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RESUMO: (Estrutura genética populacional em Solanum lycocarpum A. St.-Hil. (Solanaceae), comparando popula¢ao na-
tural e sob influéncia antrdpica, estimada por marcadores isoenzimaticos). A lobeira (Solanum lycocarpum A. St.-Hil.) é uma
espécie tipica do Cerrado brasileiro. Apresenta ampla distribuigdo e ocorre com maior densidade em ambientes sob influéncia
antropica. Ocupa facilmente margens de estradas, onde os individuos podem atuar como steping-stones, favorecendo a co-
nectividade genética entre populagdes. Baseado nisto, o presente estudo teve por objetivo conhecer a estrutura genética em
populagdes de S. lycocarpum visando verificar a ocorréncia de fluxo de genes entre estas. Para tanto, foram estudadas duas
populagdes por meio de sete locos isoenzimaticos. Os resultados ndo indicaram endogamia dentro de populagdes; porém, a
divergéncia genética foi significativa e de 8%. Os resultados apontam para a tendéncia de um isolamento genético das popu-
lagdes, e ressaltam o efeito negativo da fragmentacdo em populagdes de S. lycocarpum. O Cerrado brasileiro vem sofrendo
intenso processo de devastacdo, e, por consequéncia disso, a ameaga de erosdo genética detectada em S. lycocarpum podem
também estar ocorrendo em outras espécies nativas deste bioma.

Palavras-chave: Cerrado, conservagdo, deriva genética, fragmentagao, lobeira-do-cerrado, marcadores moleculares bioqui-
micos.

ABSTRACT: (Population genetic structure in Solanum lycocarpum A. St.-Hil. (Solanaceae), between natural and disturbed
population, estimated by marker isozymes). The Wolf Apple (Solanum lycocarpum A. St .- Hil.) is a characteristic species
of the Brazilian Cerrado. It is widely distributed and occurs in the highest densities in areas disturbed by human influence. It
easily occupies roadsides where individuals may act as stepping stones favoring the genetic connectivity among populations.
Based on this, the present study aimed to understand the genetic structure in populations of S. lycocarpum to establish whe-
ther gene flow is occurring among populations. We studied two populations using seven allozyme loci. The results indicated
no inbreeding within populations but genetic divergence was significant (8%). This results show a tendency toward genetic
isolation of populations and highlights the negative effect of fragmentation on populations of S. lycocarpum. The Brazilian
Cerrado had come under intense process of the devastation, and the threat of genetic erosion detected in S. /ycocparpum, can

be occurring too in the other native species in the Cerrado biome.
Key words: Cerrado, conservation, fragmentation, genetic drift, Wolf Apple, biochemists molecular markers.

INTRODUCAO

Solanum lycocarpum A. St.-Hil., popularmente co-
nhecida como lobeira, ¢ uma espécie tipica e de ampla
distribui¢do no Cerrado brasileiro. Seus representantes
ocupam ambientes degradados, ocorrendo em maior
densidade que em areas preservadas. E uma espécie que
floresce e frutifica em todos os meses do ano, ocorrendo
maior incidéncia de flores na estagdo chuvosa (Almei-
da et al. 1998, Moura et al. 2010). S. lycocarpum apre-
senta flores hermafroditas e funcionalmente masculinas
no mesmo individuo (Oliveira Filho & Oliveira 1988),
sendo que o numero de flores hermafroditas representa
apenas 5% do total da produgao de flores (Moura et al.
2010).

S. lycocarpum é predominantemente aldgama e a taxa

de fecundagao cruzada ¢ de quase 100% (Martins et al.
2006) o que esta, provavelmente, relacionado tanto ao
elevado nimero de plantas doadoras de polen, quando
comparada as receptoras (Moura et al. 2010), quanto
a autoincompatibilidade (Oliveira-Filho & Oliveira
1998), embora esta tltima tenha sido questionada por
Martins et al. (20006).

A taxa de conversao de flores hermafroditas em frutos
¢ alta (Moura ef al. 2010) e a maturagdo dos frutos so6
se completa apos cairem ao chdao (Lombardi & Motta-
-Junior 1993). O principal agente dispersor de sementes
¢ o lobo guara (Chrysocyon brachyurus lliger 1811),
contudo, dispersdo secundaria a curtas distancias por
formigas sauvas ja foi reprotada (Courtenay 1994). As
sementes sdo de germinacao facil e rapida (Vidal et al.
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Tabela 1. Estimativa de diversidade genética para duas populagdes de Solanum lycocarpum estudadas com sete locos isoenzimaticos.

