
SCIENTIA FORESTALIS
n. 69, p.125-133, dez. 2005

Diversidade genética de uma população
“ex situ” de Caesalpinia echinata Lam. 

Genetic diversity of “ex situ” population
of Caesalpinia echinata Lam

João Del Giudice Neto
Alexandre Magno Sebbenn

Paulo Yoshio Kageyama

RESUMO: Os objetivos deste trabalho foram avaliar o nível de variabilidade e estrutura 
genética presentes em uma população de Caesalpinia echinata Lam (pau-brasil) implantada 
em arboreto, localizado no Estado de São Paulo. Estimaram-se a diversidade genética, a 
endogamia e o coeficiente de parentesco usando marcadores isoenzimáticos. Analisaram-
se duas gerações, árvores adultas e suas progênies. C. echinata no arboreto apresenta um 
nível alto de diversidade genética comparado a outras espécies arbóreas tropicais, com mé-
dia de 2,00 a 2,27 alelos por loco (Â), 66,7% de locos polimórficos (P95%

^ ), 0,248 a 0,291 de 
heterozigosidade observada (Ĥo) e 0,298 a 0,321 de heterozigosidade esperada (Ĥe). O ín-
dice de fixação de Wright (f̂ ) foi maior nas árvores adultas comparado às progênies (0,169 e 
0,095). O menor índice de fixação nas progênies foi atribuído à seleção contra homozigotos.
Nas árvores adultas o coeficiente de coancestria (θxy

^ ) médio foi de 0,168. Os altos níveis de 
endogamia e coancestria observados nas árvores adultas do arboreto podem ser atribuídos 
aos efeitos da deriva genética gerada pelo processo de fundação da população. 

PALAVRAS-CHAVE: Caesalpinia echinata, Espécies arbóreas tropicais, Pau-brasil, Diversi-
dade genética, Coancestria

ABSTRACT: The purposes of this research were to assess the level of variation and genetic 
structure of “ex situ” Caesalpinia echinata Lam. (brazilwood) population, located in State of 
São Paulo, Brazil. The genetic diversity, inbreeding and coancestry coefficient were esti-
mated by isozyme markers. Two generations were used in the analysis, adult trees and their 
progenies. C. echinata in the arboretum shows high level of genetic diversity compared to 
other tropical tree species, with 2.00 to 2.27 average number of alleles per locus (Â), 66.7% 
of polymorphic loci (P95%

^ ), 0.248 to 0.291 of observed heterozygosity (Ĥo) and 0.298 to 0.321 
of expected heterozygosity (Ĥe). Wright’s fixation index ( f̂ ) was higher in adult trees than 
in the correspondent families (0.169 and 0.095). Selection against homozygous trees was 
argued the cause of lower Wright’s fixation index in the progenies. In adult trees the average
coancestry coefficient (θxy

^ ) was 0.168. The high levels of inbreeding and coancestry detected 
in adult trees of the arboretum may be imputed to genetic drift in the foundation population 
process. 
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INTRODUÇÃO

O pau-brasil (Caesalpinia echinata Lam.) (Le-
guminosae – Caesalpinioideae) é uma espécie 
arbórea endêmica brasileira típica da floresta om-
brófila densa que ocorre na região que vai do Es-
tado do Rio Grande do Norte (05º45’S) ao Rio de 
Janeiro (23ºS) (CARVALHO, 1994). Essa foi a pri-

meira espécie arbórea brasileira a ser explorada 
comercialmente em larga escala. Sua exploração 
teve grande importância econômica para o país no 
início da colonização, especialmente pela presen-
ça de corantes em sua madeira, que eram usados 
para a fabricação de tintura para roupas. Contudo, 
seu potencial de uso é ainda maior, incluindo a 
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produção de madeira serrada, energia, tintura, co-
rante, uso ornamental, fabricação de instrumen-
tos musicais e potencial para reflorestamentos 
ambientais (CARVALHO, 1994). No entanto, sua 
intensiva e desordenada exploração iniciada logo 
após a ocupação da costa brasileira pelos colo-
nizadores portugueses reduziu sua distribuição a 
pequenos remanescentes na atualidade (MELLO 
FILHO, 1991/1992; CARDOSO et al., 1998). Por 
este motivo, hoje a espécie encontra-se em alto 
risco de extinção (BRASIL, 1992), sobrando ape-
nas pequenas populações remanescentes isola-
das. Medidas para a sua conservação, portanto, 
devem ser adotadas imediatamente.

