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RESUMO

BARRERA SANCHEZ, Carlos Felipe, M.Sc., Universidadeederal de Vigosa,
dezembro de 200®iversidade entre e dentro de populacdes simuladaob
deriva genética. Orientador: Cosme Damido Cruz. Co-orientadores:rdPed
Crescéncio Souza Carneiro e Marcos Ribeiro Furtado.

O efeito da deriva genética sobre as populacbgsedaenos tamanhos tem sido
objeto de diversos estudos, apresentando efeitoe sabcomposicdo genética das
populagbes. A amostragem dos gametas ao acaso denpequenas populagdes com
perda de diversidade genética e fixacdo de aldkrg, consequiéncias de grande
significado para a conservacdo da diversidade genétdas espécies. A diversidade
genética € fundamental para que ocorra a evolugaselecdo natural atua entre as
variantes dentro das populacdes em relacdo a gdapsd ambiente, proporcionando
variacdo entre populacbes e, por fim, variacAoeeeBpécies. A manutencdo da
variabilidade genética em populacdes € a baserd®o@mcao de espécies e, portanto, a
descricdo e o estudo do efeito da deriva genétbeesas populacdes se tornam de
grande importancia. Deste modo, o objetivo desteatho foi analisar o efeito da deriva
genética sobre a diversidade genética de difergrupslacdes simuladas de diferentes
tamanhos. Para o estudo da diferenciacdo gendéiteoce entre populacdes sujeitas ao
efeito da deriva genética, foram simuladas 4000ulagpes originadas de marcas
moleculares co-dominantes. As amostras geradas foea20, 50, 100 e 200 individuos
com 100 subpopulagbes submetidas a 10 geracoesasalamento ao acaso com base
em 10 locos. As populacbes foram avaliadas por ndei® seguintes indices de
diversidade genética entre e dentro: Endogamiaterdiegosidade, Distancia Shannon
— Wiener (1978), indice de diversidade de Nei ()97a&dice de Fixacdo de Wright
(1951, 1978), Heterozigosidade de Weir (1996), &ealde variancia molecular
(AMOVA) de Excoffier, et al., (1992). Conclui-se g efeito da deriva genética
alterando a frequiéncia génica depende do tamanhpopalacdo. Quanto menor a
populagcdo, maiores sédo os efeitos da amostragadeneiados pelas estatisticagrG



Fst € @s7, que aumentam seu valor com 0 avan¢o das geraig@isando perda de

variagcdo genética dentro e aumento da divergérciétiga entre as populagdes.
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ABSTRACT

BARRERA SANCHEZ, Carlos Felipe, M.Sc., Universidadeederal de Vigosa,
December, 2008Diversity among and within populations under simuldaed
genetic drift. Orientador: Cosme Damido Cruz. Co-orientadores: rdPed
Crescéncio Souza Carneiro and Marcos Ribeiro Fortad

The effect of genetic drift on populations has beensubject of many studies due to
a reduction in the effective population size. Ityns@em that the case has only effect on
the genetic composition of populations. Meanwhdlaandom sampling of gametes in
small populations has significant consequencegh®iconservation of genetic diversity,
as the loss of genetic diversity and fixation délaks within the population. Genetic
diversity is fundamental to the evolution. The makwselection operates between the
variations within populations to adjust to the eamiment, providing variation among
populations and, finally, variation among speciguus, the higher the genetic variability
exists in the population, the greater the chantegmoitation by breeders in their work.
The maintenance of genetic variability in populasias the basis for the conservation of
species and hence the description and study offteet of genetic drift which appears
on it, is reason for the search. Thus, the reseairokd to analyze the effect of genetic
drift on the genetic diversity of different poputats. For that were generated and
analyzed data from the simulation of populationse ©f the key factors to evaluate the
effect of genetic drift is the size of populatidnse worked. To study and acquisition of
genetic differentiation within and between popwa$ under the effect of genetic drift,
4000 were simulated populations originated fromeauolar markers co-dominant. The
samples were generated, 20, 50, 100 and 200 indilgdwith 100 sub-populations
subjected to 10 generations of random mating witpreasis on 10 loci. The populations
were evaluated with different indices of genetiovedsity between and within:
heterozygosity and inbreeding, Distance Shannomen® (1978), Index of diversity of
Nei (1973), Index of Fixing Wright (1951, 1978), teezygosity for Weir (1996),
Analysis of molecular variance (AMOVA) of Excoffieet al., (1992). We conclude that
the effect of genetic drift by changing the geregérency depends on the size of the
population. The lower the population, most obviaus the effects of random sampling,
the statistics &r, Fstand @stincrease their value to the advancement of gelastia
result of loss of genetic variation within and giémdivergence among populations.
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1. INTRODUCAO

A variacdo genética das espécies cultivadas é nferiee reduzida pelos
programas de melhoramento. Para a conservacgao wengéio da biodiversidade, uma
opcdo é contar com colecbes de germoplasmas ratatéas de cada espécie.
Entretanto, nessas colecdes, a variacdo gendtiegieentemente reduzida em funcéo do
tamanho das amostras mantidas, geralmente redezidoncdo de custos, escassez de
area e mao de obra.

Em muitas espécies cultivadas, a variacdo genéticaopulacdo base é muito
limitada pelo pequeno tamanho populacional ou pelacdo. Portanto, as populacdes
apresentam pequeno numero de individuos ou peqiznanho efetivo, mostrando
niveis reduzidos de diversidade e levando a acoméeto da deriva genética (Moreira,
1999).

Em populagBes naturais, a distribuicdo da variggieetica € influenciada pelo
modo de reproducdo, sistema de acasalamento, tandmltpopulagdo, distribuicdo
geogréfica e forcas evolutivas. A mutacdo, a selegural, a migracdo e a deriva
genética sdo as forcas evolutivas que alteram pumimngénico da populagéo. Elas, em
geral, isoladamente, ndo alteram a estrutura @enétnas em conjunto atuam
compensando ou complementando uma a outra (Ha&r@idt, 1990).

A deriva genética refere-se as alteracfes aleatdaa frequiéncias alélicas de
uma populacdo devido ao tamanho da amostra, leveweltualmente a fixacdo ou a
perda do alelo. A medida que as subpopulacéesstandiam em freqiiéncias alélicas,
tomam-se também diferentes pelas freqiéncias gérasgj tendo em geral importantes
consequéncias. Ocorre reducgéo da variagdo genketinteo de uma pequena populagéo e
diferenciacédo entre as subpopulacdes. A amostragede levar ao aumento da
frequéncia de alelos deletérios, recessivos ou rimmes, trazendo graus prejuizos as



espécies. De maneira que uma amostra em partipatle ndo ser representativa da
populacéo de origem (Moreira, 1999).

Diferentes medidas biométricas tém sido propostatiieadas para o estudo da
diversidade genética, visando elucidar os efeitasddriva genética, quantificar ou
predizer o nivel de variagdo genética existenterdicar sua distribuicdo entre e ou,
dentro de populagdes ou espécies. O estudo daciefickestas metodologias €
fundamental para que se possa, em estudos fuadtosr a mais conveniente.

O conhecimento do padrdo de variagcdo genética enttentro de populactes
introduz o conceito de estrutura genética de pgpes Essa pode ser caracterizada a
partir do estudo de amostras de diferentes popegagiu mesmo de diferentes
subpopulacdes da mesma populacéo.

Técnicas de simulacdo desempenham papel impomangplicacdo genética e
no desenvolvimento de novos meétodos estatistio@sgralise da diversidade genética,
definindo processos da historia, comportamento teutesa populacional e, ainda,
tornando possivel a predicdo de frequéncias aselieste trabalho teve como objetivo
avaliar a variagdo genética dentro e entre popetasimuladas sob deriva genética e

avaliar a eficiéncia de métodos biométricos na tifieacao da diversidade genética.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1 Efeito Deriva Genética

A deriva genética refere-se as alteracdes nas émeifs alélicas de uma
populacdo devido ao tamanho da amostra. Desde sgas @lteracdes da frequéncia
alélica sejam cumulativas e relativamente permasersa deriva pode ocorrer nao
somente em populagcdes permanentemente pequenasamissn naquelas que ficam
pequenas sé periodicamente. Também pode ocorrequeasao pequenas desde sua
fundacéo, isto &, as constituidas por poucos imigsa ou fundadores, e que carregam
uma pequena por¢cdo de variacdo genética de umdapapumaior (Madsen et al.,
1999).

O efeito da deriva genética sobre as populacdesstdm objeto de diversos
estudos devido a diminuicdo do tamanho efetivo [ammnal, tendo como consequéncia
a perda da variacdo genética e a reducdo da hegwsimade. A perda de variacdo
genética resulta na reducado da habilidade das ppjed de se adaptarem a mudancas
ambientais, levando muitas espécies a atingiremlumitacdo evolutiva, tornando este
efeito muito importante em estudos de composica@tgsm de populacbes (Barret &
Kohn, 1991; Heldrick & Miller, 1992; Ellstrand & &m, 1993; Frankhan, 1996).

Quando uma amostra é adequada espera-se que énfregalélica estimada

(p), tendo-se por base o numero de ocorréncia de dadse genotipica na amostra,

reflete a frequéncia alélica da populacéo origipglde forma que se tenha:

E(P) =p

E(Q) =E(1-p)=1-E(P)=1-p=q



Entretanto, as varias amostras de uma populacéseapardo diferentes valores
de p, dado que a ocorréncia do alelo A podera ser féeedite magnitude nas varias
amostras.

Admitindo que numa populagdo original, de tamariho encontram-se in

gendtipos (AA), a(Aa) e i (aa), tem-se que:

f(my=p=21rt
2n
e
+
fla)=q=2 "
2n

Ao ser tomado, desta populacéo original, uma amadrtamanho n (n<N) e
admitido que ela seja originada do encontro entrg&@netas, dos quais n originaram
dos genitores femininos e os outros n, dos gesitorasculinos, tem-se que a relagao
genotipica esperada (RGe) na amostra seré:

RGe=[p+q]”

Na amostra, que tem n individuos e, portanto,l@ios a ocorréncia do alelo A
podera ser quantificada pela variavel x, de disitdo binomial, que assume os
seguintes valores: 0,1,2...,2n. Tendo x distribuicBinomial, verificam-se as
propriedades:

X =E(x) = 2np
V(X) = 2npq

Para uma particular amostra, a freqiéncia do &eera quantificada por meio
de:

p=— 0<p<)
2n



portanto,

A probabilidade de qug assuma um particular valor, por exemplo, igual2mk/

podera ser calculada por meio de:

~ k 2n! N -
P - | = =" k 1_ 2n-k
(p 2nj k!(2n —k)! Pr-p)

A variacdo esperada na frequéncia génica da pdmlaglo processo de

amostragem pode, entdo, ser quantificado por:

Ap=p-p
V(ap) = V(p-p) = %

Deve ser lembrado que n € o numero de individuogogalacédo original que
efetivamente contribuiram para a formacéo da amosmitas vezes o que se procura é
exatamente conhecer o valor do tamanho efetivoriestaa.

A subdivisdo de uma populacdo pode ser provocamacgqusas geograficas ou
ecologicas, sob condi¢cdes naturais, ou condicOeperixentais utilizando-se
acasalamentos controlados. Todas as subpopulagdesconjunto, constituem a
populacdo completa e cada subpopulacdo é uma “pagoepulacdo”, na qual as
frequéncias alélicas estédo sujeitas a deriva genéti

O efeito da deriva genética é inversamente propoati ao tamanho da
subpopulacéo (Ne). Isso significa que quanto natamanho da subpopulacdo, maior é

a probabilidade das frequéncias génicas da ameasttar proéximas daquelas da



populacdo de origem. A medida que a deriva genétamre, a variagdo entre as
populagbes aumenta de geracao a geragdo. Supanlexemplo, que algumas coldnias
tenham derivado de p=0,50 até p=0,55 (aproximademenmesmo numero tera
derivado de 0,50 a 0,45). Entre estas, algumaderasua frequiéncia génica aumentada
e, outras, diminuida com uma variancia de (0,58%2n, havendo, portanto, uma
expansao na gama de frequéncias génicas. Apds dgompo, a distribuicdo das
freqUéncias génicas sera tdo ampla que todascigfreias génicas possiveis entre 0 e 1
estardo igualmente representadas entre as popsilac@gumas destas atingirdo as
frequéncias 0 e 1. Quando p = 1 diz-se que o #ebstd fixado e a populagédo é
monomorfica, AA. Quando p = 0, o alela é que foi fixado. Entretanto, se um alelo foi
fixado, o outro ndo podera reaparecer, exceto p@r nova mutacdo ou atraves do fluxo
génico de outras populagdes (Futuyma, 2003).

O processo da deriva genética pode ser encarado gora flutuacdo aleatoria
na frequéncia alélica, levando, eventualmentexacfio ou a perda do alelo. O processo
ocorre em toda populacéo finita, mas é tanto négg&lo quando menor a populagédo. A
deriva genética apresenta algumas consequéncifgiea®, duas das quais merecem
énfase especial: a deriva genética resulta na p#edeariacdo genética dentro das
populacbes e na divergéncia genética entre elasyra, 2003). A fragmentacédo de
areas de floresta, pelo avanco da agricultura eutlas atividades antropicas, leva ao
isolamento de subpopulacdes e, consequientementerivia genética e a endogamia
(Robinson, 1998).

Trés importantes estudos, todos domsofila melanogastelque comprovam o0s
efeitos da deriva em pequenas populactes, fordimadas por Kerr & Wright (1954).
No primeiro, avaliaram 96 subpopulacdes constigi@a8 individuos tomados ao acaso
(quatro machos e quatro fémeas). Cada subpopulags&uia um gene para cerdas
‘forked’ e o seu alelo selvagem (normal), ambos ¢@qiéncia 0,5. Apos 16 geracdes
de cruzamentos aleatorios o0s alelos estavam segiegapenas em 26 das
subpopulagbes, sendo que o alelo ‘forked’ haviéixeglo em 29 e o selvagem em 41
das subpopulacdes. A taxa de fixagdo de ambossaddtancou equilibrio a partir da
guarta geracao em torno de 8,9%.

No segundo, Wright & Kerr (1954) estudaram a oséitado gendar em 108
subpopulagcbes dB. melanogastercada uma de tamanho 8 (quatro machos e quatro

fémeas), durante dez geracdes. Iniciando com usgiéncia génica de 0,50, uma
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aparente estabilidade na dispersdo das frequégérasas ocorreu na quarta geragao,
com uma taxa de fixacao de 22% para o tipo selvagBri% para o tipbar. Apds dez
geracOes, 95 subpopulacdes haviam fixado aleloageha e 3 o tipdbar, o que
demonstra que houve uma forte selecéo contra o lg@neNo terceiro, estudaram a
oscilacao dos genesistapediae spinelesem 113 subpopulacbes dessa mesma espécie,
sendo iguais ao estudo anterior o niumero de gesaede tamanho efetivo das
subpopulagdes. A frequiéncia média do gamstapediaoscilou de 0,50 na geracdo 1 a
0,3544 na geracgao 5, e nas ultimas trés geraciies|ié&ncia média foi de 0,4032. A
variancia alcancou 0,0235 na segunda geracdo wofluem torno deste valor nas
geracdes seguintes. Além da rapida estabilizacadistaibuicdo das frequéncias
génicas, os autores concluem que houve uma fodsso de selecdo contra os
homozigotos.

