou o posicionamento dos gendtipos
proximos e também os mais distintos anteriormente
identificados pelo método UPGMA.

Tabela 1 — Sequéncia de bases, nimero de produtos amplificados e porcentagens de polimorfismo para 18 individuos de Genipa
americana L. localizados em trecho de mata ciliar no Baixo Curso do Rio Sdo Francisco Sergipano.

Table 1 — Sequence of bases, number of amplified products and the percentage of polymorphism for 18 Genipa Americana
L. individuals located in stretch of riparian forest in the lower Course of Sdo Francisco River.

Oligonucleotideos Seqiiéncia 5° — 3’

N° de Produtos

N° de Fragmentos Porcentagem de

Amplificados polimérficos Polimorfismo

IDTO3 GTT TCG CTC C 6 6 100
IDTO6 GTG AGG CGTC 10 10 100
IDTO8 GGACCCAACC 6 6 100
IDTO09 CCCAAGGTCC 7 4 57,1
IDTI10 GGT GCG GGAA 8 6 75

IDT11 ACG GAT CCT G 9 8 88,8
IDT12 GAG GATCCCT 5 4 80

IDT14 GGCACT GAGG 7 7 100
IDT15 GGT CGGAGAA 7 7 100
IDT16 TCG GAC GTG A 5 4 80

IDT17 ACCTGGACAC 8 8 100
IDT18 GGA GGA GAGG 8 8 100

Total 12 - 86 74 -
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Tabela 2 — Similaridade genética (%) (abaixo da diagonal) e erro estimado (acima da diagonal) entre 18 individuos de Genipa
americana L pertencentes a um trecho de mata ciliar no Baixo Curso do Rio Sdo Francisco Sergipano.

Table 2 — Genetic similarity (%) (below diagonal) and estimated error (above diagonal) among 18 Genipa americana
L. individuals belonging to a stretch of riparian forest in the lower Course of Sdo Francisco River

Gl G2 G3 G4 G5 G6 G7 G8 G9 GI0O Gll  GI2 GI13 Gl4 GI5 Gl6  GI7 GlI8
Gl - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 003 003 0,03 003 0,03 003 0,02 0,03 0,03 0,03 0,02 0,02
G2 83,0 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 003 003 003 003 003 002 0,03 003 003 0,02 0,03
G3 75,0 76,0 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 003 0,02 0,03 0,03 0,03 0,02 0,02
G4 773 745 778 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 003 003 003 002 0,02 003 003 0,02 0,02
G5 70,6 75,0 81,6 729 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,02 0,03 003 0,03 0,02 0,02
G6 68,0 72,5 75,5 66,77 74,5 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 003 0,03 0,02 0,03
G7 72,5 80,4 73,1 68,0 78,8 80,0 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,02 0,03 0,03 0,03 0,02 0,03
G8 70,4 68,4 808 725 79,6 70,9 750 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,02 0,03 003 0,03 0,02 0,02
G9 70,4 71,4 74,1 66,0 732 709 782 82,1 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 003 0,03 0,03 0,03
Gl10 57,1 58,6 60,7 556 66,1 60,7 679 719 750 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,02 0,03
Gll 68,5 66,7 66,1 642 655 66,1 732 741 74,1 79,6 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,02 0,03
Gl2 614 62,7 62,1 600 644 649 719 759 789 81,5 83,6 - 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03 0,03
G13 442 41,1 426 365 404 51,0 47,3 46,6 51,8 52,8 64,7 604 - 0,03 0,02 0,03 0,02 0,02
Gl4 509 554 51,8 463 544 635 679 57,6 66,1 648 643 69,1 52,0 - 0,03 0,03 0,02 0,03
G15 50,0 60,0 564 48,1 56,1 593 63,6 56,7 679 66,7 632 709 453 63,5 - 0,03 0,03 0,03
Gl6 60,7 64,9 586 564 583 673 655 61,3 695 655 70,7 724 53,77 685 704 - 0,03 0,03
G17 40,0 42,1 41,1 37,7 39,0 46,3 48,2 42,6 52,6 509 509 52,6 34,6 500 58,0 574 - 0,03
G18 39,0 483 424 345 450 52,7 51,7 41,5 484 492 51,7 559 44,2 53,7 52,77 57,9 540 -
IAC* 40 7 49 36 43 42 35 48 47 55 41 44 8 52 3 4 6 2

* Identificagdo da drvore em campo.