A efetiva conservação genética de uma espécie 
requer o prévio conhecimento de seu sistema de 
reprodução, estrutura e diversidade genética. Estes 
conhecimentos permitem o delineamento de estra-
tégias para a recombinação, amostragem e uso do 
material genético remanescente. Tais informações 
podem ser obtidas por meio do uso de marcadores 
genéticos, como as isoenzimas. No caso de es-
pécies arbóreas, programas de conservação têm 
procurado dar ênfase à determinação dos níveis 
de variabilidade genética mantidos dentro e entre 
populações naturais, como forma de planejar o uso 
sustentável e a conservação in situ. Este tipo de 
conservação é considerado ideal para as espécies 
arbóreas tropicais, contudo, não é o único. Não há 
hierarquia entre as formas de conservação in situ 
e ex situ. Há algumas situações em que a conser-
vação ex situ é essencial e complementar à in situ. 
A situação mais flagrante dessa complementação 
é a que se refere às espécies raras em risco de 
extinção (KAGEYAMA, 1987).

O Instituto de Botânica do Estado de São Pau-
lo possui uma coleção de pau-brasil disposta em 
arboreto. Além do aspecto conservacionista, essa 
coleção serve a múltiplas pesquisas e como forne-
cedora de sementes e mudas. Não há registro so-
bre a variabilidade genética dessa coleção. Assim, 
os objetivos deste trabalho foram: avaliar o nível 
de variabilidade e a estrutura genética presentes 
na coleção, com vistas à sua conservação ex situ, 
manejo e uso para a produção de sementes. 

MATERIAL E MÉTODOS

O estudo foi realizado no arboreto experimen-
tal de pau-brasil (22º15’02,4”S e 47º09’28,9”W; 
altitude média 650 m) implantado na Reserva 
Biológica e Estação Experimental do Instituto 
de Botânica da Secretaria do Meio Ambiente do 
Estado de São Paulo (22º14,8’-15,6’ S e 47º8,8’-

11,6’ W, altitude média de 640 m), no município 
de Mogi Guaçu. A área total do arboreto é de 
3.000 m2, aproximadamente, tendo sido implan-
tado, em dezembro de 1980, a partir de mudas 
originadas de sementes provenientes da Estação 
Ecológica de Tapacurá, Estado de Pernambuco, 
dentro da zona de ocorrência natural da espécie 
(AGUIAR, 1992). O número de árvores matrizes 
que deu origem às sementes utilizadas no plan-
tio do arboreto é desconhecido. Inicialmente, sua 
implantação visava testar o efeito de diferentes 
espaçamentos sobre os parâmetros dendromé-
tricos da espécie. Mas, devido ao quadro alar-
mante de erosão genética em que a espécie se 
encontra, esse arboreto passou a ser visto como 
uma importante fonte potencial para a expansão 
e uso da sua variabilidade genética. Atualmente, 
o arboreto tem 262 árvores com altura média de 
doze metros e diâmetro à altura do peito (DAP) 
em torno de 17 cm.

Duas gerações da espécie foram analisadas, 
árvores adultas e suas progênies de polinização 
livre. Trinta e uma árvores adultas foram amostra-
das. Dessas também foram coletadas sementes, 
as quais foram postas para germinar em novem-
bro de 1999, separadamente por árvore matriz 
de origem. O substrato utilizado foi uma mistura 
igual de terra vegetal, vermiculita e acícula de pi-
nus peneirada. Tubetes, com capacidade de 100 
cm3, foram utilizados como recipientes. As mudas 
foram mantidas nesse tipo de recipiente duran-
te toda a fase de estudo, recebendo, entretanto, 
adubação mineral de manutenção, a cada sete 
dias aproximadamente. Alternava-se a aplicação 
de nitrogênio (2 mg de N.muda-1) e potássio (3 mg 
de K2O.muda-1).