Para Shah et al., (2008), uma possivel explicagém g obtencdo de altos indices
de diferenciacdo genética entre populacded.deanaseja o fluxo génico e a deriva
genética, uma vez que a dispersdo de sementepélaees via edlica e por vertebrados.
A distancia genética de Néd) variou de 0,018 a 0,3514 o que sugeriu um aitel mie
diferenciacdo genética entre pares de populac@es. dignificativa diferenca genética
entre populacdes também foi detectada pela andbs@&MOVA. Pela andlise de
variancia molecular obteve-se estimativa @e= 0,5685, revelando que 56,85% da
variacdo foi atribuida a diversidade entre popwdagdo restante, 43,15%, a diversidade
dentro de populacdes. Entretanto, o fluxo génitinaslo (N, foi de 0,3558 individuos
por geracdo entre populacdes, considerado, segomdautores, baixo fluxo génico.
Portanto, pela limitada dispersdo de polens e semamntre populacdes, unidos aos
altos niveis de diferenciacdo genética entre pgpeks indica que o mais provavel é que
a deriva genética esteja afetando a estrutura igand¢ populacdes e ocasionando o
aumento da diferenciacdo entre populacdes da esgéom evidéncias de populagdes
peguenas e isoladas, a fragmentacéo do habitagpildacao original, levou os autores a
acreditar que a formacéo de entidades isoladag esw@r dificultando o fluxo génico
entre populacdes. Consequientemente, tais fatosvasam também a concluir que o
principal fator causador da perda da diversidadetiza dentro de entidades e do
aumento da diferenciacdo genética entre as entidpdpulacionais seja a deriva

genética.



Moraes & Carvalho (2003) estudaram a diferenciagiieética de populacdes de
Cryptocarya aschersoniandez, por meio da abordagem introduzida por Nei 8) %A
analise da diversidade génica em populacbes sdimhg. Observou-se que a
diversidade génica total (H, que é essencialmente a heterozigosidade esperatalo
as populagbes sdo agrupadas e de cruzamentosiakedid 0,552 e o coeficiente de
diferenciacdo génicaGgr) foi 0,340. Por sua vez, a diversidade génicardedas
populagbes (H = 0,365) foi responsavel por 66,12% da diversidgéaica total,
indicando a existéncia de uma maior variabilidaderr@ndo dentro das populacdes do
gue entre as mesmas.

A divergéncia obtida através das estimativasGde para as populacdes de
Cryptocarya aschersonianaugere a existéncia de deriva genética signifiaativde
efeitos de selecéo natural entre populacdes dexidato sido bastante superior ao valor
médio encontrado para espécies tropicais com sasteprodutivo alogamico, 11,8%.
(Loveless & Hamrick, 1987), o que pode ocorrer de\as baixas taxas de fluxo génico
entre as populagbes (Wright, 1965), conforme irgdioafeita por Moraes & Carvalho
(2003) para as mesmas populacdes analisadas. Qensemgente, estas populacdes
podem se enquadrar na situacdo em que a derivdicgesébrepujaria os efeitos do

fluxo génico (Moraes & Carvalho, 2003).

2.2 Propriedades de Populacdes Finitas

A estrutura populacional de uma espécie € defiidmo o conjunto de
caracteristicas genéticas e demogréficas resudtaldeacdo e das interacdes de varios
mecanismos evolutivos e ecoldgicos. Do ponto d ésoldgico, a estrutura genética €
caracterizada pela densidade populacional, natulezaelacdes entre os individuos e o
ambiente e as interacdes entre individuos e popesaiocais. Ja do ponto de vista
genético evolutivo, a estrutura genética é caraet@a pela variabilidade morfoldgica e
guantitativa existentes entre individuos, sistegmadutivo, padrées de fluxo génico e
estratégias adaptativas aos ambientes locais (idait987).

O teorema de Hardy-Weinberg, a base da teoria igangd evolucdo, presume
gue uma populagdo tem tamanho infinito e que tadosdividuos na populacdo se

acasalam aleatoriamente. Quando ocorrem desviospagmrgdes esperadas pelo
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Equilibrio de Hardy-Weinberg significa que algunmes ¢pressuposicdes foi violada e,
entdo, sdo propostos modelos alternativos paraificagdo das possiveis causas do
desvio. As principais alteragcdes nas frequénciégcas nas populagfes naturais podem
ser devidas a processos sistematicos como mutthg@o,génico (migracao) e selecao
natural ou processo dispersivo, como a deriva gen@talconer & Mackay, 1997).

Toda populacdo € uma entidade finita, por maiorsgje dessa forma, portanto,
0 maximo que se pode ter, em condi¢cdes naturases@ados proximos ao equilibrio.
Ademais os individuos de uma dada geracdo sao dasnde 2n gametas da geracao
precedente, e esses somente representam exatanmen&vatorio génico da populagéo
guando N é infinito. Conclui-se, pois, que 0s gamearregam apenas uma amostra do
reservatorio génico de uma populacao e, por istépesujeitos a erros de amostragem
guando n é finito. Os gametas, que transmitem gese@sa geracdo seguinte, carregam
a amostra de genes da geracao parental e se aanm@stfor suficientemente grande, as
frequéncias alélicas estardo sujeitas a modificagidre esta geracdo e a seguinte.
Quanto menor o tamanho da populagéo e, portarteapanho da amostra de gametas,
maior fica sendo a influéncia da variagdo devidanastragem.

O acasalamento ao acaso pode ser aplicado a asstenacasalamento onde
cada membro da populacdo tem a mesma probabildageoduzir descendentes e que
cada gameta feminino deve ter igual probabilidadesdr fertilizado por qualquer
gameta masculino (Alter et al., 2007). Entretamlificilmente isto deve ocorrer em
condi¢cdes naturais, pois sempre existe alguma fderselecédo ocorrendo. Preferéncias
de acasalamento tende a aumentar dramaticamemtpergio de homozigose (baixa
diversidade) na populacdo. Nos grupos em que priedomo comportamento de harém,
a maioria das fémeas sao fecundadas por um meslin@iun, e nas espécies territoriais
alguns machos contribuem com mais genes que osisleftasalamento randémico €
aquele que segue proporcionalmente as mesmasii@gsiée genes na populacéo.

O conhecimento da estrutura genética de populggdds ajudar na explicacao
da evolucdo da alta diversidade encontrada noct®gEguiarte et al., 1992). Varios
autores formularam a hipotese de que a alta ddesisi de espécies tropicais seria 0
produto de especiacdo nao adaptativa, resultantendegamia e deriva genética,
provocadas por baixas densidades de individuospeod#®os e autofecundacéo
predominante (Fedorov, 1966). Essa hipdtese, mamhecida como hipdtese de

Fedorov, tem uma clara relagcdo com a teoria ddibdaiinstavel de Wright (1932), em
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gue a subdivisdo de uma populacdo em demes pequen@ndo baixo fluxo génico
entre 0s mesmos, pode resultar em uma rapida mifeiiiio genética devido a deriva,

levando a uma eventual especiacdo simpatrica (BE®R).

2.3 Simulacdo de Dados Genéticos

Na genética sdo enfatizados temas relativos a gdm|ua heredabilidade e ao
melhoramento das espécies. Estudos genéticos ethegmolvem grande conjunto de
dados, compostos por variaveis (caracteristicasotifdnas, multicategoricas,
marcadores moleculares e, ou, geograficas) e ussdadxondmicas (espécies,
populacgdes, cultivares, familias, individuos et#.gomplexidade de um estudo genético
aumenta quando informacdes adicionais sobre a iesp@o requeridas, além de o
pesquisador ter que saber quais metodologias dseagénética estdo disponiveis e se
mostram mais adequadas. Também € comum a adogaodddos matematicos capazes
de caracterizar o fendbmeno biologico e, assim, @regtimativas de varios parametros
genéticos. Diante deste cenario, o0 uso da infoomapassou a ser ferramenta
imprescindivel ao processamento e gerenciamentadies.

A importancia da simulagdo ganhou grande espacoamobito cientifico.
Impulsionada pela informética, a simulacdo nao isetd apenas a modelos que
representam a entidade a ser investigada e simaanetodologia para avaliagao destes.
Técnicas de reamostragem e permutacdo e algurriralge sdo em esséncia processos
de simulacdo que em geral visam a estimacdo dempads e definicdbes de
distribuicdes. Em estudos de genética de populagdes o uso de marcadores,
frequentemente utiliza-se de métodos de reamostrpgea a estimacdo de parametros
genéticos populacionais e seus respectivos depaidso (Carlini et al., 2003).

Obviamente que o estudo de simulacdo somentetdfecguse solucdes analiticas
ndo existem ou o grau de dificuldades e o nUmenadéaveis envolvidas ndo permitem
a realizagdo de inferéncias adequadas sobre oeprablO uso da simulagédo deve ser
encarado pelos geneticistas e melhoristas comoalteraativa para a resolugéo de seus
problemas, deteccdo e comprovacdo de técnicasistetet mais eficientes,

comparagdes metodoldgicas entre outras (Ferrélfd)2
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A é&rea de simulacdo em genética permitiu a criag@onovos métodos e,
consequentementsoftwares com simuladores especificos e capazes de reabaados
didaticos e pesquisas, a exemplo do programa GENER&, 2006a), PowerMarker (Liu
& Muse, 2005) e GDA (Lewis & Zaykin, 2002).

2.4 Medidas de Diversidades Entre e Dentro de Po@agdes

A genética de populacdes descreve e analisa ac&argenética dentro e entre
populacbes a partir das frequiéncias alélicas etigécas. A interpretacdo desta variacdo
nos organismos tem como principio o Equilibrio dedy-Weinberg, o qual estabelece
gue nas populacdes panmiticas e na auséncia dasfenplutivas como migracao,
selecdo, deriva genética e mutacado, as frequéaldsas permanecem constantes de
geracdo em geracdo, o que permite predizer aséme@$ genotipicas a partir das
alélicas. Descrever a estrutura genética das pgjmgade organismos é um passo prévio
para entender quais forcas estdo envolvidas nagdmlddas mesmas.

Para que o0s geneticistas, ou os melhoristas, pos#anr sobre a variacao
genética das populacdes, diversas metodologianéeea de dados genéticos foram
desenvolvidas. Trata-se de um processo continuoeecgminha juntamente com o0s
avancos na area da biologia molecular e da infacendElas podem ser caracterizadas
pelo nivel de inferéncia a que se destinam, ou, sigatro e, ou, entre as unidades
taxondmicas.

E comum a utilizac&io de estatisticas descritivasastudos de populacées, pois
elas ddo uma idéia inicial do polimorfismo genétd®m uma populacdo. Parametros
como: numero de alelos por loco ou total, nimeraldbs efetivos, raros, exclusivos,
conteddo médio de informacdo polimérfica (PIC), engtigosidade observada e
esperada, coeficiente de fixacdo/endogamjiarigueza genotipica (indice Shannon-
Wiener), entre outras, sdo alguns dos descritores ajudam a caracterizar uma
populacéo.

Uma das medidas mais importantes para determinareasidade genética é a
heterozigosidade, que é uma medida geral da varipgé loco em uma populagao.
Imagine um loco no qual dois alelo& € a) estdo presentes na populacdo em que a

frequéncia d& ép, a freqiéncia da € g, a heterozigosidade € definida como a chance

11



de ser retirados dois alelos diferentes, se gdaagdos amostrados da populacdo (para
um loco). A chance de serem retiradas duas cogids &p’, e a chance de se retirar
duas copias da é g>. A chance total de se retirar duas copias gérid@sticas é

p? + ¢f. Assim, a chance de se retirar dois genes diesen1l menos a chance de retirar
dois alelos idénticos (Ridley, 2006), ou seja:

H=1-(p*+q°)

Em geral, uma populacdo pode conter varios alafosi® loco. Os diferentes
alelos podem ser distinguidos por numeros subscriRor exemplo, se uma populacdo
possui trés alelos, suas frequiéncias podem setasgoorps, Py, €ps pode-se simbolizar
a frequéncia da-ésimo alelo porp; (ondei possui tantos valores quantos alelos
existirem na populacéo) (Ridley, 2006). Nesta s#ioatem-se:

H=1- >'p?

2.4.1 indice de Diversidade - Heterozigose e Endagia

Procura-se, de modo geral quantificar a divergdgehética e o grau de fixacdo
dentro de uma populagdo por meio dos coeficienesemdogamia, heterozigose
esperada e observada e do conteddo médio de infaom@olimérfica (PIC). Varios
autores tém sugerido que a retencdo de heterosgeesmgbes sucessivas tem sido
proporcional a retencdo de heterozigose para arimaias caracteristicas de importancia
econbmica. Portanto, conhecendo a heterozigosesd¢euma estimativa da heterose
(Cruz, 2008).

Com base na genética, pode-se inferir que havetérdse quando houver
diferenca em frequéncia génica entre as populagdesvidas no cruzamento e o efeito
de dominancia entre alelos ndo for zero. Se queldassas situacfes deixarem de
existir, a heterose sera nula. Isso pode ser neaisdntendido se for considerado que as
populacdes, durante o processo de formacéo, pecer@ngeneticamente isoladas e sao
submetidas a pressdes de selecdo variaveis, taifitted quanto natural. Esse processo

resulta em alguma endogamia que, juntamente cdotum¢ao aleatoria na frequéncia
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génica, contribui para fixacdo de alguns homozmgoksses homozigotos produzidos
tanto podem ser de genes com efeitos indesejaveist@ de genes cuja combinacdo
heterozigotica produz resultados favoraveis (C2098).

Assim, parece muito pouco provavel que as difeseopulacdes tenham os
mesmos alelos indesejaveis fixados na forma horatiesy Isso seré tanto mais verdade
guanto mais distantes na origem e mais separafasiasnente forem as populacoes.
Dessa forma, ao se cruzarem populacdes difereateqrogénies terdo os efeitos
deletérios dos genes recessivos encobertos petws glbbminantes e maior taxa de
heterozigose (Cruz, 2008).

2.4.2 indice de Diversidade - Shannon-Wiener

A funcdo de Shannon-Wiener foi proposta para maedliversidade ou riqueza
de espécies em estudos de ecologia, sendo adegaradanalise de amostras coletadas
ao acaso em grandes comunidades (Brown, 1983)nt&ttelo considera a riqueza das
espécies, calculando o indice de diversidade, septado pelo nimero de espécies e a
equitabilidade na distribuicdo de individuos erdseespécies. A partir do célculo de
diversidade, pode-se isolar o componente equidiEoié e determinar o quanto a
diversidade encontrada para um determinado loderedida diversidade hipotética
maxima possivel para o0 mesmo (Jamhour & La2@@4. Também pode ser empregada
para medir a diversidade fenotipica ou genotipieautha populacdo. Define-se a

estatistica de Shannon-Wiener como:
C
H'=->"Piln(Pi)
i=1
E possivel calcular a variancia da estatisticaeh peguinte formula:

_2Rh (R){;F’iln(ﬂ)} -

Vv, =-

n 2n?
em que:
C: € 0 numero de classes genotipicas para um dedp |
P; é a frequiéncia do i-ésimo genotipo.

n o tamanho da amostra ou o numero de individageogulacdo i
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2.4.3EstatisticaH de Nei

Nei (1973) propdés um metodo que possibilita obtemedida do grau de
diferenciacdo genética entre pares de populacdés nietodo € baseado nas identidades
de dois genes escolhidos ao acaso dentro e enitdagdes e independente do nimero
de alelos. Este autor usou o conceito de hetersidigde (H) génica ou alélica para
guantificar a diversidade genética entre e dentes dinidades experimentais
(populacdes, subpopulacdes, etc.). Este métodopémde do padrdo de forcas
evolutivas tais como: mutacdo, selecdo e migragde. € aplicavel a qualquer
organismo, a qualquer sistema reprodutivo e a qealgivel de ploidia, desde que a
freqUiéncia génica possa ser determinada. Nei (188)a que tal método parece ser
necessario para uma analise rapida de uma graraietidpade de informacdes da
freqUéncia génica.

Considerando uma populagéo subdivididagesubpopulagdes, cofy sendo a
frequéncia do k-ésimo alelo, do j-ésimo loco, ®siima populacdo pode-se obter, para
estas subpopula¢cdes medidas de identidade gégied o complemento aritmético da
diversidade génica), da heterozigosidade e dasiiazte genética. Segundo Robinson
(1998) a equacdo de Nei pode ser aplicada a diéxeniveis da classificacdo
hierarquica, como populacdes dentro de uma regié@grgfica, subpopulacdes dentro de
populacgbes, individuos dentro de subpopulacfes,ustizando-se em cada caso, as
frequéncias alélicas.