Populacio n A* H, * H, * [
A 33 2,00 (0,58) 0,250 (0,209) 0,180 (0,294) 0,142 (-0,404 a 0,729)
N 45 1,86 (0,69) 0,289 (0,216) 0,223 (0,321) 0,279 (-0,177 2 0,716)
Média 39.1 1,93 (0,53) 0,270 (0,189) 0,201 (0,301) 0,284 (-0,171 a2 0,712)

* () desvio padrdo. ** (I.C.) Intervalo de confianca a 95% de probabilidade, usando 10000 reamostragem bootstrap sobre locos.
Abreviaturas: n, namero de individuos amostrados; 4, nimero médio de alelos por loco; H,, diversidade génica; H, , heterozigosidade

observada; f, indice de fixagao.

1999), o que, aliado ao fato de cada fruto possuir cente-
nas de sementes, possibilitam a sua ampla ocupagdo do
Cerrado, inclusive em ambientes degradados e margens
de estradas, que podem estar atuando como steping-
-stones e, assim, efetuando conectividade genética entre
populagdes (Martins et al. 2011).

Portanto, sabendo que a lobeira é uma espécie aloga-
ma, que apresenta ampla distribui¢ao no Cerrado, agen-
tes de dispersao de sementes em longas distancias, ocu-
pa facilmente margem de estradas e ocorre em maior
densidade em areas sob agdo antropica, ¢ esperado que
nao haja limitacdo de fluxo de genes entre suas popu-
lacdes, e que os efeitos negativos da fragmentacao de
ecossistemas ndo estejam influenciando negativamente
a dindmica da espécie. Baseado nisto, o presente estudo
teve por objetivo conhecer a estrutura genética de duas
populagdes de S. lycocarpum, uma situada em Unidade
de Conservagdo e outra em area de pastagem, para veri-
ficar se a fragmentacdo de ecossistemas esta exercendo
algum efeito negativo nas populagdes desta espécie.

MATERIAL E METODOS

O estudo foi conduzido em duas populagdes situadas
a Sul do estado de Goias: A, uma populacao sob influ-
éncia antropica, area de pastagem de gado, no Munici-
pio de Morrinhos; N, uma populacdo natural, situada
em uma Unidade de Conservagdo (Parque Estadual da
Serra de Caldas Novas) em Caldas Novas. As popula-
¢Oes distanciam-se em 45 km.

Foram coletadas folhas de 33 e 45 individuos nas po-
pulagdes A e N, respectivamente. As etapas de extragdo
das enzimas do tecido vegetativo, separagdo por eletro-
forese, assim como a coloragdo por métodos histoqui-
micos, foram realizadas utilizando-se a metodologia de
Alfenas (1998), com adaptacdes para S. lycocarpum. A
caracterizag@o genética foi feita por meio de sete locos
isoenzimaticos (Isocitrado desidrogenase (IDH), Ni-
cotinamida adenina dinucleotideo desidrogenase (NA-
DHDH), Fosfoglucomutase (PMG), Menadinona redu-
tase (MR1 e MR2) e Peroxidase (PO1 e PO2) (Alfenas
1998).

A diversidade genética média por loco foi caracte-
rizada a partir dos seguintes parametros: ( A ) nimero
médio de alelos por loco; (H,) diversidade génica;
(H,) heterozigosidade observada; ( /') indice de fixa-
¢do de Wright. A estrutura genética entre populagdes foi
caracterizada pela analise da variancia hierarquica das

frequéncias alélicas com base em Weir (1996). Foram
obtidas as estimativas: (49p) divergéncia genética entre
populacdes; ( /') indice de fixagdo médio dentro de po-
pulagdes; (F') indice de fixacao total para o conjunto
de populagdes. As estimativas foram obtidas a 95% de
significancia, por 10.000 reamostragens bootstrap, uti-
lizando o programa GDA (Lewis & Zaykin 2000).

O fluxo génico aparente entre populagdes (N, ) foi
estimado de forma indireta segundo o modelo de ilhas
proposto por Crow & Aoki (1984). Finalmente, foi es-
timada a taxa de fecundac¢ao cruzada conforme descrito
por Weir (1996) e Vencovsky (1994).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Foram encontrados 15 alelos para os sete locos ana-
lisados. O loco IDH apresentou-se monomorfico. Os
resultados obtidos para niumero médio de alelos por
loco ( 4) e diversidade génica ( H, ) foram semelhantes
para as duas populagdes estudadas. Em ambas os valo-
res encontrados para heterozigosidade observada (H )
foram, ligeiramente inferiores aos esperados pelo Equi-
librio de Hardy-Weinberg. Embora o valor de H para
a populacdo A (sob influéncia antrépica) seja inferior
ao encontrado na outra populagdo, o indice de fixagdo
(/') ndo diferiu estatisticamente de zero para as duas
populacdes (Tab. 1).