Em janeiro de 2002 foram coletadas folhas jo-
vens das 31 árvores adultas e as do terceiro par 
ou superior de dez plântulas (progênies) de 27 
dessas árvores. O período de coletas foi na parte 
da manhã, em dias chuvosos ou na ausência de 
sol, proporcionados pela época do ano. As amos-
tras, depois de identificadas e acondicionadas 
em sacos de papel Kraft, foram armazenadas em 
geladeira a 5 ºC por aproximadamente 24 horas, 
sendo então transportadas ao laboratório, onde 
foram submetidas às técnicas de eletroforese de 
isoenzimas, segundo as recomendações descri-
tas em Soltis e Soltis (1989), Kephart (1990) e 
Alfenas (1998). As corridas de eletroforese foram 
conduzidas em meio suporte de gel de amido a 
13% (34,29 g de penetrose 30 e 18,29 g de amido 
de milho para 400 ml de tampão) mais sacarose 
(12,00 g). A solução de extração utilizada foi a nº 
1 de Alfenas (1998) e o sistema de cuba e gel 
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foi o Tris-Citrato (ácido cítrico 0,086 M mais Tris 
0,223 M) pH 7,5. As sessões duravam em média 
quatro horas com uma intensidade elétrica cons-
tante de 80 miliamperes. Dezoito locos puderam 
ser interpretados em onze sistemas enzimáticos 
previamente selecionados (LAP – E.C. 3.4.11.1; 
EST – E.C. 3.1.1.1; ACP – E.C. 3.1.3.2; MDH – 
E.C. 1.1.1.37, três locos; 6PGDH – E.C. 1.1.1.44, 
dois locos; DIA – E.C. 1.8.1.4; PGI – E.C. 5.3.1.9, 
dois locos; G6PDH – E.C. 1.1.1.49; GOT – E.C. 
2.6.1.1.;  PRX – E.C. 1.11.1.7, quatros locos e 
SKDH - E.C. 1.1.1.25). Prévio estudo da heran-
ça e equilíbrio de ligação (GIUDICE NETO et al., 
2004)  indicou que os locos  Pgi-2,  Prx-2 e Prx-
4 não segregaram de forma mendeliana e,  por 
isso, foram excluídos da análise. 

A diversidade genética intrapopulacional foi 
caracterizada pela heterozigosidade observada 
(Ĥo), diversidade gênica esperada segundo o 
equilíbrio de Hardy-Weinberg (Ĥe), número mé-
dio de alelos por loco (Â) e a porcentagem de 
locos polimórficos (P95%

^ ), usando-se o programa 
BIOSYS-2 (SWOFFORD e SELANDER, 1997). 
Como a amostra incluía duas gerações, aprovei-
tou-se para testar a aderência das freqüências 
gênicas ao modelo de equilíbrio de Hardy-Wein-
berg (EHW), usando o teste exato de Fisher. O 
coeficiente de coancestria (θxy

^ ) entre as árvores 
adultas e seu respectivo erro padrão foi estima-
do segundo método descrito por Ritland (1996), 
utilizando o programa SPAGeDI 1.1 (HARDY e 
VEKEMANS, 2002). O coeficiente de coancestria 
nas progênies foi estimado por meio do coefi-
ciente de parentesco calculado de parâmetros do 
sistema de reprodução em C. echinata (GIUDICE 
NETO et al., 2005) usando o método descrito por 
Ritland (1989). 

Adicionalmente, comparou-se a geração adul-
ta e suas progênies em termos de estatísticas F 
de Wright (1965) usando a análise de variância 
de freqüências gênicas (WEIR e COCKERHAM, 
1984). Essa análise também foi usada para esti-
mar a divergência genética (θ̂ ) entre a geração 
adulta e suas progênies. O teste de significância 
estatística para essas estimativas foi obtido pelo 
intervalo de confiança a 95% de probabilidade 
calculado por meio de reamostragens bootstrap. 
Foram utilizadas 10.000 reamostragens sobre lo-
cos. As análises de variância (ANAVA) e os boots-
trap foram obtidos com auxílio do programa GDA 
de Lewis e Zaykin (2002). 