Nei (1973, 1978) determinou que probabilidade @mtidade e n&o identidade

génica de dois genes escolhidos ao acaso € dadaJpgrz pi € H,=1-7,
k

respectivamente, sendo esta a identidade genétrdarod de subpopulacdo. A
probabilidade de nado identidade, H, portanto, éligto complemento aritmético da
identidade génica, o que é usualmente denominaddetierozigosidade. Nei (1973)
ressalta que este conceito, entretanto, ndo € rgmop para populacbes sob

acasalamentos direcionados.
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2.4.3.1 Medidas de Identidade Genética

A identidade genética na i-ésima subpopulacéo, paraarticular loco, é dada

por:

aj
—_ 2
Ji = z Pik
k=1
Sendo a j o numero de alelos no j-ésimo loco.

A identidade genética entre a i-ésima e a i"-ésintgpopulacdes é dada por:

a
Ji = z Pik Pi- jx
k=1

A partir destes valores podem ser estabelecidesgsntes estatisticas:

Identidade dentro de subpopulacdes
A identidade genética total dentro das subpopekgiara um loco, € dada por:

Sendo g o numero de populacdes

Identidade entre subpopulactes
A identidade genética total entre os pares decubacdes, para um loco, € dada

por:

e o valor médio é dado por:

‘]ST

9(g-J
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Identidade total das subpopulacdes

J :ZJi +§g: Zg:Jii’: Jo +2)g;

izl i
e o valor médio é denotado por:
J

J =Vt
Jr=—% =

g

Q |+

_ -1-
Jis +gT‘]ST

2.4.3.2 Medida de Heterozigosidade

Nei (1978) apresenta as expressdes para o calautbvdrsidade (comumente
denominada de heterozigosidade esperada) de unudapép. Para um unico loco, de

uma populacéo de acasalamento ao acaso, a hetssidaige € definida como:

aj
h, =1~ (z Pui j
k=1

Em que [ é frequiéncia do k-ésimo alelo, para o j-€simo lgee apresentg a

alelos.

Para multiplos locos, calcula-se a heterozigogidaédia de uma populacéo i

(H) que é a média aritmética dos valores de h doblies os locos, ou seja:

L
S

=

H, =

=

em que [ é estimativa de heterozigosidade no j-ésimo loéoéo numero de locos
amostrados.

Em uma populacdo em equilibrio de Hardy-Weinbergstamativah € igual a
proporcéo esperada de heterozigotos. Porém nogismyzs e, ou, situacdes em que a
proporcéo de heterozigotos nédo possa ser defioidf@rene as suposicdes de equilibrio,
a medida ndo deve ser chamada de heterozigosidiadkndo ser compreendida apenas
como uma medida de variabilidade genética e chamadiadice de heterogeneidade ou

diversidade genética (Torggler et al., 1995).
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Para uma subpopulacao, tem-se:
Hi=1-J Hi=1-4&

A partir destes valores podem ser estabelecidssgsntes estatisticas:

Heterozigosidade dentro de subpopulacdes

A heterozigose genética total dentro das subpopetagpara um loco, é dada

por:

Heterozigosidade entre subpopulacdes

A heterozigosidade genética total entre todos oespde subpopulagdes, para um

loco, é dada por:

i=1 i<l 2
e o0 valor médio é denotado por:
_ 2H _
Hsr = S—=1- Jsr
9(9-1)

Heterozigosidade total das subpopulactes

A heterozigosidade media total € dada por:
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Define-se a heterozigose média das subpopulaciesxymessao:

1 -1 _
Hi =5(1_J|s) +gT(1_‘]ST) =1-J;;

2.4.3.3 Medida de Diversidade

A diversidade genética (D entre a i-ésima e i"-esima subpopula¢fes € edtima
por:
_ _ Hi + Hi'
i i’ 2

Como se trata de diversidade, tem-se:
Di=0 e R = D
Diversidade dentro de subpopulages
Como L=0, tem-se

Dis =ZDii' = 0

Diversidade ente subpopulacdes

-1 _
DST =gTJ|s _JST € DST = DST = ‘]IS _‘]ST

Diversidade total das subpopulagdes
A diversidade total computa todas as populacédenétada por p e calculada

por meio de:
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2.4.3.4 Coeficiente de Diversidade Relativa Entrer@pos

A magnitude relativa da diferenciacéo entre subfagdes pode ser medida por:

G= % ou Ggqr=——
H ST H IT

A medida Gt é denominada de coeficiente de diversidade rel&ntre grupos,
varia entre 0 e 1 e expressa a proporcao da diaelsitotal explicada por diferencas
entre os grupos. Matematicamente, esta medida aquév estatistic&st de Wright.
Segundo Hartl & Clark (1997) a equacado de Nei mmteaplicada a diferentes niveis da
classificacdo hierarquica, como populagcbes denteo wna regido geografica,
subpopulacbes dentro de populagdes, individuosraledé subpopulagbes, etc.,
utilizando-se em cada caso as frequéncias aléoagspondentes da categoria em
guestao.

2.4.4 indices de Fixac&o — Estatistica F de Wright

Nos estudos genéticos de populacdes estruturadaght\d951, 1978) mostrou
gue a variacdo na frequéncia génica entre subpgjmdapode ser analisada pelos
indices de fixacdo ou pela estatistica F. Ele darasformula:

F=1-kr = (1- ks) (1- Fs1) 1)

Onde kr e Rsséo correlacdes entre duas unidades gaméticasa ffanaacao de
individuos relativos a populacéo total e relatigosubpopulacdes, respectivamente. O
Fst € a correlacdo da unido aleatoéria de dois gametasdia subpopulacdo. Segundo
Robinson (1998), Wright descreveu trés coeficierdesfixacdo aplicaveis a uma

populagdo com um nivel hierarquico de subdivisao:

Fir (ou F) — que mede o desvio das freqléncias genotipi@gsodulacdo em
relacdo ao equilibrio de Hardy-Weinberg. Essesidesesultam de cruzamentos nédo ao

acaso dentro da populacgéo (incluindo a endogami@mé@os os niveis} também € uma
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medida de correlacdo entre duas unidades gamétigasformam um zigoto na

populacéo (ou do conjunto de populagbes amostradas)

Fst (ou 6 - € o coeficiente de ancestria, representandmlapilidade de que
dois individuos, pertencentes a subpopulacdesedifes, possuam uma alelo idéntico
por descendéncia. Assinf € uma medida da correlagdo de gametas entre as
subpopulacdes. Neigel (2002) comenta que as etanatle kr sdo aplicaveis aos
modelos de ilhas, assumindo que uma populacdo pessainitas subpopulacdes, no
entanto, ndo ha sele¢cdo, mutacdo, migracdo ou fhéxico entre as mesmas. E tais
subpopulagdes ndo sdo afetadas pela distanciaafieagxistente entre elas;

Fis (ouf) — mede a fixagdo ao nivel de individuos, ou segde a probabilidade
de que os dois alelos de um loco presentes no mesindduo sejam idénticos por
descendéncia. Assinf, &€ também uma medida de correlagdo de gametas davido

endogamia dentro das subpopulacgdes.
Relacéo entre os indices de fixacdo
As estatisticas F, que expressam indices de fixapiiam redefinidas por

Cockerham (1973) e relacionadas com o coeficienee ehdogamia e de

coancestralidade, como descrito a seguir:

Fis = Fo-Fs - F-6 Fer = Fsi-Fs _6-f
1- FST 1-6 1- FIS 1-f
Fr = FIT-FIS _F_f
1- FIS 1-f
Onde:
F=hr
f=hs
0="Fsr

20



em que os indexadores I, S e T representam indigjdsubpopulacdes e populacdo

total, respectivamente.

Wright (1951) introduziu a seguinte equacao, comedida do grau de

diferenciacdo genética entre populagdes:

(2)

Onde f é a frequiéncia média de um dos alelos na populac@d, é a variancia na

freqiéncia de um dos alelos entre as populagdes.

Nei (1973) estendeu esta equacado para o caso diplosiblelos e chamou de

coeficiente de diferenciacdo génica. Este coefieiesta definido como:

GST = (HT-Hs)/HT (3)

Em que H é a média da diversidade genética dentro de ppjrdae H é a
média da diversidade genética na populacéo totabhs® diversidade genética se refere
a heterozigosidade esperada sob o Equilibrio dedy-feinberg. A diferenca
Dst = Hy-Hs € chamada de diversidade genética interpopuldcioRartanto,
G =D¢;/H; . Se na populagédo existem apenas dois alelos poy doequacéo (3) se
reduz a equagéao (2). Quando existem multiplos sl€&er tem o mesmo significado que
Fst. Originalmente, Gr foi interpretado como uma medida de diversidadetiea para
um grande numero de loci, mas esta também podeoseputada para cada loco
separadamente (Nei, 1977).

Nei (1977) mostra que as estatistitasle Wright podem ser definidas como
razdes entre estatisticas H, ao invés de corredagitee unidades gaméticas. Os indices
de fixacdo de Wright (1978) medem a relagéo entret@rozigosidade observada e a
esperada em uma populacdo de cruzamentos aleatéoi®rme as expectativas do

Equilibrio de Hardy-Weinberg.
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Estas definicbes, segundo Nei (1977), sdo indepeesialo nimero de alelos

envolvidos e da atuacao da selecao natural. Nastetem-se:

_Hg—-H Diversidade genética ou Heterozigosidade) dentro
Fis = H — subpopulagbes em relagdo a diversidade genéticaraglsp entre
s subpopulacdes.
E = H; —Hg Diversidade genéticiou Heterozigosiade entie subpopulacdes e
ST~ H, ' relacdo a diversidade genética esperada na populated
F o= H; -H Diversidade genética (ou Heterozigosidade) dentre
T H — > subpopulacdes em relacdo a diversidade genéticaragsp na
T populacao total.
em que:

Ht: correspondem a diversidade genética (ou hetarsizigde) na populacéo total, dada
por:

Sendo

Pj a frequéncia do alelo k, do loco j, na subpopwacdV o tamanho relativo
da i-ésima populacdo. Quando se compara populag@®s 0 mesmo numero de
individuos, ou se desconhece a proporcionalidadendigiduos entre as populacoes,

considera-se Wi=1/g para todo i.

Hs: correspondem a diversidade genética (ou hetarsizigde) esperada entre

subpopulagdes, dada por:

i=1 k=

g aj
1S e
=1

Ho: correspondem a diversidade genética (ou hetarsizigde) observada dentro de

subpopulagodes.
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H, =ivvlpuik =iVViHoi

j=1 i=1
Em que
Pk € a frequéncia heterozigoteA\ em relacdo ao loco j na populagéo i.

A teoria da estatistick de Wright é baseada na pressuposicdo de que as
populacdes sao infinitamente grandes. Se nao dhigtegénico entre as populacdes e a
freqUiéncia génica inicial € a mesma para toda®pslacdes, o valor désna t-essima

geracao é dada por:

t
1 -t/2N
=1-|1-—| = 1-
Fst 1( ZNJ 1-€

em que: n € o tamanho da subpopulagéo e t é o nldeageracoes.

Os indices de fixagdo sdo, portanto, indices dgalitiacdo genética porque eles
permitem uma comparacdo objetiva de todos os sfeidouma populacdo estruturada
em subpopulacdes (Hartl & Clark, 1997).

Uma importante consequiéncia em populacdes estdatsieam subpopulacdes é a
reducdo na propor¢cdo meédia de gendtipos heterosigetativos ao esperado em uma
populacdo sob acasalamento ao acaso (Hartl & C1&&7). Este fato esta relacionado
com o estabelecimento de uma nova populacédo pgrauwos fundadores originais que
contém somente uma pequena fracdo da variagddagetwdtl da populacéo parental. O
efeito fundador é o estabelecimento de uma novalagfio por um pequeno nimero de
fundadores. Eventos fundadores ocorrem, e sao tearaclos como eventos de
amostragem populacional. Uma populacdo pode seedésnte de um pequeno numero
de individuos ancestrais por duas possiveis radoest pequeno namero de individuos
pode colonizar um local previamente desabitadospalas espécies e estes fundadores
possuem uma amostra limitada da variacdo genéfjcaima populagdo que esta
estabelecida em uma area pode variar em tamanéfejto do fundador ocorre, entéo,
guando a populacdo passa por um “gargalo de garrafaqual apenas uns poucos
individuos sobrevivem, e, mais tarde, ela se expam/amente, quando o periodo

favoravel retorna. A chance de dois individuosradtis aleatoriamente da populacgéo,
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serem ambo#\A é %% em geral, a chance de se retikahomozigotos idénticos é
(V. A populacgéo fundadora seria homozigota tambémyusoela é constituida dé

homozigotosAA ouN homozigotosa, e a chance total de homozigosidade é, portanto:

Chance de homozigosidade p{' + (¢O)"]

Entretanto, eventos fundadores ndo séo eficiertigsaducao de uma populagéo
geneticamente monomorfica. A chance de uma populagddadora ser homozigota
depende do numero de fundadores e das frequérimgsag. Se ha menor variagcdo e

poucos fundadores, a chance de homozigosidadeog (Radlley, 2006).

2.4.5 Heterozigosidade — Weir (1996)

Uma medida simples da variacdo em uma populacduérdgidade observada de
heterozigotos para um unico loco e para todosas|aconsiderada em média. Portanto,
guando se estuda varias populacdes em relacatoasagdes genéticas de varios locos
pode-se formular varias questdes a respeito dastliaele entre estas populacdes e, em
caso afirmativo, havera indicativo de que elasocegtdssando por algum tipo de
diferenciacdo. Também se pode questionar se etgehigosidade varia de loco para
loco e, em caso afirmativo, entende-se que, enoxéotos, os alelos estdo sujeitos a
pressdo de selecdo resultando em variacfGes alélicgenotipicas. Adicionalmente, a
analise simultanea destes dois fatores, locos ellgges, possibilitam estudos de
interacdo de grande interesse no contexto genético.

Para fazer andlise da heterozigose, adotam-se @stagstégias basicas. A
primeira relaciona-se a obtencdo dos valores médideterozigose para locos e
populacdes, suas respectivas variancias e testeipd@eses ou intervalos de confianca.
A segunda se fundamenta na analise de varianciaotemcdo de componentes de
variancia com significado bioldgico que quantificanvariacdo da heterozigose entre
populacdes, entre locos e da interagdo locos xlappes.

Para andlise de variancia dos valores que repeesemtheterozigose da populagéo

sdo obtidas as seguintes somas de quadrados:

24



* Soma de quadrados de populagdes

1 g
SQP=—Yy"'X?-C
QP={ XX
Sendo,
X2
NLg

* Soma de quadrados de individuos/populactes

SQI/P = 1291 ix X?
L& EN TNE

* Soma de quadrados de locos
SQL= LZL“ X2 —
Ng = !

» Soma de quadrados de locos x populacao

1 g L 1 g
SQLP==>" > X7 -——> X?~- sz +C
N LN 9=

i=1 =1 i=1

* Soma de quadrados de locos x individuos/populacdes

SQUIIPI=Y D Y XE 13 DXE X YXE i X

i=1 =1 I= i=1  j=1
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O quadro de analise de variancia é apresentadgua:se

FV GL oM E(QM)
Populacdes (Pop.) g-1 QMP of,, +Loi +No? +LNo?
Ind./Pop. g(N-1) QMI g”Z/p + Laf/p
Locos L-1 QML Jlizlp + Na;I +y
Locos x Pop. (g-1)(L-1) QMLP g—nzlp + Ng'sl
Locos x Ind./Pop. g(N-1)(L-1) QMR g—”2/p
=13 (H, -

L-17" "

2.4.6 Analise Molecular de Variancia - AMOVA

Excoffier et al., (1992) formularam uma nova metod@ de andlise da
distribuicdo da variabilidade genética entre e medas populacdes pela andlise de
variancia molecular (AMOVA). Neste método, a mattezdistancia entre todos os pares
de haplétipos (gendtipos) € utilizada em um esqueteaandlise de variancia
hierarquizada produzindo estimativas de componemtesvaridncia analogas as
estatisticas F de Wright.