A estrutura genética populacional em S. lycocarpum
ja foi estudada por Martins ez al. (2006) e Moura ef al.
(2009) [ 4=3,90; f,=0,331; g, =0,302; 4=6,21; H,
=0,368; p  =0,418, respectivamente]. Os valores mais
altos para as estimativas podem ser consequéncia do
marcador utilizado, pois SSR (simple sequences repea-
ted) ¢ um marcador que revela maior polimorfismo em
comparacdo as isoenzimas. No estudo de Moura et al.
(2009), a heterozigosidade observada foi superior aque-
la esperada pelo Equilibrio de Hardy-Weinberg. Re-
sultados distintos foram encontrados por Martins et al.
(20006) e pelo presente estudo. Provavelmente essa dife-
renca nos resultados ocorreu devido ao fato de Moura
et al. (2009) terem utilizado apenas locos polimérficos
e, consequentemente, terem obtido um maior niimero
médio de alelos por loco. Nos estudos de Martins et al.
(2006) e Moura et al. (2009), o indice de fixagdo tam-
bém nao foi significativo para as populagdes estudadas.

Embora ndo tenha sido constatada a ocorréncia de en-
dogamia significativa dentro das populagdes, a medida
de diferenciagdo genética entre populacdes foi modera-

R. bras. Bioci., Porto Alegre, v. 9, n. 4, p. 488-491, out./dez. 2011



490 Moura et al.

Tabela 2. Estatisticas F' para as duas populag¢des de Solanum lycocarpum estudadas com sete locos Isoenzimaticos.

N

~ s

Loco f F 0
Idh - - ---
Nadhdh 0,699 0,744 0,150
Pgm 1,000 1,000 0,034
Mrl 0,962 0,962 0,002
Mr2 -0,638 -0,644 -0,003
Pol -0,115 0,049 0,148
Po2 0,738 0,767 0,109
Média 0,284 (0,171 2 0,712) 0,342 (-0,109 a 0,734) 0,081(0,034 a 0,124)*

*(1.C)) Intervalo de Confianga a 95% de significancia obtido por 10 000 reamostragem bootstrap sobre locos

Abreviaturas: f indice de fixac@o devido ao sistema reprodutivo; F indice de fixagdo total para o conjunto de subpopulagdes; 0 divergéncia

genética entre as populagdes estudadas.

A

da e significativamente diferente de zero (8= 0,081) —
Tabela 2. Além disso, pode-se comprovar a ocorréncia
de fluxo génico restrito entre as populagdes ( N, =0,71).

O valor de divergéncia genética observada (8%) con-
diz com o obtido por Moura (2007) - 8 ,= 0,080, utili-
zando SSR, e tenha como provavel causa a restri¢do do
fluxo de genes. Segundo Futuyma, (2002) faz-se neces-
sario pelo menos um migrante por geragdo para impedir
o efeito de deriva genética nas populacdes, no entanto,
o valor obtido aqui para esta estimativa representa um
fator preocupante para a sustentabilidade genética de
espécies vegetais do Cerrado, especialmente porque S.
lycocarpum ocupa facilmente ambientes degradados, o
que deveria estar promovendo conectividade entre po-
pulagdes. De acordo com Martins et al. (2011), indivi-
duos de S. lycocarpum situados em margem de estradas
estdo atuando como steping-stones. Nossos resultados
permitem inferir que essa conectividade ndo seja sufi-
ciente para evitar efeito de deriva genética. Provavel-
mente a fragmentagdo de habitat reduziu o niimero de
individuos e populacdes desta espécie, além de ter limi-
tado a capacidade de forrageamento de seus disperso-
res, gerando o isolamento das populagdes. Moura et al.
(2011) ja detectaram o efeito negativo da fragmentacao
de habitat na diversidade genética de populagdes de S.
lycocarpum, assim como detectaram que numero de in-
dividuos nao ¢ sinonimo de sustentabilidade genética.

A auséncia de endogamia dentro de populacdes pode
ser explicada pelo sistema reprodutivo da espécie, que
¢ predominantemente de alogamia, com taxa de cruza-
mento (¢, ) proximo a um (Martins et al. 2006). Podezse
detectar aqui uma taxa de cruzamento aparente de ¢, =
0,557, como ¢ esperado para uma espécie que apresenta
sistema misto de cruzamento. Essa discrepancia pode
ser explicada devido a maior acuracia das informacdes
fornecidas quando utiliza-se marcadores SSR. Também
poderia ser explicada pelo fato de que a estimativa ¢,
¢.mais robusta que ; , porém Moura (2007) encontrou
t,= 0,918 para S. lycocarpum. Portanto, as diferengas
obtidas nestas estimativas estdo relacionadas com os
marcadores e o polimorfismo encontrados nestes.

No presente estudo foi possivel detectar, por meio de
marcador isoenzimatico, o efeito negativo da fragmen-

tacdo de ecossistemas, em concordancia com o detec-
tado por Moura et al. (2011) por meio de marcadores
SSR, permitindo afirmar que esta espécie nativa esta
sob ameaga de erosdo genética, o que pode estar ocor-
rendo também em outras espécies nativas de Cerrado.
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