O tamanho efetivo populacional foi calculado 
para adultos e plântulas. Para árvores adultas  foi  
estimado o tamanho efetivo de variância, pela ex-
pressão

Ne
^  = 

0,5n2

(1+F̂)(0,5n
n n

θxy
^∑ ∑

x=1 y≠1  
)

derivada por Sebbenn e Seoane (2005), em que  
Ne
^  é o tamanho efetivo, n é o número de indivídu-
os amostrados, F̂ é o coeficiente de endogamia 
médio populacional e θxy

^  é o coeficiente de coan-
cestria entre os indivíduos x e y totalizado entre 
os [n(n-1)] pares de indivíduos. Para as progênies 
foi estimado o tamanho efetivo de variância des-
crito em Sebbenn (2002), pela expressão 

Ne(v)
^  = 

0,5

θxy
^

 (
n-1 ) + 1 + Fp

^

n 2n
 

em que n é o número total de progênies na popu-
lação, assumido como infinito, Fp

^  é o coeficiente 
de endogamia do conjunto de progênies e θxy

^  é o 
coeficiente de coancestria entre plantas dentro de 
progênies. 

RESULTADOS E DISCUSSÃO

Entre os quinze locos analisados, dez foram 
polimórficos tanto nas árvores adultas quanto 
nas progênies. Há, para a maioria dos locos, uma 
concordância entre as freqüências alélicas das 
árvores adultas e das progênies (Tabela 1). 

Existem, nas progênies, locos em que ocorre a 
presença de alelomorfos em freqüência muito bai-
xa. Por exemplo, o alelo 2 do loco Mdh-2, os alelos 
2 e 3 do loco 6Pgdh-1 e o alelo 2 do loco G6pdh-1 
ocorreram apenas nas progênies. Não obstante a  
aparente concordância entre as freqüências aléli-
cas dos adultos e das progênies, o teste exato de 
Fisher apontou desvios do modelo de equilíbrio de 
Hardy-Weinberg em um loco nas árvores adultas 
(Est-3) e em dez locos (Acp-1, Dia-1, Est-3, Lap-1, 
Mdh-1, Mdh-3, Prx-1, Prx-3,  Skdh-1 e  6Pgdh-2) 
nas progênies. No loco Est-3, a causa dos desvios 
observados, em ambas as populações, foi o ex-
cesso de homozigotos (Tabela 2). Nas progênies, 
os desvios nos locos Lap-1, Prx-1, Prx-3, Skdh-1 
e 6pgdh-2  foram motivados pelo excesso de ho-
mozigotos e nos demais locos, devido ao excesso 
de heterozigotos (Tabela 2). A estimativa da diver-
gência genética (θ̂ ) entre as freqüências alélicas 
das árvores adultas e das progênies foi baixa e 
variou entre locos de -0,009 a 0,106, com média 
de 0,010 (Tabela 1). O intervalo de confiança a 
95% de probabilidade da média da divergência en-
tre populações (–0,004 a 0,033) mostrou que esta 
não é estatisticamente diferente de zero.
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Loco Alelo Adultos PFisher Progênies PFisher θ̂