Alguns autores ja haviam tentado traduzir as infm®es do DNA, haplétipos,
utilizando endonucleases de restricdo em estinsatigamagnitude de uma subdivisao
populacional intraespecifica. Lynch & Milligan ()9estudando filogenia de alguns
hapldtipos, estimaram a diversidade por varianaEeotidica por diferentes processos
amostrais. Takahata & Palumbi (1985) computaramagib da diversidade nucleotidica
devido as diferencas genéticas interpopulacionfimeeam analogia com as estimativas
de Nei (1973) e com o coeficiente de diferenciag@oética (Gr). Ambos os métodos
envolveram transformacdes nado lineares da informawdginal em estimativas da
diversidade genética (Excoffier et al., 1992).

Excoffier et al., (1992), na tentativa de obter unmetodologia mais generalizada,
gue ndo dependesse de pressuposicoes especifijapam traduzir as informacgdes
moleculares, como a identificacdo de haplotipoky pso de enzimas de restricdo, para
a estimacdo da magnitude da subdivisdo populacioma@especifica. Estes autores
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propuseram uma extensao dos trabalhos de Cockdd®f) em que uma correlacéo
alélica entre demes é usada para comparar umaserddi diversidade haplotipica.
Usando o fato de que uma convencional soma de apgeslide uma analise de variancia
pode ser escrita como uma soma de quadrados deserngids entre pares de
observacdes, Excoffier et al., (1992) construiramawanalise de variancia molecular
hierarquica diretamente a partir de uma matrizgleslrados das distancias entre todos
os pares de hapldtipos (genotipos). Esta analiseatdi@ncia hierarquizada produz
estimativas de componentes de variancia analogastatssticas F de Wright.

Para os autores, estava bem claro que o novo méidd® uma vantagem
adicional, varias pressuposicdes diferentes padesar impostas no processo de
diferenciacdo haplotipica e cada uma seria tradueid uma matriz de diferenca de
distancias, e que ndo mudaria a estrutura da an@litermo haplotipo, empregado neste
contexto, refere-se a combinagcdo de sitios de foagidio presente em alguma area
definida do genoma. No caso de marcadores molesutemminantes, o haplétipo de um
individuo é geralmente representado por um vetar galor 1, se a banda homadloga
estiver presente e 0, caso contrario.

Portanto, a analise de variancia molecular (AMOWA)ma metodologia capaz
de estudar a diversidade entre populacfes a parttados moleculares e também de
testar hipoteses a respeito de tal diferenciacém ariedade de dados moleculares tais
como informacdes de marcadores dominantes ou cadates e dados de seqiéncia,
pode ser analisada usando este método (Excoffédr, é992).

AMOVA estuda qualquer tipo de dados molecularesiestados em um vetor p
de variavel Booliana, ou seja, uma matriz 1xn darida por uns ou zeros, sendo que 1
gue indica a presenca de um marcador e 0 sua ausent marcador poderia ser uma
base de nucleotideo, uma seqiiéncia basica, umdragrde restricdo ou um evento de
mutacional (Excoffier et al., 1992).

Para dois haplétipos j e k, os vetores contendofasmacdes de 4 marcadores
moleculares, poderiam ser representados por:

— N M <
E E E €&
p=[t 10 1
p.=[0 1 1 0]
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Para realizar a AMOVA ¢é necessério, inicialmenteJcular a distancia
euclidiana entre pares de vetores (ou pares dedudis) subtraindo o vetor Booliano de
um haplotipo de outro, de acordo com a férmulja (m). A disténcia euclidiana € um
escalar que expressa a menor distancia entre dsi®sindividuos. Normalmente,

calculam-se os quadrados das distancias euclidporaseio da expressao:
djzk =(P; =P)"W(p; —py)

em que W € uma matriz de pesos atribuidos a céolanacdo molecular. Geralmente
estes pesos sdo estabelecidos a partir de infoemagd@bre mudancas moleculares
localizadas em diferentes posices numa sequUéncianuma arvore filogenética
(Excoffier, et al., 1992). Na falta de informac&ebre estes pesos, utiliza-se uma matriz
de identidade.

Para andlise da diversidade entre e dentro de qgjmd pela metodologia
proposta por Excoffier, et al., (1992) deve-seciaimente, calcular a matriz de
dissimilaridade, cujos elementos sdo os quadrda®slistancias euclidianas entre pares
de acessos, denotada pof. [Esta matriz é, entdo, particionada agrupando as
informacdes de pares de haplétipos dentro de cabpopulacdo. Assim, a matriz

origina I¥ pode ser apresentada das seguintes formas:

D]
D? =[T] ou D? = -]

Obtencao de somas de quadrados

Soma de quadrados das distancias — total

1
SQT=—T
TN
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Soma de quadrados das distancias — dentro de sulbggijes

g fl
SQD= D
= 2N,

Soma de quadrado das distancias — entre subpopegaco
SQE = SQT - SQD

Esquema da analise de variancia

De posse dos valores de somas de quadrados élestéd® quadro de analise
de variancia molecular (AMOVA) conforme descriteeguir. Os valores das esperancas
dos quadrados meédios sdo obtidos considerando udelonale dois fatores de
classificacdo em que as medidas de dissimilaridstie estabelecidas a partir das

informacdes das variacdes entre e dentro de sulggd®s, ou seja:
Yij=Hn+E+ D

em que:
Yii: medida da dissimilaridade entre pares de indoddj) numa subpopulacéo i.
k. constante
E;: efeito da subpopulacéo i

Dj: efeito da dissimilaridade entre o par de indie&ljuna subpopulagéo i.

Esquema da andlise de variancia molecular (AMO\tAN dados agrupados em dois

niveis hierarquicos

Fonte de Variacao GL SQ QM E(QM)
Entre Populacées g-1 SQE QME g? +ng?
Dentro Populacbes N-g SQD QMD o;
Total N-1 SQT - o’f_
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em que n representa o numero meédio de haplétipasteados por populagdo. Com

amostras de tamanhos desiguais,abtido por:

N
N_IZW

g-1

n

onde N é o numero de individuos ou haplétipos da i-ésioi@populacao.
Estimacdo de componentes de variancia

Os estimadores dos componentes de variancia quessam as diferenciacoes

entre e dentro de subpopulagdes séo obtidos pordeei
65 =QMD

&SZQME;QMD

Associacao entre componente de variancia e estaitats ®

As estatisticas obtidas pela AMOVA, denominada%edtatisticasd ”, refletem
a correlacdo da diversidade de haplétipos em difeseniveis da subdivisdo hierarquica.
Para o caso em que se consideram dois niveis duigés, (populacdes e individuos ou
haplétipos avaliados).

Assim, o coeficiente de correlacdo entre haplotiposostrados aleatoriamente

entre populacdes, € dado por:

Cov(Y;,Y;)
r= q)ST I
JVYOV(Y,)
logo,
A2
® =—5 , que e uma medida da diversidade relativa ergr@papulactes
Oy
avaliadas.
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Testes estatisticos dos componentes de variancidas estatisticasp

A significancia dos componenteg e @, pode ser testada pela permutagdo de

hapl6tipos entre populactes, através de procedimmdnhdamentados em permutagéo

dos dados. Dois tipos de permutacfes sdo realizhidogrimeiro, para estabelecimento
da nulidade dos componenteg e o2, todos os dados de cada informagdo molecular

sao permutados, independentemente das populagfies@ertencem. No segundo teste,
admite-se ser verdadeira a divisdo da populacasutipopulacdes, e testa-se apenas a
existéncia de variabilidade dentro das subpoputacBeste caso, a permutacdo dos

dados deve ocorrer apenas dentro de subpopulagdes.
Teste de Hipoétese

Uma estatistica® pode ser tratada como instrumento de avaliacaonde
hipétese sobre o nivel de diferenciacio de umalagio; por exemplo, estatistié®
associada a®sr pode ser tratada como ferramenta para testar @tesgp sobre
diferenciacdo da populacdo em seus componentegbgemulacdes. As hipbteses que
usam a distribuicdo nula dos componentes de varipgdem ser testadas; se a variacao
das subpopulacbes nao difere significativamentaigftibuicdo nula da variacdo da
populacdo, a hipétese que esses subpopulacéesfa@maladas da populacdo original
seria rejeitada.

A permutacdo é feita diretamente na matriz de nmi@a (),
alterando-se as posicdes dos elementos de lintdes ecolunas correspondentes. A
permutacdo pode se dar em toda a matriz, semgdistie subespaco de regides ou de
subpopula¢cfes, ou admitir que a subdivisdo em esg& ou, em subpopulacdes é
verdadeira. Nestes casos, a permutacdo deve odemo dos subespacos apropriados

da matriz.
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2.5 Diversidade Genética

A existéncia de variagdo genética € fator fundaalepara que ocorra a
evolucdo. A selecdo natural atua entre as variatgego das populacdes em relacdo a
adaptacdo ao ambiente, proporcionando variacde pofyulacdes e, por fim, variagdo
entre espécies (Torggler et al.,, 1995). Desta forquanto maior a variabilidade
genética existente na populacdo, maiores sdo shasces de perpetuagdo. A
manutencdo da variabilidade genética em populaébes base da conservacdo de
especies (Yeeh et al., 1996) e, portanto, sua igésce distribuicdo sdo fundamentais
para o estabelecimento de préaticas conservacienedémente efetivas.

O padréo espacial ou a estrutura da diversidadétigardentro de populagdes é
um componente importante dos processos genétidoggmms e evolucionarios de
populacbes naturais de plantas (Epperson, 1990)destruicdo de habitats e a
consequente fragmentacdo de populacdes naturasmp@tarretar uma limitacado
evolutiva para as espécies que os compdem, depdoda de variabilidade genética e a
consequente reducdo na capacidade de adaptacdodasgas ambientais (Barret &
Kohn, 1991). A fragmentacdo de habitats pode lévperda de variacdo genética por
duas vias: i) a redugcdo do tamanho populacionalcgaegargalos genéticos, dado que
os individuos remanescentes contém apenas umanzequ®stra do conjunto génico
original e; ii) como conseqliéncia, a pequena pgaonlaemanescente, caso permaneca
isolada por muitas geracoes, tera continua perdadeties devido a deriva genética. O
gargalo contribui para a perda de alelos, espeergkndos raros e isto € mais efetivo do
gue a perda de heterozigosidade (Barret & Kohnll@®arlesworth & Charlesworth,
1987).

A variabilidade € introduzida continuamente nasupegdes por mutacdo ou
migracdo de individuos de outras populacbes e didzemor deriva genética, por
endocruzamentos e, no caso de genes neutros, p@a parte dos tipos de selecéo
natural (Cole, 2003). O padrdo espacial ou a estda diversidade genética dentro de
populagbes € um componente importante dos procegsogtico-ecologicos e

evolucionéarios de populacdes naturais de plantaonbecimento da estrutura genética

32



espacial pode melhorar a eficiéncia da amostragemmaximizar a diversidade génica
ou minimizar os cruzamentos endogamicos (Eppef€$0).

Nei (1977, 1987) mostrou que a diversidade genétcpopulacéo total poderia
ser partida em seus componentes de diversidaddiggemdra e inter populacional,
guando a mesma fosse definida como a heteroziglesidaperada sob Equilibrio de
Hardy-Weinberg (EHW). Hamrick & Murawski (1991) rafiam que as espécies que
mantém populagdes com alta densidade demografiesseagam maiores niveis de
diversidade genética do que as de baixa densidagdeentando a probabilidade de
ocorrerem mutacdes e a incorporacdo de novos alatopopulacdes. Estudos efetuados
por Cornuet & Luikart (1996) e Piry et al., (1999seiam-se no principio de que
populacbes que experimentaram uma recente redugdcsed tamanho efetivo
populacional exibem reducdo do numero de alelos ae ddrersidade génica
(heterozigosidade esperada pelas proporgdes de BBSNIpcos polimorficos.

A estrutura genética de populacdes vegetais étaefle interagbes de varios
processos evolutivos bem como fragmentacdo de atsibisolamento populacional,
mutacdo, deriva genética, sistema de acasalamBuato, génico, sele¢cdo, e ainda,
incluindo um longo tempo de historia evolutiva (Bleaal., 2008)

Farina et al., (2004) avaliaram os efeitos da frexgiagdo sobre a estrutura e a
diversidade genética de populacdes @eorisia speciosa Populacbes naturais de
diferentes tamanhos, situadas em quatro fragmdioiestais na regido de Bauru, SP,
foram estudadas por oito locos isoenzimaticos. detese que a diversidade genética
presente nas populacbes @especiose superior a média estimada para as espécies
arboreas. A heterozigosidade observdtia),(a diversidade géniclé), a porcentagem
de locos polimérficosRIC 95%), o nimero médio de alelos por locd§ € o nimero
efetivo de alelos por locd\@) foram de 0,252, 0,344, 2,38 e 1,97, respectivéeneys
consequéncias genéticas da fragmentacdo obsemaslgmpulacdes foram: a perda de
alelos raros, a fixacdo de alelos e as oscilacletdaias das frequéncias alélicas. A
diferenciacdo genética entre populacdes foi tamdléan(ks= 0,273), refletindo que as
populacbes estdo isoladas nos fragmentos. O indiédio de fixacdo dentro das
populagbes (&= 0,140) foi menor que o indice médio de fixacdtinemlo para o
conjunto das populacgdes (F = 0,375), indicandoidssias proporc¢des do Equilibrio de

Hardy-Weinberg, combinados com efeitos da deriveetea.
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Gusson et al.,, (2005), usando marcadores isoenzosatcaracterizaram 0s
niveis de diversidade e estrutura genética espaeialma espécie arbdrea de alta
densidade populaciondschweilera ovataem duas populacdes naturais, Camarugipe e
Itaparica, trabalhando com 60 individuos adultos @ada populacdo, na Floresta
Tropical Atlantica do Estado da Bahia-Brasil. Aatisidade genética intrapopulacional
foi caracterizada pelas freqiiéncias alélicas, ndrmédio de alelos por locdA),
porcentagem de locos polimorficos (PIC), hetercgidade observaddi6), diversidade
génica esperada segundo o modelo de equilibrioaddyHWeinberg fe) e indices de
fixagdo de Wright (F). Os resultados com os paréoeeavaliados indicaram que a
maior parte da diversidade genética encontra-sebdila dentro das populaces.

Espécies que mantém populacdes com alta densidadegdafica apresentam
maiores niveis de diversidade genética do que asate densidade, aumentando a
probabilidade de ocorrerem mutagdes e a incorporde&novos alelos nas populagdes.
Os gradientes de variagdo das frequéncias aléwésngo de uma distancia geografica
ocorrem freqientemente em resposta a gradienteerstaib, podendo a agdo aleatéria
da deriva provocar o isolamento por distancia, gaghaja envolvimento de qualquer
fator seletivo no processo (Gusson et al., 2005).

Trabalhos comEremanthus erythropappullacLeish, uma arvore de grande
importancia ecolégica e econdmica, de ocorrénciasuiodo Estado de Minas Gerais
foram realizados por Abjaud et al., (2006), conbfetivo de caracterizar a variabilidade
genética intra e interpopulacional, de duas popesgaturais localizadas no sul de
Minas Gerais, por meio do marcador molecular RARB.populacdo | (Aiuruoca) 50
individuos foram coletados, porém 25 individuosaforamostrados num gradiente de
1289 a 1385 m, sendo considerada subpopulacdaiiu@da |) e, os demais individuos
de 1415 a 1578 m, subpopulacao Il (Aiuruoca Il)basilocalizadas a uma distancia de
1260 m. Esta amostragem teve como objetivo avaliefluéncia da altitude sobre a
variabilidade genética. Na populacéo Il (S&o Tome ldetras), distanciada a 37 km de
Aiuruoca, 25 individuos foram amostrados. Para daaa areas de estudo o principal
fator considerado durante a amostragem foi a |palenizacdo entre as arvores e uma
distdncia minima de 100m entre as mesmas, visang@ntly uma melhor
representatividade da variabilidade genética (Abgtal., 2006).