8.000 -

Distancia geografica (m)

0,000 -

6.000 -

4.000 -

2,000

Distancia genética (%)

Figura 1—Relacao entre distincia genética e distancia geografica

(r=0,45; P=0,01) pelo teste de mantel com
10.000 permutacdes entre 18 individuos de Genipa
americana L. em populacao natural em trecho
do curso do rio Sao Francisco Sergipano.

Figure 1 — Relationship between genetic and geographic

distances (r = 0.45, P = 0.01) by Mantel test
with 10,000 permutations of 18 Genipa
americana L. individuals in a natural population
in a stretch of lower course of Sao Francisco
River.

100%

1,00

0,95

090 085 08 075 070 065 060 05 050 045

Similaridade de Jaccard (1908)

Figura 2 — Dendrograma de similaridade genética entre 18

individuos de Genipa americana L., em populacao
natural em trecho do curso do rio Sao Francisco
Sergipano, gerado pelo agrupamento UPGMA e
analise de bootstrap (%).

Figure 2 — Dendrogram of genetic similarity among 18 Genipa

americana L. individuals, in a natural population
in a stretch of lower Course of Sao Francisco River,
generated by UPGMA clustering and by bootstrap
analysis (%).
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Figura 3 — Analise de coordenadas principais (ACoP) para
18 individuos de Genipa americana L. em trecho
do curso do rio Sao Francisco Sergipano.

Figure 3 — Principal coordinate analysis (PCoA) for 18 Genipa
american L. individuals in a stretch of lower Course
of Sdo Francisco River.

4. DISCUSSAO

O alto grau de polimorfismo identificado entre os
individuos estudados representa a heterozigose para
esse marcador, o que pode contribuir para inferir sobre
a possivel diversidade encontrada na populacdo. Apesar
da variabilidade do nimero de bandas polimérficas
entre espécies, pode-se considerar que o valor obtido
(74) estd em concordancia com aqueles encontrados
em outras espécies nativas na literatura. Zimback et
al. (2004), analisando a diversidade genética com 10
sequéncias em Trichilia pallida Swartz, encontraram
72 fragmentos polimoérficos. Santana et al. (2008),
estudando a variabilidade genética de Enterolobium
contortisiliquum Vell. com 20 oligonucleotideos,
obtiveram 37 bandas polimorficas. Estopa et al. (2006)
identificaram na espécie Eremanthus erythropappus
MacLeish 56 fragmentos, utilizando 10 sequéncias.
Pereira et al. (2004) acharam em Bowdichia virgiloides
Kunth 43 bandas e em Hymenaea stignocarpa Mart.,
40 fragmentos polimérficos, utilizando seis e cinco
oligonucleotideos, respectivamente.

Os valores de bootstrap dos principais ramos
foram abaixo de 50% no filograma, obtido a partir do
coeficiente de similaridade de Jaccard (1908) e pelo
agrupamento hierarquico UPGMA, demonstrando que
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o aumento no nimero de bandas polimoérficas nessa
espécie deve ser considerado. O algoritmo bootstrap
pode revelar a consisténcia interna dos dados a partir
da sua reamostragem, sendo o valor da proporg¢ao
do bootstrap equivalente ao nivel de seguranca do
respectivo resultado.

Tanto por meio do método de agrupamento UPGMA
quanto pelo ACoP, foi possivel verificar aglomeracao
natural dos gendtipos em razdo da similaridade genética,
demonstrando a eficiéncia dos marcadores RAPD, o
que ratificou a variabilidade genética encontrada entre
os individuos deste estudo. O emprego de mais de
um método de agrupamento, em razdo das diferencas
na hierarquizacao, otimizag¢do e ordenacado dos grupos,
permite que a classificacdo deles se complemente em
funcdo dos critérios que cada técnica utiliza e impede
que inferéncias erroneas sejam adotadas na alocagao
de material dentro de determinado subgrupo de genétipos
(ARRIEL et al., 2006; SILVA et al., 2012).