Acp-1
1 0,267 0,172
2 0,733 0,828
N 30 1,000 218 0,008 0,020

Dia-1

1 0,017 0,002
2 0,683 0,571
3 0,3 0,427
N 30 0,201 211 0,000 0,020

Est-3
1 0,583 0,563
2 0,417 0,438
N 30 0,000 208 0,000 -0,009

Got-1 1 1 1
N 31 --- 233 --- ---

G6pdh-1
1 1 0,991
2 0 0,009
N 31 --- 213 1,000 -0,004

Lap-1
1 0,645 0,671
2 0,355 0,329
N 31 0,437 117 0,000 -0,009

Mdh-1
1 0,065 0,283
2 0,935 0,717
N 31 1,000 233 0,000 0,106

Mdh-2
1 1 0,998
2 0 0,002
N 31 --- 233 1,000 -0,008

Mdh-3

1 0,032 0,035
2 0,355 0,315
3 0,613 0,65
N 31 0,070 227 0,000 -0,006

Pgi-1 1 1 1
N 31 --- 232 --- ---

Prx-1

1 0,389 0,374
2 0,407 0,359
3 0,204 0,267
N 27 0,244 131 0,000 -0,006

Prx-3

1 0,448 0,34
2 0,241 0,288
3 0,31 0,454 0,372 0,044 0,003
N 29 191

Skdh-1
1 0,926 0,834
2 0,074 0,166
N 27 1,000 169 0,000 0,021

6pgdh-1

1 1 0,989
2 0 0,009
3 0 0,002
N 31 --- 233 1,000 -0,004

6pgdh-2

1 0,081 0,08
2 0,452 0,452
3 0,468 0,467
N 31 0,147 230 0,000 -0,009

Média 0,010ns

ns: Não significativo a partir do intervalo de confiança a 95% de probabilidade, estimado com base em 10.000 reamostragens 
bootstrap. (ns: not significant at 95% of confidence level, estimated by 10.000 bootstrap)

Tabela 1.
Freqüências alélicas, probabilidades do teste exato de Fisher para o equilíbrio de Hardy-Weinberg e 
divergência genética (θ̂ ) entre árvores adultas e progênies de Caesalpinia echinata Lam, implantada 
em arboreto. N é o tamanho da amostra.
(Allele frequencies, Fisher exact test probabilities for Hardy-Weinberg equilibrium and genetic diver-
gence (θ̂ ) between adult trees and families of Caesalpinia echinata Lam, implanted in arboretum. N is 
the sample size)
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Locos
Adultos Progênies

f̂ χ2 P f̂ χ2 P
Acp-1 -0,023 0,02 0,901 -0,176 6,72 0,010
Dia-1 -0,280 2,62 0,105 -0,416 37,09 0,000
Est-3 0,794 18,93 0,000 0,336 23,45 0,000
G6pdh-1 --- --- --- -0,009 0,02 0,890
Lap-1 0,155 0,74 0,3895 0,516 31,16 0,000
Mdh-1 -0,069 0,15 0,701 -0,353 29,02 0,000
Mdh-2 --- --- --- -0,002 0,00 0,974
Mdh-3 -0,362 4,89 0,027 -0,384 41,39 0,000
Prx-1 0,307 4,81 0,028 0,572 84,70 0,000
Prx-3 0,251 3,55 0,060 0,068 1,77 0,183
Skdh-1 -0,080 0,17 0,678 0,358 21,65 0,000
6pgdh-1 --- --- --- -0,009 0,03 0,873
6pgdh-2 0,322 4,68 0,031 0,192 12,39 0,000

Tabela 2.
Estimativas do índice de fixação de Wright ( f̂ ), teste de qui-quadrado (χ2) e probabilidade associada (P) 
em árvores adultas e progênies de Caesalpinia echinata Lam. implantada em arboreto.
(Wright’s fixation index estimates (f̂ ), chi-square test (χ2) and associated probability (P) in adult trees 
and families of Caesalpinia echinata Lam. implanted in arboretum)

A estimativa dos índices de diversidade gené-
tica indicou, em geral, maiores níveis de variabili-
dade na geração das progênies em comparação 
à geração adulta (Tabela 3). A porcentagem de 
locos polimórficos (P95%

^ ) foi de 66,7% nos adultos 
e nas progênies, o número médio de alelos por 
loco (Â) detectado nos adultos foi 2,00 e nas pro-
gênies de 2,27. A diversidade gênica (Ĥe) foi para 
adultos de 0,298 e para progênies de 0,321. A he-
terozigosidade média observada Ĥo foi de 0,248 
para adultos e 0,291 para progênies.