Abjaud et al., (2006) encontraram, para populag@ds. erythropappusvalores

de variacdo genética segundo o indice de Shanapresentaram que as estimativas de
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fluxo génico ndo sao suficientes para contrapafeisos da deriva genética, que muitas
vezes é gerada pelo isolamento das populacdesisati@vido a fragmentacdo. Segundo
Hartl e Clark (1997), quando o fluxo génico entopydacOes excede quatro migrantes
por geracdo, ocorre a homogeneizagcdo dos alelos estas, que funcionam como
popula¢cdes panmiticas. Para as subpopulacfesdesAiuruoca a estimativa do fluxo
foi de 3,38; ja entre as popula¢des de Aiuruocd® ®mé das Letras esta estimativa
foi de 2,79. Estes resultados indicam uma relacéie @ fluxo génico e a distancia
geogréfica das popula¢des. As subpopulacdes | @ellAiuruoca por estarem
distanciadas uma da outra por apenas 1260 m, apaesm® uma maior taxa de fluxo
génico, o que era de se esperar. Porém, avaliandsta taxa entre as subpopulacdes de
Aiuruoca e a populacdo de Sdo Tomé das Letras,faidobservada uma diferenca
consideravel entre os valores obtidos, emboras getaulacdes estejam distanciadas
aproximadamente em 37 km.

Oliveira et al., (2006) estudaram a diversidadeétiea de duas populacdes
naturais e de um reflorestamento@hesalpinia echinaté_am.), Pau-brasil, na Estacéo
Ecolégica do Tapacura, PE, mediante a analiseo®eética de isoenzimas. Segundo
estes autores, a importancia das informacfes solastrutura genética populacional
desta espécie, remanescente protegida, esta ctmsman a estratégia de conservacao
da mesma. Isto porque, atualmente, existem poesasvias, com pequeno namero de
individuos e em éreas limitadas. As populacGesnfoidentificadas como: Mata do
Camucim (CAM), Mata do Tord (TOR) e reflorestamefREF). Avaliaram-se 0s
seguintes parametros genéticos populacionais: rex@ alélica, heterozigosidade,
indice de fixacdo de Wright e divergéncia genétleatro e entre as populacdes. As
freqUéncias alélicas variaram de 0,05 a 1,00 exstq@opulacdes, ou seja, variou desde a
completa fixacdo, para o alelo A em um sistemaneditz¢o nas populacdes REF e TOR,
até frequéncias muito baixas (0,05) para o alelenB outro sistema enzimatico na
populacdo TOR. O numero médio de alelos por locmwade 2,0 a 2,6 entre as trés
populacoes.

Os valores de heterozigosidade observadg) (e esperadaH) para as
populacdes d€. echinatavariaram de 0,073 a 0,475 e 0,286 a 0,468, respeatinte.

A populacdo CAM apresentou maior heterozigosidatie({,475) e a populacdo REF
(Ho=0,073) apresentou a maior homozigosidade. A pgpaalala Mata do Camucim

apresentou diversidade genética (0,475) superiomédias encontradas em outras
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espécies arboreas (0,149) (Hamrick & Godt, 199@ue indica que esta populacdo
apresenta alto nivel de diversidade genética. ¥alquroximos a este tém sido
encontrados em populacdes naturais de outras esp&eintos (1994) encontrou o valor
de 0,451 para heterozigosidade em populacédo nateBduhinia forficataLink. Bawa
(1992) encontraram heterozigosidade média de (z@82opulacdo d&temonoporus
oblongifolius

Oliveira et al., (2006) comentam que os altos sivde diversidade genética
observados ert. echinata,para as populacbes de CAM e TGfRp explicados pela
ampla distribuicdo geografica da espécie. E, adbheterozigosidade na populacdo de
reflorestamento pode ser explicada pelo fato demnguecasidao da coleta de sementes
para formacédo de mudas que deram origem a estdagépua amostragem tenha sido
feita em poucas arvores, ocasionando baixa repegsetiade da variabilidade total da
populagdo original. Estes autores comentam, aigde, € possivel que muitas das
sementes tenham sido originadas de autofecundagémramento entre parentes. Estes
dois argumentos levariam, portanto, a reducao dabiBdade genética na populacéo de
reflorestamento, ou por efeito de amostragem oo patema de acasalamento da
populacéo inicial.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1 Material

Para quantificar os efeitos da deriva genética gmapnada pela subdivisdo de
uma populacdo, foram simuladas 4000 subpopulac@surda espécie diploide,
originadas a partir de uma populacdo base simuli@dtamanho grande, gerada por
acasalamentos ao acaso, com frequiéncia génica.de 0,

A partir da populacdo base, simularam-se 10 gesad@e acasalamentos ao
acaso, com 100 subpopulacdes por geracdo. Essdacimufoi feita com quatro
tamanhos populacionais diferentes os quais sej@n5@, 100 a 200 individuos por
subpopulacdo. Em todas as subpopulacbes foramsaahas 10 locos. Todas as

simulagdes foram feitas por meio do programa Gea&x308.6.0.

a. O acasalamento é restrito a membros da mesma ulbpap.

b. As geracdes sao distintas e ndo se sobrepdem.

c. O numero de individuos que se acasalam em cadapuibgédo € o mesmo em
todas as subpopulacdes e geracoes.

d. Dentro de cada subpopulagdo, os acasalamentos cséacaso, incluindo
autofecundacao em quantidade aleatoria.

e. N&o ha selecdo em nenhum estagio.

f. N&o ha mutacgéao.

Para entender melhor as consequiéncias do procegsersivo e divisdo da
populacéo, considere a populacao idealizada (Figu@omo uma populacdo original
(base) de tamanho grande (infinito) na qual o dsasmto € casualizado e que é

subdividida em um numero grande de subpopula¢bedinbagens, cada uma de
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tamanho n, que permanece constante de geracaggragio. A subdivisdo pode surgir
de causas geograficas ou ecoldgicas em populagiesis ou de um programa de
acasalamento controlado em cativeiro ou laboratéfimdas as subpopulacdes em
conjunto constituem a populacdo base e cada linmag@ma populacdo pequena na

gual as frequéncias alélicas estdo sujeitas ardépe

Geragéo ‘ Populacéo Base (ps) ‘
0 e |
Gametas 2n 2n 2n 2n 20 eeeeeens on
1 Individuos n n n n n n
Reprodutores | | | | | |
Gametas  2n 2n 2n 2n 20 e on
) Vo
Individuos n n n n n n
Reprodutores

Figura 1- Populacéo idealizada

No diagrama considera-se que a populacao basediddivem varias amostras
(ou linhas) ao longo do tempo. Em cada geracacsteque 2n gametas de uma amostra
se unem para gerar os n individuos da proxima subpgéo. Admite-se que a
freqUiéncia alélica na populacao original sej&m e que a frequéncia do alelo A na

amostra (ou linha) j na subpopulacéo t seja dadqi)jp@u simplesmentg, .

As seguintes analises poderéao ser feitas:

Andlise da subpopulacdo 1
Com ja visto anteriormente tem-se:

P9
2n

E(fjjl) =E(p,) =p, V(ﬁjl) =V(p,) =

Andlise da subpopulacéo 2
A esperanca matematica da frequéncia génica daopulacdo 2, em relacdo a

subpopulacéo 1 é dada por:
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Ez(ﬁjz) =E,(p,) =P,

Entretanto € interessante que a referéncia sejapalagdo original e ndo a
antecessora. Assim, deve-se quantificar a espemat@natica da freqtiéncia génica da

subpopulacéo 2, em relacao a populacao originabtdda por:
ElEz(fjjz) =EE,(p,) =E,(p,) =P,

A variancia da frequiéncia génica na subpopulagéid&a por:

V(ﬁjz) =V(p,) = Ez[ﬁz -E, ([32)]2: E, (Az ~P )2

Em relacdo a populacao original € esperado que:
V(Iaz) = ElEz(Az ~Po )2 = ElEZ[(ij - 731) + (fjl ~Po )]2

=EE, [0, ~B.) + 2EE,(B, - B.)B: —po )|+ EEP, ~p. )T

Para obteV(p,) deve-se investigar cada termo da expressédo antassim, tem-se:

L oAy 1 .1-p, 1
ElEZ[(pz_pl)] =%[p po V(pl] p(an)( Ej

¢ 2E1E2[(f)2 - ﬁl)(ﬁl ~P, )] =0

(1-p,)
2n

Voltando a expressao original, pode-se concluir que

V(p,) = —p"(lz; Po) [(1—%) +1}

Andlise da subpopulacéo t

* ElEz[(lal P, )]2 =El[( ~Po )] =V(p,) = Poi="Po)

A esperanca matematica da frequiéncia génica daopulacdo t, em relacédo a
populacéo original é dada por:
El...Et(f)jt) =p,
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Pode-se deduzir que:

V(fj )= M (1_ijt_l +[1_ijt_2 + +(1_ijl +1
t 2n 2n 2n 2n

V(p,) = PoCPo) {1‘(1’ 20 } - po(l-po){l—(l-z—lnj }

logo

2n 1/ 2n

t
|im(1—ij
tee 2N

V(Pi_o) = P py)

Sabendo que

tem-se:

Observe que, a variancia da freqliéncia génica aanfmvezes em relacédo a
existente na subpopulagéo inicial. Também se ctangtae o valor ¢§1-p,) corresponde
a exatamente a variancia da frequéncia génica emomjinto de amostras em que o
aleloA foi fixado em plinhas (ou amostras) e o aleldoi fixado em g linhas.

Nas populacdes simuladas o niamero de individuossquacasalam para dar
origem a proxima geracao € constante e igual a todas as amostras e em todas as
subpopulagbes. Portanto, considerou-se que em sabpopulacdo as frequéncias
génicas estavam sujeitas ao processo de derivdigengs frequéncias génicas nas
amostras terdo um valor médio igual ao encontral@apulacdo-base, @ estardo
distribuidas em torno dessa média, com a varigno@2N. Portanto, a magnitude da
mudanga na frequéncia génica resultante do procesgmersivo, devido a re-
amostragem em uma geracdo, pode ser expressa,rmostde sua variancia® =
Po0o/2N. Esta variancia expressa a mudanca esperadgualquer subpopulacdo. Seu
efeito € uma dispersdo das frequéncias génicase eatr subpopulacdes. As
subpopulacgdes tornam-se diferentes em freqiénniasgg&mbora a média na populacéo

como um todo permaneca constante.
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3.2 Informacgdes do Conjunto de Dados

A caracterizagdo dos individuos ocorreu de foroma @ descricdo genotipica de
cada um foi representada por cédigos numéricognrdtivos dos alelos que eles
possuem. Na existéncia de dois aleloseAA, em um loco qualquer, os gendtipos
homozigotos foram descritos por 11, e 22 e os gesheterozigotos descritos por 12.
Uma amostra do arquivo de dados gerado estd atadaena Tabela 1. Para cada

tamanho populacional e cada uma das dez geragbgerddo um arquivo de dados.

Todo o processo de simulagdo e codificacdo inie dados foi realizado pelo
programa GENES verséo 2008.6.0.

Tabela 1-Amostra do arquivo de dados gerado pelo prograBf&HES vs 2008.6.0.

Subpopulacdo  Ind. 1 5 Loco (j) 9 10
1 1 11 12 11 22
2
1 20 11 22 11 12
2 1 12 12 12 22
2 20 12 12 22 11
100 1 12 12 11 22
2 :
100 20 12 11 22 12
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3.3 Analises de Diversidade Genética

Inferiu-se sobre a estrutura e diversidade genéticaivel intra e inter-populacional

por meio das seguintes técnicas biométricas.

I. Endogamia e Heterozigosidade.

[I. Distancia Shannon — Wiener (1978).

l1l. indice de diversidade de Nei (1973).

IV. indice de Fixacdo de Wright (1951, 1978).
V. Heterozigosidade de Weir (1996).

VI. Analise de variancia molecular (AMOVA) de Exéef et al., (1992).

Diferentes parametros foram empregados para gigcantiio conteudo de
informacdo de cada populagéo e, assim, caractexidarersidade genética em relacao

ao efeito da deriva genética, conforme as seguméskdas:

a. Frequéncia alélica:
A frequéncia alélica foi estimada a partir de o&ocia das diferentes classes
genotipicas. Assim, denominando a ocorréncia deohigotos na populacédo dg @ de

heterozigotos dejntem-se:

2nii + _ Z _nij
pi = f(A)=— ="
2n

Sendoa o numero de alelos apresentados pelo loco estuglado nimero total de

individuos da populacéo.
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b. Heterozigose observada

0

HO — =1 j#1
n
c. Heterozigose esperada
He=1->" pi®

=1

d. Contetdo médio de informacao polimorfica (PIC)

Plczl—i pi’ —Zalzalpizpj2
i=1

i,j=1(i#))

O valor do PIC fornece uma estimativa do podecrifisnatério do marcador
por considerar ndo somente 0 niamero de alelosqoar, Imas também a frequéncia
relativa desses alelos. De maneira geral, os \wldeePIC sdo inferiores aos obtidos

para a heterozigosidade.
e. Coeficiente de endogamia
Estima-se o coeficiente médio de endogamia da po@alpor meio de:

F :1—E
Ho
Ho: frequéncia de heterozigotos numa populagcdo supestanem equilibrio de

Hardy-Weinberg.

He: frequéncia de heterozigotos numa populacdo suged@asalamento entre
aparentados (dada por 2pg-@uando se consideram apenas dois alelos por loco
ee=pgF).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Distribuicéo das Frequéncias Génicas

Os resultados demonstram uma reducdo na amplitalevatiacdo nas
freqUiéncias génicas com o incremento de numeradieiduos por populagéo, o qual é
mais representativo na subpopulacdo com tamanhoO NFxjura 2). Todas as
subpopulagbes iniciam com frequéncia de 0,5. Aptasese flutuacdes muito
irregulares variando de 0 a 1, enquanto as popegaconstituidas por mais individuos
apresentam uma flutuacao perto da meia. Fica claeoas frequéncias génicas com
influéncia da deriva genética se comportaram deonmwegular em qualquer populacao

fazendo sua previsao praticamente impossivel.

Nas subpopulac¢des constituidas por N=20 indivicdims®rvou-se que 30% dos
locos (2, 3, 4) apresentam fixacdo dos alelos cotmamscorrer das dez geracdes de
acasalamento ao acaso. Enquanto 70% dos locosratinffequéncias alélicas muito
proximas de 0 ou 1, com padrdo de distribuicdoctaristicos das figuras 2 e 3. Isso
indica que populagdes naturais fragmentadas irgergrentar estes efeitos em todos os
seus locos genéticos, com fragmentos pequenodofideriva genética mais intensa
do que fragmentos maiores (Frankham et al., 2008).

44



m Fraqg. m hédia. N:20
fis)

Geraglo

Figura 2- Oscilacdo ao acaso das freqiiéncias alélicas ersulifibpulacdes, cada uma com 20
individuos simulados por 10 geracfes de acasalanaerdcaso.

A Figura 2 caracteriza o fato de que a fixacdo od@meca imediatamente e
alguma dispersdo das frequéncias génicas ocores,aqtie qualquer linha tenha
probabilidade de atingir a fixacdo. Falconer & MagcK1997) citam que, uma vez que
as amostras populacionais estejam sob acasalanansisaso (populagdo panmitica) e
em Equilibrio de Hardy-Weinberg, as frequiénciasgénmédias em uma geracdo serao
as mesmas que na geragao anterior, ao longo @af@qiéncias génicas e genotipicas
médias serdo as do equilibrio, mas com um poucdistercdo ao redor delas. No
entanto, ndo é isso o que ocorre. O equilibrionpinfiico de Hardy-Weinberg pode ser
instdvel uma vez que a deriva genética ocorre faitoe da deriva fazem com que as
freqiéncias génicas flutuem em todas as direcOss.géhes sdo aleatoriamente
amostrados para produzir a proxima geracéao, fazemaioque, em longo prazo, um dos
alelos eventualmente, seja fixado ou perdido.