Com base no agrupamento dos individuos e Sgm,
foi possivel encontrar sete pares de individuos de
jenipapo aparentados, resultado que pode ser possivel
em consequéncia do processo de fragmentacdo que
as florestas sofrem ao longo do tempo, principalmente
as que estdo localizadas ao longo do curso d’agua,
causando a diminui¢cdo do nimero de individuos da
populacgdo, o que pode ocasionar cruzamentos entre
arvores geneticamente préoximas.

A correlagdo encontrada no teste de Mantel (0,45;
P =0,01) sugere que esse conjunto de individuos de
jenipapo pode estar se diferenciando por um processo
aleatorio ou, ainda, indicar que esse grupo esta sofrendo
os efeitos da deriva genética, devido a fragmentacgao
e a diminui¢do do fluxo génico, como explicado por
Moura (2005) e Tele e Bastos (2009).

Santana et al. (2008), avaliando a diversidade genética
de oito individuos de Enterolobium contortisiliquum
na mesma area deste estudo, observaram que um par
de individuos apresentaram maior similaridade genética
(67%) e sugeriram que se devem priorizar os individuos
mais distintos geneticamente como matrizes fornecedoras
de sementes para recuperacdo de area ciliar. Porém, os
individuos similares poderiam também ser utilizados,
mas em regides diferentes. Do mesmo modo, tal sugestao
pode ser empregada na espécie G. americana como
estratégia de emprego dessas drvores como matrizes
fornecedoras de sementes.
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Botrel e Carvalho (2004) afirmaram que, para a
maximizag¢do das atividades de colheita de sementes,
é importante ter informacdes a respeito da
representatividade genética das matrizes da populagao.
Essas informagdes auxiliam na defini¢ao de estratégias,
ja que por consequéncia dos diversos fatores que
modificam o ecossistema, nas dreas de vegetacao
remanescente, hd alteragcdes nos processos ecolégicos
e genéticos das espécies que ali ocorrem (ESTOPA
etal., 20006).

No Estado de Sergipe, estudos genéticos sao muito
importantes para conhecimento da estrutura da
vegetacdo. Ha pouco tempo estido sendo desenvolvidos
trabalhos na caracterizagao da variabilidade genética
de individuos em populac¢des naturais no Estado, visando
a acOes ambientais de recuperacgio de dreas degradadas
(SANTANA et al., 2008; GOIS et al., 2009). Kageyama
e Gandara (2002) afirmaram que para a constitui¢ao
de uma nova populagdo em uma area degradada é
imprescindivel uma fonte de sementes de boa qualidade
genética.

O conhecimento da variabilidade genética dessas
populagdes que sofrem pressdo antrépica pode contribuir
para o desenvolvimento de um manejo adequado da
populacao florestal. Assim, com base no polimorfismo
e diversidade genética dos 18 individuos de G. americana,
pode-se inferir que estes podem ser combinados com
os outros 35 individuos restantes como matrizes
fornecedoras de sementes para producdo de mudas,
em consodrcio com um plano estratégico para plantio
em regides diferentes, para nao proporcionar encontro
entre individuos aparentados em uma mesma area.

Essa combinagao tem como alicerce o aumento
do tamanho da populagdo para composi¢ao de individuos,
visando a recuperacido de ambientes degradados e
promovendo, assim, boa sustentabilidade da futura
populacao.

Propde-se, contudo, desenvolver estudos genéticos
complementares com essa populagao, a fim de integrar
trabalhos como este e melhor esclarecer os eventos
que envolvem o processo de degradacao e sua estrutura
genética populacional.

5. CONCLUSOES

e O marcador RAPD é€ eficiente para a caracterizagdo
da diversidade genética entre individuos de Genipa
americana.
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e A similaridade média encontrada foi de 61,13%,
sendo sete pares de individuos (G11 e G12; G1 e G2;
G8eG5;G7eG5;G7eG8;G9e¢G8;eG11eG10)
considerados geneticamente semelhantes com base
no Sgm.

e Osindividuos avaliados podem ser utilizados
como matrizes porta-sementes para a producao de mudas
para fins de produciao e colheita de sementes, e uso
na recuperaciao de matas ciliares, priorizando-se os
mais divergentes geneticamente (G13, G4, G15, G16,
G17eG18).
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