Os níveis de diversidade genética detectados 
nas árvores adultas e progênies de pau-brasil 
estão acima dos observados em outras espécies 
arbóreas tropicais. Loveless e Hamrick (1987) re-
portam para a média das espécies arbóreas tro-
picais valores médios para as estimativas Â e Ĥe  
de 2,02 e 0,240, respectivamente. A comparação 
dos níveis de diversidade genética detectados em 
pau-brasil com os encontrados em outras espé-
cies tropicais, com ampla distribuição geográfica, 
pertencentes a grupos ecológicos semelhantes e 
que são dominantes do dossel, indicou diferenças 
ainda maiores. Em Genipa americana L. os valo-
res máximos de Â , Ĥo e Ĥe foram de 1,63, 0,195 
e 0,182 (SEBBENN et al., 1998). Em Myracro-
druon urundeuva Freire Allemão essas estimati-
vas foram de 1,5, 0,121 e 0,093 (LACERDA et al., 
1999). Há, entretanto, espécies que apresentam 
índices de diversidade maiores do que o observa-
do em pau-brasil. É o caso, por exemplo, de Oco-
tea odorifera (Vellozo) Rohwer em que os valores 
estimados foram 2,36, 3,60 e 0,358 (KAGEYAMA 

Estimativas Adultos Progênies
n 30,1 (0,4) 205,3 (9,7)

P95%
^ 66,7% 66,7%

Â 2,00 (0,22) 2,27 (0,18)
Ĥo 0,248 (0,062) 0,291 (0,066)
Ĥe 0,298 (0,068) 0,321 (0,065)

f̂ 0,169 ns 0,095 ns

θxy
^ 0,168 (0,130) 0,269

Ne
^ 7,30 1,86a

Ne
^ /n 0,24 0,19

Tabela 3.
Índices de diversidade em quinze locos enzimá-
ticos de árvores adultas e suas progênies de Ca-
esalpinia echinata Lam. implantada em arboreto. 
n: tamanho médio da amostra; P95%

^ : porcenta-
gem de locos polimórficos; Â: número médio de 
alelos por loco; Ĥo: heterozigosidade observada;  
Ĥe: diversidade gênica esperada em EHW; f̂ :ín-
dice de fixação; θxy

^ : coeficiente de coancestria;  
Ne
^ : tamanho efetivo populacional.
(Diversity indexes for fifteen enzymatic loci of 
adult trees and their families of Caesalpinia echi-
nata Lam. implanted in arboretum. n: average 
sample size; P95%

^ : percentage of polymorphic 
loci;  Â: average number of alleles per locus; Ĥo:
observed heterozygosity; Ĥe: expected hetero-
zygosity; f̂ : fixation index; θxy

^ : coancestry coe-
fficient; Ne

^ : effective population size)

a: Tamanho efetivo de variância de uma simples progênie (va-
riance effective size of a single family)
ns: não significativo (ns: not significant)
Os números entre parênteses representam o erro-padrão da 
média (numbers between parenthesis are standard error).
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et al., 2003), embora as estimativas obtidas para 
essa espécie bem como para o pau-brasil sejam 
consideradas altas. 

Segundo Wright (1931), quando o tamanho 
populacional é subitamente reduzido, é esperado 
um declínio da heterozigosidade média por loco. 
De imediato, entretanto, não há mudanças na va-
riabilidade genética. O grau de heterozigosidade 
e, portanto, a variância genética, é quase tão alto 
quanto o da população de onde vieram os coloni-
zadores (FUTUYMA, 1992). Isto ocorre, prosse-
gue o autor, simplesmente porque os alelos raros 
pouco contribuem para o nível de heterozigosi-
dade da população originada e são esses mes-
mos alelos que provavelmente estarão ausentes 
da colônia. Se a colônia permanecer pequena, a 
heterozigosidade diminuirá rapidamente por deri-
va genética e apenas lentamente haverá sua re-
composição por mutação e deriva, a menos que 
a seleção natural aumente a freqüência dos ale-
los raros (NEI et al., 1975). Porém, os resultados 
obtidos, principalmente nas progênies, mostram 
que a população retém alguns alelos raros, que 
se não foram originados por mutação, fato pouco 
provável, provieram de indivíduos adultos do ar-
boreto, não amostrados neste estudo.