Em alguns locos, as frequéncias génicas alcancéimies de O ou 1, em
algumas geracgodes (Figura 3). Nesta figura, ficareior evidéncia a primeira e a Ultima
geracao de acasalamento ao acaso onde, no picindara geracdo (vermelho), cerca

de 5 amostras (21-16) possuem frequéncias entBeed®47. Na Ultima geracdo de
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acasalamento ao acaso (azul), cerca de 2 amospakapionais possuem frequéncias de
0.95.

W Geragdo m Geragio 10 mm Outras geragées
Hum.Obs

Y

21
12,2000
167004
146208
125000
wms
53000 |
gzo00
41008

zoooa

Distribuigio

Figura 3- Frequéncia do alelo (A), com tamanho N=20, ao donlg dez geracdes de

acasalamentos ao acaso.

Existem limites para a diferenciacdo entre as 8nligasionada pelo processo
dispersivo. A frequéncia génica ndo pode ser mudédélm dos limites de 0 a 1 e,
eventualmente, cada linha ira atingir um dessegemQuando um alelo particular
atingir a frequéncia de 1 diz-se que ele foi fixatguela linha, quando atingir a
frequéncia de 0, sera perdido. Uma vez fixado to @&en uma linha, neste ponto, os
individuos de uma linha séo, entdo, geneticameléeaticos, com respeito aquele loco.
(Falconer & Mackay, 1997)

Nas subpopulagdes com cinqlenta individuos, ndoefaontrada nenhuma
frequéncia alélica préxima de 0 ou 1. Entretanbseovou-se que os locos apresentaram
amplitude das frequiéncias génicas de 0,15 a 0,®ngo de todas as geragles (Figuras
4 e 5). Observou-se que nao ha oscilacdes brussasedjiiéncias génicas, ao ponto de
se distanciarem tanto da média e acontecer fixdg&aoalelos, como o observado nas

subpopulac¢des de 20 individuos.
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Figura 4- Deriva genética ao acaso de dois alelos. Tamawmipalgcional N=50 em dez
geracdes de acasalamento ao acaso.

m Geragdo m Geragio 10 mm Outras geragées
Hum.Obs

-

42
37700
zz.5000
203008
251004
21
16.7008
1250008

53000 |

44008

a o5 A5 2 25 3 25 4 g5 5 A5 6 L= — Fa B B4 Aa oa 1

Distribuigio
Figura 5- Frequéncia do alelo (A), com tamanho N=50, ao domig dez geracbes de

acasalamentos ao acaso.
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Para estabelecer com quantas geracfes comecatacacdixacdo dos alelos em
populagcbes constituidas por 50 individuos, se afatmma simulacdo durante quarenta
geracdes de acasalamento ao acaso. O primeiradeafioacdo € que ocorreu com 26
geracdes (Figura 6), ilustrando claramente queri@adgenética € maior em pequenas
populacdes.

m Freqg. m Midia.
A

041 232 4567 29 1011212141516 17181920 2122 23 2420 2627 2820 2031 3233 2435 36 37 32 3040

Figura 6- Deriva genética ao acaso de dois alelos. Tamanpolgmonal N=50 em quarenta

geracgOes de acasalamento ao acaso.

Ridley (2006) cita que existem duas fases do psacdspersivo. Durante a fase
inicial, as frequéncias génicas estdo se distadoiao valor inicial (Figura 6). Essa
conduz a uma segunda fase, estacionaria, que ogoaredo as freqléncias génicas
estdo uniformemente espalhadas sobre a extensé® antdois limites, e todas as
freqUéncias génicas, exceto os dois limites, sé@lnigente provaveis.

As populagces com 100 e 200 individuos amostradés apresentaram frequéncias

alélicas préximas de 0 ou 1. Observou-se que aslagies apresentaram freqiiéncias alélicas
muito préximas da média 0,5 ao longo de todas @xges (Figura 7, 8, 9 e 10).
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Figura 7- Deriva genética ao acaso de dois alelos. Tamanpalgmonal N=100 em dez
geracdes de acasalamento ao acaso.
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Figura 8- Frequéncia do alelo (A), com tamanho N=100, aegdode dez geragbes de

acasalamentos ao acaso.
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Figura 9- Deriva genética ao acaso de dois alelos. Tamanpalgmonal N=200 em dez
geracdes de acasalamento ao acaso.
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Figura 10- Frequéncia do alelo (A), com tamanho N=200, angtode dez geracbes de

acasalamentos ao acaso.

Comparando-se a populacdo constituida de vinteithabs na segunda geracao
(Figura 2) e a populagéo de duzentos individuosiéeama geracédo (Figura 9), pode-se
determinar que a amplitude da frequéncia apresargalhs populacdes se equivale. A

deriva para a homozigosidade é mais rapida em wpalag;do pequena, porém, em
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qualquer populacao de tamanho finito, na ausémciautacdo, a homozigosidade sera o
resultado final. Ridley (2006) comenta que se aufagdo é grande, as freqUéncias
génicas ficardo constantes de geracdo a geracadreg@iéncias genotipicas também
serdo constantes, nas propor¢cdes de Hardy-Weindergaso de um Unico loco génico,
com dois alelos seletivamente neutros A e a, oltbgioi de Hardy-Weinberg supbe a
auséncia de deriva genética em3pq e § mas em populacées menores como no caso
das populagbes de 20 individuos, as frequénciagagmpodem flutuar em todas as
direcdes.

Portanto, com o passar do tempo, a deriva gen&dcaom que a estrutura
genética da populacédo seja direcionada para a hgostdade em um loco uma vez que
as frequéncias alélicas tendem a valores extreAM@snostragem aleatOria pode fazer
com que mudem as frequéncias génicas do alelo Anrddeterminado gene A/a, com

mesma probabilidade de diminuir ou de aumentare gy@racdes (Ridley, 2006).

4.2 Diversidade Genética em Nivel Intrapopulacional

4.2.1 indice de Diversidade - Endogamia e Heterozige

Como esperado, a deriva genética causou perdasvesidade genética nas
populagbes simuladas (Figura 11). A perda da doas genética ou da
heterozigosidade foi mais rapida nas populac6esorasnconcordando com Wright
(1932 e 1951), quem afirmo que a deriva genéticatace de forma mais rapida dentro
de pequenas populacdes. Os resultados mostraranenzegeducdo dos valores de
heterozigose observadéld) apdés 10 geracgdes, indicando aumento da frequéecia
homozigotos a expensas dos heterozigotos (Fal@&Muackay, 1997). Nas populagcbes
de 20 individuos as amplitudes lde foram (0,493 — 0,417) enquanto as populacdes de
200 individuos (0,500 - 0,475) no transcurso das ghkracOes (Tabela 2), ratificando
gue a diversidade genética dentro de uma populzad® ser quantificada por meio dos
parametros de heterozigose esper&ti) ¢ observadaHo) gracas a oscilacdo genética

resultante do processo de acasalamento associadmanho da populacéo.
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Tabela 2 Heterozigose observada, das medias de dez lotoee geracoes.

Geracoes N=20 N=50 N=100 N=200

1 0,49345 0,50212  0,4958 0,5006
2 0,48535 0,49051 0,49884  0,49476
3 0,477 0,48309  0,4878  0,490905
4 0,4798  0,47479  0,4812 0,486335
5 0,45705 0,46455 0,47528 0,48304
6 0,4495 0,45802 0,46976 0,482305
7 0,4393  0,45293 0,46652 0,477605
8 0,43025 0,44635 0,46836 0,472005
9 0,43295 0,4474  0,46866  0,47407
10 0,41765 0,447 0,46712 0,4756

Teixeira et al., (2007) observaram, em seus estudae os valores da

heterozigosidade observada variaram de 0,133 &,0¢b% heterozigosidade esperada

variou de 0,170 a 0,810 em seis locos de duas pegympulacdes constituidas por 6 e

11 arvores délymenaea stigonocarp&inco locos apresentaram excesso significativo

de homozigotos em comparacdo ao esperado pelo ondéeEquilibrio de Hardy-

Weinberg. Estes resultados decorem, possivelmdatefeito da deriva genética sobre

as populacdes em estudo.

0,.55
05 ————"
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1 2 3 4 5 6 8 9 10
Geragobes

Figura 11- Heterozigose observada, das médias de dez lataee geracoes.
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A Heterozigose esperada em todas as populacée$@2@00, 200) apresenta
desvios do equilibrio de HW elnco, suas freqiiéncias genotipicas ndo sdo mais as
frequéncias de Hardy-Weinberg (HW) apropriadas exjiféncia génica original ou
média (Figura 12)Resultados similares foram encontrados por Luikarl., 1999 e
Barker et al., 2001, trabalhando com marcadoredoooinantes, onde detectarem déficit
global de heterozigotos em todos os loci analisgdfesto Wahlund, P <0,001) como
resultado de congregar as mostras de individuodifdeentes grupos com déficit de
heterozigotos. Tal desvio pode ser devido a ocomémle alelos nulos ou nao
amplificado, vicios de grupamento de alelos, efddaocestrutura de amostragem (efeito
Wahlund).

Como se trata de populagbes simuladas sabe-sa qaesa do desvio do HW
seja originado por efeito Wahlund onde a relacadidé entre frequiéncias alélicas e
genotipicas, embora se mantenham bem dentro descagapulacdo, separadamente,
ndo se mantém caso estas sejam consideradas amtoacpmo uma Unica populacgéo.
Neste caso, haverd aumento da frequiéncia de homwoziga populacdo. Em outras
palavras, quando a populagédo é dividida em graisddasdos, o isolamento ndo tera
efeito evolutivo, pois somente havera alteracadmagiéncias genotipicas, mas ndo das
frequéncias génicas. (Wahlund, 1928).
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Figura 12- Heterozigose esperada, de trés geracdes ematezdm populacdes de tamanho 20.

Pode-se concluir com base nos resultados, gparametros de heterozigosidade

observada e heterozigosidade esperada sdo adequad@osjuantificar a diversidade
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genética dentro de uma populacéo, mas para apaeseafeito da deriva genética seria
preciso muitas geracdes de acasalamento ao acagmpellacdes de tamanho acima de
50 individuos.

4.2.2 indice de Diversidade - Shannon-Wiener

O indice de Shannon-Wiener é a medida do nivelnderteza ao predizer
corretamente a espécie a que pertence o proxinnidnd coletado em uma amostra.
Mais precisamente, o indice de diversidddeShannon-Wiener (H’) tem sido utilizado
para expressar a biocenose numa expressdao numeéricastabelecer uma
interdependéncia entre a uniformidade de um sistemseu numero de espécies
(riqueza). Também, tem sido empregado especificeme&m estudos genéticos
(Holcomb et al.,, 1977 e Picoli et al., 2004) comedida de diversidade dentro da
populacdo e se assemelha a um indice de riquezdigiea. O valor maximo de H’
(H'méx) ocorre quando se tem frequéncias genoBpigaais no loco e pode ser
definido como H'max = log (nc), em que nc € o nlmee classes genotipicas
observadas. Assim, os valores de H’ se distribuenmtervalo de O a log (nc). Quando
se deseja que H'méax seja igual a unidade (1), nanse seu valor dividindo-o por
log(nc).

Vale ressaltar a importancia de indices genotipipdacipalmente em estudos
de melhoramento de plantas. A sele¢éo artificiz aliretamente no organismo ao nivel
genotipico, portanto, medidas de diversidade gémiem sempre sdo capazes de
contabilizar e discernir a variabilidade genotipérdare ou dentro de populacfes. Para
um determinado loco, duas populacdes podem tereasas frequéncias alélicas, mas
possuirem diferentes arranjos genotipicos (Hedtigk}1).

A estatistica H' Shannon-Wiener, em todas asagfes avaliadas foi ineficiente
em detectar a diferenciagdo genética dentro daslggjes proporcionada pela deriva
genética em 10 geragdes. Para tamanho igual avdpiomédio das 100 populacbes de
H na primeira geracdo foi 0,968 sendo reduzidoap@B853 depois das sucessivas
geracOes. Resultados similares foram determinadoa ps diferentes tamanhos

populacionais (Tabela 3).
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Tabela 3 Valores médios da estatistica Shannon-Wien&r @&l 100 populacdes para 10 locos,

obtidas em diferentes tamanhos de populacdes agdget, 5 e 10.

Ind./pop. Geracgao 1 Geracgao 5 Geracao 10
N=20 0,968 0,916 0,853
N=50 1,028 0,990 0,913
N=100 1,011 0,992 0,937
N=200 1,034 1,001 0,992

A estatistica H' n&o apresenta diferencas entrevaleres ao se avaliar

isoladamente cada loco nas 100 populagdes, istteveeao fato que um loco separado

ndo consegue expressar o efeito da deriva gersétiza as frequiéncias genotipicas. Isto

se pode observar nos valores de dez populacde®pa@atro tamanhos populacionais

(Tabela 4).

Tabela 4- Estatistica (H Shannon-Wiener para um loco obtida

diferentes tamanhos populacionais nas gerac6d91 e

em 10 popekcgob

N=20 N=50 N=100 N=200
Populacdes Geracgfes
1 10 1 10 1 10 1 10
1 1,029 0,823 1,019 1,018 1,032 0,943 1,026 0,821
2 1,029 0,974 0,961 0,915 1,046 1,039 1,044 0,998
3 1,048 0,673 1,072 1,013 1,029 1,004 1,048 1,023
4 1,039 0,791 1,029 0,974 1,020 1,027 1,038 0,997
5 0,823 0,948 1,045 1,013 1,032 1,017 1,041 0,994
6 1,096 1,010 1,039 0,946 1,004 0,908 1,016 1,023
7 1,029 0,943 1,025 1,023 0,967 0,928 1,027 1,063
8 0,801 1,048 0,997 1,029 1,011 1,025 1,048 1,029
9 1,080 0,791 0,987 1,006 1,031 0,999 1,010 1,0008
10 0,937 0,845 0,989 1,029 1,024 1,046 1,041 1,017

A ineficiéncia da estatistica H' para diferenciammpulacdes de deriva genética

pode ser causada pela especialidade da mesmaegtai® adequada para analise de
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amostras coletadas ao acaso em grandes populagiesderando a riqueza das
espécies representada pelo nimero de gendtiposéB&Zar, 1984).

Neste trabalho, com dados simulados sob um modsitnddo a avaliacdo dos
efeitos da deriva genética, por meio do uso ddistita de Shannon-Wiener os valores
obtidos foram pequenos. Entretanto, na literatungomtram-se estimativas bem
elevadas. Para ilustrar serdo descritos algunsltrad praticos cujos valores de H’
foram utilizados para definir o nivel de diversidagnética das populacdes.

Mantovani (1996), encontrou indices de diversidé@&hannon- Wiener de 2,78
e 2,28 em duas populagbes do rio Cara Cara, sentdice de diversidade total
H'=2,97. Em outro trabalho analisando a diversidad&@ueza em espécies de aranhas
em duas ambientes do Parque Metropolitano de Ritumgiversidade de Shannon-
Wiener foi H'=3,3741 e H'=2,8705, apontando difegas bastante significativas, entre
os ambientes (Alves et al., 2005).

Avila et al., (2008) encontraram indice de diveadiel H'=1,6933 para espécies
de himenopteros, seguindo padrdo encontrado enasoaneas de cerrado. Almeida
(2002), em estudo de Apoidea, obteve, em é&rea dadé®, indice de diversidade
(Shannon-Wiener) de 2,3987. Outras areas de cerapdesentaram o0s seguintes
resultados para indice de diversidade, Corumbatal HO; Paraopeba H’'=1,92; Cajuru
H'=1,51; Cassilandia H’=0,8920 (Campos, 1989).

