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INTRODUCAO

Dentre as formagoes florestais mais impactadas pelas
atividades humanas, encontram - se as matas cilia-
res, que sao as principais responsaveis pela estabilidade
marginal dos cursos de dgua, manutengao do regime
hidrico e formacgao de corredores genéticos entre as pou-
cas florestas primadrias existentes nas margens dos rios,
que favorecem o fluxo génico, a intensa circulacao de
animais e a dispersao vegetal. Dependendo do manejo
dado pelas atividades humanas, esta pode confluir com
uma redugao na diversidade genética podendo predis-
por as espécies a doencas, endogamia e culminar com a
reducao na produtividade e manutengao da paisagem.
Além de ser essencial para sobrevivéncia e adaptacao a
possiveis mudancas do ambiente, a diversidade genética
é a base para programas de conservacgao genética.

No Estado de Sergipe, a espécie Schinus terebinthifo-
lius Raddi tem servido para aumento da renda de po-
pulagoes tradicionais ribeirinhas, que coletam os fru-
tos de forma extrativista, sem estratégias de manejo
sustentavel. O extrativismo desordenado pode es-
tar ocasionando alteracoes na estrutura genética das
populagoes, portanto, o conhecimento da diversidade
genética nesses fragmentos é importante para o estabe-

lecimento de estratégias de conservagao, orientar pro-
gramas de coleta de material para banco de germoplas-
mas e producao de mudas para os programas de reflo-
restamento (BOTREL et al., 006).

OBJETIVOS

Este trabalho teve como objetivo avaliar parametros
genéticos dentro e entre fragmentos de S. terebinthifo-
lius Raddi. visando a conservacao e manutencao da
diversidade in situ nesta espécie.

MATERIAL E METODOS

As amostragens foram realizadas em cinco fragmentos
(Frag) localizadas nas margens esquerda e direita em
trecho do rio Sao Francisco, e em ilhas localizadas en-
tre estas margens, considerando o trecho entre os mu-
nicipios de Neopolis e Santana do Sao Francisco no Es-
tado de Sergipe.

Quinze individuos por fragmentos foram georeferenci-
ados, avaliados quanto altura(m), DAP (Didmetro a
Altura do Peito m), drea de copa (m?) e em seguida
brotagdes foram coletadas para a extracdo de DNA, se-
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guindo o protocolo descrito por Nienhuis et al., (1995),
com modificacoes. As reagoes de RAPD foram basea-
das no método descrito por Williams et al., (1990). O
produto da amplificacao foi separado por eletroforese
em gel de agarose 1% em tampao TBE 0,5X , corados
com brometo de etidio.

A analise da estrutura genética populacional foi reali-
zada com o auxilio do programa computacional Pop-
gene 1.31 (YEH et al., 1997) e NTSYS 2.0, utilizando
o Coeficiente de Jaccard (ROHLF, 2001).

RESULTADOS

A média da altura para as fragmentos foi 5,26 a 6,67m
para as fragmentos 1 e 2, respectivamente. Para o DAP
e area de copa, os individuos do fragmento 5 observou
- se valores médios elevados, sendo 0,75 e 73,44 m, res-
pectivamente. A média de altura e DAP dos fragmentos
estao dentro dos valores médios descritos para a espécie
segundo Lorenzi (1998).

As amplificagoes para o estudo de similaridade genética
entre os fragmentos geraram 146 linhas de bandas, des-
tes 54 (36,98%) apresentaram - se polimérficos, onde
obteve a similaridade genética média de 40,50%, vari-
ando de 71 ( +0,05) a 20% ( £0,05). O par de frag-
mentos que apresentou indice menor de similaridade
genética ocorreu entre fragmentacao 2 e 3, e o maior
indice de similaridade genética foi encontrado entre o
par constituido pelos fragmentos 4 e 5. O fragmento 2
apresentou menor nimero de alelos observados (1,99) e
menor nimero de alelos efetivos (1,66), tendo a diver-
sidade genética de Nei (He) um indice de 0,37.

O indice de Shannon médio obtido no conjunto dos frag-
mentos foi 0,55, tendo uma variacao dentro de cada
fragmento de 0,16 (Frag2) a 0,28 (Frag5). De acordo
com Estopa et. al (2006) o valor de Shannon superior
a 0,50 apresenta uma tendéncia satisfatoria na diver-
sidade, uma vez que o referido indice varia de 0 a 1,
quanto mais préximo de um, mais alta é a diversidade
genética. O que permite inferir sobre baixa diversi-
dade genética dentro de cada fragmento analisado, con-
tudo, na analise dos 75 individuos esse indice apresenta
acréscimo significativo.

A estimativa média de fluxo génico nos fragmentos ana-
lisados apresentou valor baixo (0,28), condizente com
a alta diferenciagao genética entre os fragmentos Ggr
(0,636), onde uma estimativa de Ggr de 0,151 a 0,250
representa um alto nivel de diferenciagao para espécies
pioneiras (YEH, 2000).

CONCLUSAO

Os fragmentos de S. terebinthifolius encontram - se
isoladas geneticamente, o que pode contribuir para a
perda de alelos, e, consequentemente endogamia.

Os parametros genéticos populacionais sugerem a ne-
cessidade emergente de um manejo sustentavel para os
fragmentos analisadas visando a conservagao da espécie
na regiao, uma vez que o extrativismo sem um manejo
adequado tende ao declinio genético dos fragmentos re-
manescentes.
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