Não há conhecimento sobre a variabilidade 
genética da população ancestral, contudo, os ní-
veis de diversidade obtidos neste estudo estão a 
sugerir que ela mantém uma alta variabilidade ge-
nética. Esse dado é importante porque devido à 
superexploração da espécie e à fragmentação do 
hábitat natural muitas de suas populações desa-
pareceram. Há evidências de que C. echinata tem 
sobrevivido apenas em manchas de solo mais 
seco separadas por trechos de florestas mais úmi-
das. Cardoso et al. (1998) realizaram um estudo 
sobre a variação genética em populações naturais 
de C. echinata. Embora os dados não possam ser 
comparados devido ao método utilizado por estes 
autores (RAPD), seus dados revelam um exten-
so polimorfismo, evidenciando uma alta variação. 
Existe, contudo, um considerável nível de diferen-
ciação genética entre as populações (LIRA et al., 
2003; CARDOSO et al., 2005), contrariando as 
expectativas de retenção da maior parte da varia-
ção dentro de populações, como é o caso de es-
pécies alógamas, lenhosas e de ciclo longo, como 
o pau-brasil. A divergência genética observada 
pode sugerir que a espécie tolere algum grau de 
endogamia (CARDOSO et al., 1998).

O índice de fixação ( f̂ ) foi maior nas árvo-
res adultas (0,169) relativamente às progênies 

(0,095), embora ambos não sejam estatistica-
mente diferentes de zero. O coeficiente médio 
de coancestria (θxy

^ ) estimado nas árvores adul-
tas foi de 0,168, valor superior ao esperado en-
tre indivíduos meios-irmãos (0,125) (Tabela 3). 
Contudo, a julgar pelo intervalo de confiança a 
95% dessa estimativa (1,96.erro padrão = 0,255) 
verifica-se que ela não é significativamente dife-
rente de zero. A Figura 1 mostra a distribuição de 
classes de parentescos estimadas entre pares de 
indivíduos no arboreto. As estimativas variaram 
de -0,375 a 0,617. Um total de 56,7% das esti-
mativas foram negativas ou nulas e 43,3% foram 
positivas. Valores negativos indicam ausência de 
qualquer grau de parentesco entre os indivíduos. 
Já a estimativa do coeficiente de coancestria mé-
dio dentro de progênies foi de 0,269, valor este 
próximo ao esperado em progênies de irmãos-
completos. Acredita-se que a presente popula-
ção de pau-brasil tenha sido formada a partir de 
sementes coletadas de poucos indivíduos. Esse 
fato, chamado de efeito fundador, poderia levar 
à perda de diversidade por deriva genética, devi-
do à restrição do tamanho populacional motivada 
pelo afunilamento da base genética. Consideran-
do que o coeficiente de endogamia (f̂ ) em uma 
geração corresponde ao coeficiente de coances-
tria (θxy

^ ) da geração precedente (LINDGREN et 
al., 1996), a estimativa do índice de fixação nas 
árvores adultas sugere que o arboreto foi forma-
do por sementes geradas por cruzamentos entre 
indivíduos parentes entre o grau de meios-irmãos 
e irmãos-completos. Em outras palavras, a popu-
lação que deu origem às progênies encontrava-se 
estruturada. Adicionalmente, a coancestria entre 
as árvores amostradas embora não seja estatis-
ticamente significativa, sugere que o arboreto é 
formado por árvores endogâmicas e aparentadas 
como meios-irmãos. Isto, por sua vez, indica que 
a população de origem estava geneticamente es-
truturada e que as sementes foram coletadas de 
uma ou poucas árvores. 