O indice de Shannon-Wiener considera que quante prékima de zero, mais
baixa € a diversidade. Nas populacde€derythropappusnalisadas em Aiuruoca e
Sao Tomé das Letras, o indice de Shannon H’ f@ 6,8,45, e nas subpopulacdes | e I
de Aiuruoca os valores foram 0,48 e 0,49. Em owtsgecies arbdéreas corRopulus
tremuloidesvalores proximos de diversidade foram encontrad®d),&8-0,69 (Yeh,
1997), e pardspidosperma polyneurpitorezan et al., (2005) obtiveram=H0,41 para
individuos adultos.
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4.3 Diversidade Genética em Nivel Interpopulacional

4.3.1 Estatistica F de Wright (1951)

A andlise da estrutura genética das populacbessimbaseada em principios
subjacentes a estatistica F de Wright (Wright, 1851978). Os valores médios,
maximos e minimos da estatistica F sdo apresentaalofabela 5, os quais séo
utilizados para medir a extensédo de endogamiaaléas subpopulacdes {f o nivel
da diferenciacdo genética entre as subpopulacdeg €& a reducdo média em

heterozigosidade de um individuo em relacéo apogalacao ().

Tabela 5 Valores maximos e minimos dos indices de fixad@utro das populacdesdf de
diversidade genética entre populacdes)(E de fixacdo para o conjunto das populacdgs, (F
conforme Wrigh{1951)

Tamanho Rs Loco/Geragao R Loco/Geracgéo [ Loco/Geragéo
N=20 Méximo 0,031 3/1 0,401 4/1 0,2643 2/10
Minimo -0,0777 4/6 0,0253 5/2 0,0065 6/1
N=50 Méaximo 0,0157 4/4 0,0848 718 0,075 3/9
Minimo -0,0279 3/4 0,0064 10/1 -0,0105 3/2
N=100 Maximo 0,0181 10/5 0,1086 5/10 0,1153 8/10
Minimo -0,0269 7/1 0,0054 6/1 -0,038 711
N=200 Maximo 0,005 6/8 0,066 9/8 0,0623 6/8
Minimo -0,0232 9/8 0,0041 6/1 -0,0086 1/1

Fis Coeficiente de endogamia devido a acasalamento®gémicos preferenciais; sf grau de
diferenciagéo entre populac¢des; Feducdo da heterozigosidade devido a endogamteodds populagdes

e deriva genética entre populacdes.

O indice de fixacdo/endogamia € um dos parametrais mmportantes em
genética de populacdes, por medir o balanco ermtneohigotos e heterozigotos nas
populacbes. A explicacdo para populacbes ou espécie contém maior nimero de
locos em homozigose e menor em heterozigose, dste associada ao sistema

reprodutivo e, ou, a deriva genética. O princip@ite da endogamia € diminuir a
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heterozigosidade da populacdo, quando comparadaetarohigosidade esperada
(Kageyama, 2003). Em termos bioldgicos, € possjuehtifica-la pela comparacéo das
propor¢cdes de heterozigotos observados e hetetozigesperados, Dentro deste
conceito, a estimativa do coeficientgéssibilita mensurar a deficiéncia ou excesso de
heterozigotos nas populagdes. A reducdo dos indigidle uma populacdo causa o
aumento das taxas de endogamia aleatoria e maifmiéss da deriva genética, levando
a perdas de alelos importantes.

As estimativas dos parametriesgde Wright revelaram valores semelhantes, para
os indices de fixacdo dentro de populacdes),(Ppara todos os quatro tamanhos
populacionais, indicando baixo coeficiente de eadug sugerindo uma dispersdo dos
individuos apropriada para regular a taxa de imd@é de cruzamento entre 0s
individuos relacionados (Chesser, 1991).

Oliveira et al., (2006) obtiveram valores mediosapa coeficiente de endogamia
de (kFs=0,305) sendo o mais elevado dgB,788) revelando portanto que maior parte
da diversidade genética encontra-se dentro daslgmdms. Considerando os altos
indices encontrados em tais literaturas, os indass obtidos, evidenciam uma
condicao de panmixia das populacdes no geral, jayisdica acasalamento ao acaso. A
magnitude dos valores encontrados aqui concordamocBs=0,05 estimados por Wadt
& Kageyama (2004), que consideraram uma condicgadmixia de suas populacdes.

Diversos autores consideram valores geskperiores 0,5 como presenca de alta
diferenciacéo interpopulacional. As populacdes vafores mais altos de diferenciacéo
entre populagbessi-sdo as formadas por vinte individuos (Tabela Sje€indices 4t
foram encontrados a partir da primeira geracdocdasadamento ao acaso. Os valores
médios de & para os 10 locos demonstram o efeito da derivétgenem alterar as
freqUéncias alélicas, apresentando incremento ttor Va1 entre populacdes com o
passar das geracOes (Tabela 6), ademais se poelwasbgue valores desfacima de
0,100 foram alcancados para N=20 ap0s a 5° gedacacasalamento ao acaso.

O parametro & estima o coeficiente de endogamia de uma subpgilam
relacdo a populacéo total, medindo o grau de ditéaedo entre as subpopulacdes. Pode
também ser um indice de fixacdo, que represergdugdo na heterozigosidade em uma
subpopulacéo devido a deriva genética.

Os resultados demonstram maior contribuicdo daestitgacao interpopulacional

a diversidade total que a diferenciacdo intrapapoiel. Brondani et al., (2005)
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também observaram, com marcadores SSR, valoresdelevpara a diferenciacédo
interpopulacional (& = 0,847), sendo = 0,968 e 5= 0,794. J4 Karasawa et al.,
(2007) obtiveram valores menores para a difereéoiagterpopulacional gr=0,491)

em 11 populacdes d®. glumaepatulasendo que as estimativas da endogamia total
(Fr=0,888) foram consideradas decorrentes principakneéo sistema reprodutivo, em

funcdo da alta endogamia intrapopulacional obsaryggk=0,780).

Tabela 6-Valores médios dedk; para os 10 locos, ao longo das geragdes, nogaatanhos
populacionais.

Geracgoes
Tamanho
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
N=20 0,025 0,059 0,065 0,078 0,113 0,122 0,142 0,153 0,170 0,187
N=50 0,006 0,019 0,037 0,055 0,070 0,083 0,092 0,099 0,099 0,099
N=100 0,009 0,016 0,031 0,045 0,057 0,072 0,069 0,072 0,065 0,070
N=200 0,004 0,014 0,026 0,038 0,046 0,049 0,054 0,058 0,056 0,050

Uma importante conseqiéncia em populacdes estdaisiem subpopulacdes é a
reducdo na proporcdo média de gendtipos heterozigalativos ao esperado na
populacdo Unica de acasalamento ao acaso (Hartad,997). Oliveira et al., (2006)
cita que os valoresfFnegativos indicam excesso de heterozigotos e walaltes e
positivos indicam excesso de homozigotos, que posemdecorrente de endogamia
advinda de autofecundacdo e cruzamento entre apdosn A Tabela 7 apresenta o
namero de indicesfFnegativos para cada subpopulacdo, nas respectivasdgs de
ocorréncia. Observou-se, portanto, que na subpgfesade 20 individuos, a maior
guantidade do indice fF negativos esta concentrada nas primeiras geracées d
acasalamentos ao acaso e nas subpopulacdes d®)8@ 00 individuos os indiceg F

negativos ainda estao distribuidos nas 10 gera¢céesreducéao gradual.
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Tabela 7 Numero de indicesfhegativos para cada subpopulacao.

Geragao N=20 N=50 N=100 N=200
1 6 8 10 10
2 3 5 8 10
3 0 4 7 9
4 0 2 6 6
5 0 4 7 8
6 0 5 5 10
7 1 2 5 6
8 0 3 4 4
9 0 0 4 5

10 0 0 4 3

Portanto, com base nos indices negativos gle rfas subpopulagbes de 20
individuos, pode-se inferir que, ha uma reducasdarwlo nimero de heterozigotos com
0 passar das geracdes, enquanto que nas subpasutk;60, 100 e 200 individuos isto
nao ocorre. As subpopula¢des com amostras conhawlividuos sofrem maior efeito
da deriva genética que subpopulagdes com tamanhu, t@nando a estatistica F de
Wright apropriada para determinar o efeito da dergenética sobre populactes
subdivididas.

Com relacdo ao efeito de deriva genética, Olivetraal., (2006), utilizando
indices de medicao de fixacdo alélica de trés pagpels, obtiveram baixos valores para
uma das populagbes. Os autores discutem que tHe$nobservados na populagéo
podem ser, provavelmente, atribuidos a ocorrénaiaetiva genética por efeito de
gargalo, devido a reducgdo aleatéria no tamanhoogalacédo, associado ao aumento
intenso do parentesco na mesma. Outra causa podeee® efeito de fundacéo tenha
ocorrido na ocasido de povoamento da area. A fé@uddg populacéo a partir de poucos

individuos provoca aumento no indice de fixacao.

60



4.3.2 Heterozigosidade de Weir (1996)

De acordo com Weir (1996) a frequéncia de heteobaggé uma maneira de
representar a existéncia de variacdo genéticagdpsalcarreguem diferentes alelos. No
entanto, ha situacdes em que a variagédo € resulianpresenca continua de diferentes
homozigotos, a exemplo das populacdes de autofacénd Nessa condigdo, o termo
diversidade génica torna-se mais apropriado.

O método proposto por Weir (1996), trabalhando eoneterozigosidade média

(H), permite analisar a diversidade genética entreubpopulacées de todos os locos

nas 10 geracdes. Os resultados mostram que a subgép de 20 individuos apresenta

maior variagdo nas estimativas Qg), mostrando perda mais acelerada de individuos
heterozigoticos apos dez geracOes de acasalamemtelacdo as subpopulacdes de 50,
100 e 200 individuos (Tabela 8), demonstrando geéeibo da deriva genética é mais
forte nas populagbes com um menor numero de indigidFigura 13). Entretanto, Weir
(1996) trabalha com a freqiéncia observada dossal® forma que, analisando as
variancias entre as frequéncias médias observdddegdos os locos, nas 10 geracgdes, a
subpopulacéo de 20 individuos apresenta maiorn@a&m relacdo as subpopulacdes
de 50, 100 e 200 individuos. Infere-se, com basalados de variancia da frequéncia de
heterozigotos observada, maior variabilidade estitgoopulacdes de 20 individuos do
gue entre subpopulacdes de 200 individuos (Tabela 8

Os desvios das propor¢cdes do EHW indicam que ao®fdga selecdo, mistura
de populacdes e acasalamentos ndo aleatorios wcoa@opulacao, e é este o primeiro
passo nas investigacdes sobre estruturacdo gerdticpopulacbes (Raymond &
Rousset, 1995).
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Tabela 8 Heterozigose médiQ_| ) , ao longo de 10 geracdes de acasalamentos aq pessd

diferentes tamanhos populacionais.

Tamanho

N=20 N=50 N=100 N=200
0,49385 0,4958 0,50212 0,5006
0,48535 0,49884 0,49372 0,49476
0,4762 0,4878 0,48309,490905
0,47915 0,48146 0,47479 0,486335
0,4554 0,475280,46455 0,48304
0,4495 0,469760,45802 0,482305
0,4394 0,466520,45293 0,477605
0,43005 0,4671 0,446350,47318
0,43295 0,46866 0,4474 0,47407

10 0,4182 0,46712 0,447 0,477175
Maximo 0,545 0,55 0,551 0,539
Minimo 0,29 0,366 0,207  0,3605
Variancia 0,00069 0,00042 0,00015 0,00008

Geracao
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Figura 13- Heterozigosidade médi(sl_| ), ao longo de 10 geracOes de acasalamentos aq acaso

para 4 diferentes tamanhos populacionais.
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Sao apresentados os quadros de andlise de var{fletexozigosidade de Weir,
1996), para as populacdes no estudo (20, 50, 1Q00eindividuos) em diferentes

geracOes de acasalamento ao acaso.

Tabela 9 Quadrados médios obtidos da andlise de varidd&iheterozigosidade observada,
para os diferentes tamanhos populacionais nas@erdt?®, 32, 52 72 e 10%) de acasalamento ao

acaso.

Tabela 9a-Tamanho populacional: N=20

Geracoes

FV GL 1 3 5 7 10

Populacées (Pop.) 99 0,116 0,192 0,378° 0,813° 0,530°
Individuos/Pop. 1900 0,292 0,246° 0,238° 0,946° 0,220°
Locos 9 0,007 0,034° 0,778 2,173 2,677
Locos x Popul. 891 0,191 0,221 0,240° 1,278 0,387
Locos x Ind/Pop 17100 0,249 0,251 0,248 0,813 0,235

Total 19999

ns: nao significativo, ** significativo a 1 %, *gificativo a 5 %.

Tabela 9b-Tamanho populacional: N=50

Geracoes
FV GL 1 3 5 7 10
Populacdes 99 1,551 1,569 1,798 1,534 2,528
Individuos/Pop. 4900 1,122 11,0900 1,054 1,012° 0,991
Locos 9 0,598° 0,234° 0,602° 0,344° 0,408°
Locos x Popul. 891 0,357 0,421° 0,434° 0,702° 0,629°

Locos x Ind/Pop 44100 1,551 1,569 1,798 1,534 2,528

Total 49999

ns: nao significativo, ** significativo a 1 %, *gificativo a 5 %.
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Tabela 9¢Tamanho populacional: N=100

Geracoes
FV GL 1 3 5 7 10
Populacées 99 0457 0,333 1,088 2,569 4,416
Individuos/Pop. 9900 0,263 0,257 0,255 0,254 0,257
Locos 9 0151 0171 0,163 0,050° 0,234
Locos x Popul. 891 0,086 0,078° 0,088° 0,120° 0,138°
Locos x Ind/Pop 89100 0,250 0,250 0,248 0,245 D24

Total 99999

ns: nao significativo, ** significativo a 1 %, *gificativo a 5 %.

Tabela 9d-Tamanho populacional: N=200

Geracgoes
FV GL 1 3 5 7 10
Populacées 99 0,760 0,722° 0,793 2,379 2,717
Individuos/Pop. 19900 0,267 0,257 0,268 0,271 0,259"
Locos 9 0,212 0,039 0,111 0,114° 0,296
Locos x Popul. 891 0,083 0,078° 0,091° 0,108° 0,114°
Locos x Ind/Pop 17910 0,248 0,249 0,248 0,246 0,247

Total 199999

ns: nao significativo, ** significativo a 1 %, *aificativo a 5 %.

Infere-se pelo resultado da analise de variancgaeyiste diferenca significativa
entre populacdes, pelo teste F a 1% de signifiedmes quatro tamanhos populacionais,
assim pode ser observado o efeito da deriva sabneopulacdes com o passar das
geracOes de acasalamento, originando uma perdaveesidade mais acelerada nas
populagcbes de menor tamanho. Baixos tamanhos adetipopulacionais sao
provavelmente uma das mais importantes causasrda ge variabilidade genética, em
funcdo da deriva genética (Frankham, 1996).

Infere-se pelo resultado da analise de variarcigartir das conclusfes obtidas
pelo teste F, que a variabilidade significativarerds popula¢gbes de 20 individuos
perde-se a partir da terceira geragao, enquantmagisubpopulacoes de 50, 100 e 200
individuos h& diferenciacdo significativa. O comgte locos (estimativa dentro), nas

64



populacbes de 20 individuos, retira toda a varé&mdd componente populacbes
(estimativa entre), ficando, portanto pouca vaigmmara o componente populacoes.
Provavelmente, a metodologia de HeterozigosidadeWssr (1996) baseada em
componentes de variancia entre e dentro de pomsag@o seja uma boa estatistica
para analisar a magnitude da diversidade genética.

Nybom (2004) compilou 307 trabalhos, publicados1893 a 2003, usando
marcadores moleculares para avaliagdo da diversidmmética entre e dentro de
populacdes em espécies silvestres de angiospergiamespermas. Ele explica que um
aumento da populacdo analisada leva a um aumenmtdmero de alelos computados,
estando assim correlacionado com a diversidadeadeet populagdo. O autor ainda
verificou que o numero de locos microssatéliteadzgtos teve efeito negativo em He,
possivelmente, porque os pesquisadores tendenestigar mais locos nos taxon, onde
cada loco exibe pouco polimorfismo. O nimero déaleem um efeito positivo tanto
em He quanto em Ho, possivelmente porque locomalite heterozigotos permitem a
deteccdo de um namero maior de alelos por loco.

Estes indices de diversidade ndo podem ser congisr@ntre estimativas
obtidas via marcadores isoenzimaticos e microstglpois o poder da técnica de
microssatélites em detectar diferentes alelos ooss| € muito superior as isoenzimas
(Kageyama, 2003).

4.3.3 Andlise de Variancia Molecular (AMOVA)

Os resultados da andlise de variancia molecular@¥KX) mostram variacao
genética significativa entre populacdes e variag@seticas dentro, revelando uma
concordancia com os resultados obtidos pelas deestédisticas estudadas. Pode ser
visualizado, na Tabela 10, que a estimativa méaxdeagsr foi de 23,30% nas
subpopulagfes de vinte individuos, na décima gerdedacasalamentos ao acaso. Esta
estimativa indica que ap6s 10 geracdes o 76,70 Y%adabilidade genética, esta
distribuida dentro populagfes. Wright indica qugrande maioria da variabilidade €
devida a diferencas de individuos dentro de popekac

Nos demais tamanhos de subpopula¢des 50, 100 imd0luos, as estimativas

maximas da variabilidade genética estimada entpelpgdes @st) foram 14,30; 8,57 e
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7,41% e, respectivamente (Figura 14). Estes refdtaonfirmam, portanto, que quanto
menor for os tamanhos das subpopulacdes, maiorasgeada da diversidade genética
dentro das mesmas, fazendo perceptivel o efeittedea genética. Também é factivel
gue a magnitude da diferenciacdo genética, entpallagdes, ¢s7) tem aumento ao

longo de dez geragOes de acasalamentos ao acadog@s os tamanhos populacionais.

Para Zucchi et al., (2003), o alto nivel de diferagdo genética entre populacdes
(ps7=0,2703) € decorrente de efeitos da deriva gené@ezsionados pela acado antropica

e pela predominancia de fluxo génico a pequen&&ndiss.

Tabela 10 Estimativas depst ao longo de 10 geracbes de acasalamentos ao @eaaosd

diferentes tamanhos populacionais.

Geracgoes N=20 N=50 N=100 N=200

1 -0,00051 0,000025 -0,00363 0,002236
2 0,045485 0,019592 0,007042 0,018242
3 0,059789 0,048161 0,02918 0,037481
4 0,079017 0,072403 0,048635 0,054417
5 0,137252 0,089267 0,067189 0,06954
6 0,146596 0,106531 0,091874 0,07658
7 0,177276 0,122094 0,085471 0,082484
8 0,196214 0,132319 0,09173 0,086652
9 0,215046 0,136018 0,08034 0,084474
10 0,233048 0,143088 0,085774 0,074156

66



Figura 14- Tendéncia das estimativas de diversidade genétita populacdespir) ao longo

de 10 gerac0es.
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Apresenta-se o quadro de AMOVA e os calculos dasmasvas dos
componentes de variancia @y, na 102 geracdo de acasalamento ao acaso, da
subpopulacéo de 20 individuos. Este procedimentteiio para todos os tamanhos de
subpopulagdes, nas dez geracOes de acasalamendgasane amostra a obtencédo da

estimativapstem uma das situagdes avaliadas.

Tabela 1k Resumo da andlise de variancia molecular (AMOVA§ 102 geracdo de

acasalamento ao acaso, da subpopulacao de 2GJummtivi

FV GL oM

Entre 99 1273,834

Dentro 1900 179,990

Total 1999 234,162
Componente de variancia Estimativa Porcentagem
Entre 54,692 23,304
Dentro 179,990 76,695
Total 234,682 100,0
Estatisticapst 0,233
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Em estudos de diversidade genética em populacBesisade algumas espécies
vegetais, alguns autores como Wallace (2002), \&®adhgeyama (2004) e Shah et al.,
(2008) encontraram estimativgst de: 21; 28,10 e 56,85%, respectivamente. Estes
consideraram estes valores como altos o suficipate inferir a ocorréncia de
diferenciacédo entre populacbes. As estimatigygs obtidas, neste trabalho, mais
condizentes, com os altos valores encontrados teeatlira foram as obtidas em
popula¢gdes com 20 individuos a partir da 92 gerdedacasalamentos ao acaso.

Quando o tamanho da populacéo € pequeno Ruttén €0®4) indica, mesmo
em cruzamentos totalmente ao acaso, uma diminuledbeterozigose pode ocorrer.
Segundo a AMOVA (Weir & Cockerham, 1984; Excoffedral., 1992), grande parte da
variabilidade genética esta concentrada dentro plastéis (87,25%), com menor
porcentagem entre eles (12,75%). Demonstrando ito efa subdivisdo populacional,
gue representa a reducédo da heterozigosidade emsubpapulagdo em razédo do efeito
da deriva genética.

Altos niveis de diferenciagcdo genética foram regikis por Padilha &
Damasceno (2008) entre procedéncia de acaizeiregupdem a colecdo da Embrapa
Amazonia Oriental, com 0,301 para o marcador domina 0,242 para o co-dominante.
Para os dois marcadores, a AMOVA apresentou gram@bilidade dentro das
procedéncias (acima de 69%). De modo geral, omltel de diferenciacdo detectado
entre procedéncias pode ter sido influenciado tampéla ocorréncia de altas taxas de
autofecundac@o e de cruzamentos entre individuasemagados dentro das mesmas
originando um efeito de deriva genética.

Um teste de AMOVA foi realizado para investigarifem@nciacdo genética entre
populacbes dé&anthera oncaem diferentes populacGe® teste indicou um valor de
Fs=0,053 (P=0,000) entre todas as populacdes. Otadss obtidos entre lvinhema e
Morro do Diabo (§=0,039; P=0,018), Ivinhema e Porto Primavera=(021;
P=0,009), Morro do Diabo e Porto Primavera=®,050; P= 0,000) e Porto primavera e
Iguacu (E=0,044; P=0,009) indicaram um indice de fixacdxdnaporém significativo.

A maior diferenciacdo ocorreu entre Iguacu e MatooDiabo (E=0,178; P=0,000)
seguido de Iguacu e Ilvinhema;§0,124; P=0,000). Os resultados indicam a exisénci
de uma diferenciacdo genética entre estes fragsyemque pode ser uma conseqiéncia

de deriva genética recente em populacdes isolad#és pequenas (Haag et al., 2007).
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4.3.4 Estatistica de Nei (1973)

Para os marcadores empregados, calcularam-secg€fficias alélicas para cada
populacdo amostrada. A diferenciacao genética astpopulacdes foi analisada através
da analise da diversidade génica em populacdesvalidds de Nei (1973, 1977, 1987),
gue permite a comparacao dos niveis de heterodaiesientre e dentro das populacdes,
bem como a obtencdo de uma estimativa de divei@éa@artir de uma base diferente
daquela que é fundamentada nas estimativase ¢s1. Esta abordagem deriva-se da
formula de diversidade génica média total dadahher= Hs + Dst, onde Hs € a
diversidade génica média dentro das populacdessteé @ diversidade génica média
entre as populacdes, com a diferenciacdo genélitiva entre populacdes sendo obtida
por Gst = Dsi/H;r. Os valores médios deHe Hs sobre todos os locos foram usados
para calcular gr(Tabela 12).

Tabela 12 Valores médios de 4 para os 10 locos, ao longo das dez gerac@es,tamahhos
populacionais

Geracoes
Tamanho
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
N=20 0,0124 0,0250 0,0382 0,0514 0,0659 0,0766 4a,080,0905 0,0974 0,1083
N=50 0,0032 0,0108 0,0218 0,0345 0,0444 0,0480 82040,0443 0,0408 0,0397
N=100 0,0043 0,0022 0,0057 0,0038 0,0071 0,0048080,0 0,0077 0,0101 0,0120
N=200 0,0020 0,0064 0,0095 0,0082 0,0076 0,0079090,0 0,0100 0,0125 0,0139

Estes testes baseiam-se no principio de que md@dajue experimentaram uma
recente reducdo de seu tamanho efetivo populaciexiem uma correlacionada
reducdo do namero de alelos e da diversidade g@d&aou heterozigosidade esperada
pelas proporgdes de EHW) nos locos polimorficosy(€4 al., 1999).

Observou-se uma concordancia entre as estatisGgas Fst € @s1, que
apresentam valores inferiores de diferenciacaotpangas subpopulacdes de tamanho

maior (50, 100, 200 individuos) com relacdo as spblacdes de tamanhos inferiores
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(20 individuos) de forma que o grau de diferen@ag@nética entre as subpopulacdes de
tamanho (50, 100 e 200 individuos) € baixo (Tad&lpa Segundo Wright (1978),
valores de &1, que correspondente ag{sde 0,00 a 0,05 indicam baixa diferenciacao
genética, valores de 0,05 a 0,15 indicam médiaatiteacdo genética, e valores de 0,15
a 0,25 indicam alta diferenciacdo genética.

Pode-se estabelecer que o valgf ostrado pelas populacdes formadas por 20
individuos na primeira geragéo (0,0124) é equivaleo valor @Gr na nona geracao das
popula¢des formadas por 200 individuos (0,0125%iMAs populacdes que estiveram
submetidas a um efeito de diminuicdo drastica dwatdno populacional podem entrar
em processo de deriva genética que se traduz arestngdo da heterozigose (Avise,
1994).

Hamrick & Godt (1990) realizaram revisdo em 653pathos em que foi
estudada a diversidade genética por isoenzimasivenvatm 449 espécies de plantas.
Neste estudo, os autores encontraram diversidadsige média em nivel populacional
de 0,160 para gimnospermas, 0,149 para espéciaeash0,159 para espécies de ampla
distribuicdo, 0,109 para espécies tropicais, Oftd espécies polinizadas por animais e
0,123 para espécies com dispersdo pelo vento. a&lorferiores a estes foram
encontrados em todas as populagcdes em estudo.

Wallace (2002) estudou os efeitos da fragmentagéoinfluéncias na variacéo
genética em dez populacdes Blatanthera leucophaeéOrchidaceae), para 14 locos
polimorficos tendo encontrado estimativagr@e 0,26. Shah et al., (2008) encontraram
estimativas Gr de 0,584, e, consideraram estas como altas aesu@cpara inferir a
ocorréncia de diferenciagao entre populacoes.

A Tabela 13 apresenta os resultados das estati@iiea 1987) de diversidade
em populacdes subdivididas. Observa-se que a tlades génica total (), que é
essencialmente a heterozigosidade esperada, fdarsipara todas as populagbes na
primeira geracdo e apresentou perda com o traescdas mesmas com uma maior
perda nas subpopula¢des com 20 individuos. Powvezjaa diversidade génica dentro
das populagbes (k) para as subpopula¢gdes de 20 individuos na panggracao, foi
responsavel por 98,78% da diversidade génica tgljanto para a décima geracao foi
unicamente de 80,76%. As demais subpopulacdes trewomportamento similar com
menor perda de diversidade, indicando a existéeianaior variabilidade ocorrendo

dentro das populacdes do que entre as mesmatar#eém confirma o fato de que, com
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0 passar do tempo, a deriva genética age de fouma givergéncia génica é aumentada
entre subpopulacdes e € reduzida dentro das meddeasro de subpopulacbes a

homozigosidade é aumentada apds muitas gerac@easi@amentos ao acaso.

Tabela 13 Estimativas das estatisticas (Nei 1972) de 4 lagpes para dez geracdes

Tamanho
Geragéo N=20 N=50 N=100 N=200
HIT HIS DST HIT HIS DST HIT HIS DST HIT HIS DST

0,494 0,488 0,006 0,498 0,496 0,002 0,498 0,496 0,002 0,499 0,498 0,001
0,488 0,476 0,012 0,494 0,489 0,005 0,499 0,498 0,001 0,497 0,493 0,003
0,482 0,463 0,018 0,489 0,479 0,011 0,497 0,494 0,003 0,495 0,491 0,005
0,475 0,451 0,024 0,484 0,467 0,017 0,498 0,496 0,002 0,496 0,492 0,004
0,468 0,438 0,031 0,479 0,458 0,021 0,497 0,493 0,004 0,496 0,493 0,004
0,463 0,428 0,035 0,477 0,454 0,023 0,498 0,495 0,002 0,496 0,492 0,004
0,459 0,420 0,038 0,476 0,453 0,023 0,496 0,492 0,004 0,496 0,491 0,005
0,455 0,415 0,041 0,477 0,456 0,021 0,496 0,492 0,004 0,495 0,490 0,005
0,452 0,409 0,044 0,479 0,459 0,020 0,495 0,490 0,005 0,494 0,488 0,006
10 0,447 0,399 0,048 0,479 0,460 0,019 0,494 0,488 0,006 0,493 0,486 0,007

© 00 N O O A W DN P

Hir = diversidade génica total; 4= diversidade génica dentro das amostrag;Ddiversidade génica

entre as amostras, dependente do nimero de am®xrasdiversidade génica entre as amostras.

Ridley (2006) cita que Dobzhansky e Pavlovsky (}937vabalhando com
Drosophila pseudoobscuragbtiveram 10 populagbées com 4 mil membros iniciais
(populagcbes grandes) e 10 com 20 membros inicipgpulacdes pequenas) e
observaram as mudancas nas freqiéncias de duastgarcromossomicas durante 18
meses. O efeito médio foi o0 mesmo nas populacdandgs e pequenas, mas a
variabilidade foi significativamente maior entre @spulacdes pequenas. Este mesmo
autor cita que a taxa de mudanca da freqUuénciza@ur deriva genética depende do
tamanho da populagéo e que efeitos da amostragatoda sdo mais importantes em
populacdes pequenas.

Alzira et al., (2006estimaram os valores médios do indice de fixacatralelas
populacdes (E), divergéncia genética entre populacfes)(E indice de fixacdo para o
conjunto das populacdes;{Fconforme Nei (1977). Os valores médios obtidosa pa

estes indices mostram que a maior parte da diegisigenética encontra-se dentro das
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populacbes (0,788), embora exista grande variagft®e @s populacdes {=0,212).
Tais indices revelam que as populacdes podemissladas. J4 a diversidade observada
dentro das populacdes pode ser considerada al&BJ0A diversidade genética mantida
dentro e entre populacdes ocorre em funcao de@vbigtdricos e processos evolutivos

recentes (Lee et al., 2002).
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5. CONCLUSOES

A alteracdo da frequéncia génica pelo efeito davaegenética depende do
tamanho da populacdo. Quanto menor a populacéds, evadentes sdo os efeitos da
amostragem aleatoria, por deriva genética. Em sudpgdes com 20 individuos esses

efeitos sdo mais evidentes do que nas subpopulagieg00 individuos.

Nas subpopulacdes com 20 individuos houve fixagialelos em dez geracoes
de acasalamento ao acaso enquanto as subpoputapiesiais de 50 individuos so

apresentam fixacéo apos 20 geracgdes.

Os indices de fixacdo podem ser considerados mhaliea de diferenciacédo
genética, pois permitem uma comparacdo dos efégasna populagédo estruturada em
subpopulagoes.

A Heterozigosidade observadi® média € um bom indicador do efeito da deriva
genética dentro das subpopulacdes, demonstrandaca®dda frequéncia de
heterozigotos.

Em todas as interacfes avaliadas a estatisticamiHhéficiente em detectar a

diferenciacdo das popula¢cdes proporcionada pelzadgenética em 10 geracoes.

A diversidade genética medida pelas estatistigasFgr € ¢st aumentaram sua
magnitude com o avanco das geracOes, constitumders bons indicadores da

diferenciacéo entre populacoes.
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O método de Weir pode ser empregado para represefgiivamente a
existéncia do efeito de deriva genética, por seddmmentada na quantidade observada

de heterozigotos na populagao.

A variancia entre subpopula¢gfes de tamanhos peguenmior que a variancia

entre subpopulacdes de tamanhos maiores.
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