Ressalta-se que a magnitude do coeficiente 
de coancestria obtido, embora não significativo, 
tem importantes implicações biológicas. Ele impli-
ca na possibilidade de gerar endogamia de 0,168 
nas progênies. Contudo, a estimativa do índice 
de fixação nas progênies foi menor (0,095) e não 
significativo. A maior  endogamia nas árvores 
adultas em relação às progênies pode estar asso-
ciada ao fato de que este arboreto foi implantado 
em delineamento experimental, ou seja, visando 
o controle do ambiente. Em condições controla-
das, a seleção natural pode ser menos efetiva. 
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Sniezko e Zobel (1988) estudando os efeitos 
da depressão endogâmica em Pinus taeda L. 
sob condições de viveiro observaram ausência 
de efeitos da endogamia, atribuindo este resul-
tado às ótimas condições de experimentação, a 
qual reduzira a pressão de seleção. Isto pode ter 
acontecido no arboreto de pau-brasil. Por outro 
lado, a menor endogamia em progênies coleta-
das em uma população com fortes evidências de 
endogamia e coancestria pode ser atribuída à 
seleção contra homozigotos. Como a base gené-
tica da população já era restrita, e provavelmente 
ocorreram cruzamentos entre parentes, os efei-
tos da endogamia devem ter sido pronunciados, 
eliminando os indivíduos homozigóticos entre a 
fase de formação dos zigotos e a caracterização 
genética das plântulas.

O tamanho efetivo de 50, muito usado em 
programas de conservação genética e próximo 
ao observado no arboreto (63), pode reter muitos 
alelos de uma população no curto prazo (10 gera-
ções), mas não é suficiente para reter alelos raros 
no longo prazo (100 gerações). Assim, o presente 
arboreto tem valor como unidade de conservação 
de C. echinata no curto prazo. No entanto, esse 
tempo pode ser ampliado se a variabilidade gené-
tica for distribuída em várias populações isoladas 
(p.ex., 10 populações), de forma que a perda de 
variação genética devido ao aumento da coan-
cestria dentro das populações, causada pelo iso-
lamento, possa no futuro ser restituída pelo cru-
zamento das diversas populações fundadas. 

Outra alternativa para incrementar o potencial 
genético do arboreto é aumentar seu tamanho 
efetivo com a introdução de novos indivíduos, 
advindos de outras populações e de um núme-
ro adequado de árvores de cada população (30 
árvores matrizes, SEBBENN, 2002). Estudo re-
cente da estrutura genética de populações de C. 
echinata, em algumas regiões de sua ocorrência, 
tem revelado grandes diferenças genéticas entre 
regiões (51,67%) e populações (10,39%) dentro 
de regiões (CARDOSO et al., 2005), indicando 
que para a conservação ex situ da espécie devem 
ser incluídas amostras de várias regiões e popu-
lações da espécie. Para se conservar um alelo 
comum, com freqüência maior do que 0,05, e de 
ocorrência localizada, em, no máximo, 25% das 
populações, a amostra deveria conter sementes 
de pelo menos 14 populações distribuídas aleato-
riamente em toda a distribuição natural da espé-
cie (SEBBENN, 2003).

Para utilizar o arboreto como pomar de se-
mentes para reflorestamentos, o ideal seria sub-
metê-lo a um manejo, procurando reduzir ou 
eliminar o parentesco interno, e assim, evitar ou 
minimizar a endogamia nas sementes coletadas. 
Mas para isso, seria necessário avaliar por mar-
cadores genéticos o genótipo de todas as árvores 
do arboreto e depois efetuar o corte seletivo de 
árvores parentes localizadas espacialmente pró-
ximas. Pode-se também, na fase de viveiro, elimi-
nar plântulas com indícios de endogamia, como 
má formação, lento desenvolvimento e doentes.

A coleta de sementes no arboreto deve procu-
rar reter o máximo da variabilidade genética pre-
sente. A estimativa do coeficiente de coancestria 
médio dentro das progênies (θxy

^ ) sugere que as 
progênies coletadas de polinização aberta são 

Figura 1. 
Distribuição das estimativas de coancestrias (pa-
rentesco) entre pares de indivíduos de Caesalpi-
nia echinata Lam. implantada em arboreto. Clas-
se 1: <-0,375; Classe 2: -0,375 a –0,250; Classe 
3:  -0,250 a –0,125; Classe 4: -0,125 a 0; Classe 
5:  0 a 0,125; Classe 6: 0,125 a 0,250; Classe 7: 
0,250 a 0,500; Classe 8:  >0,500.
(Coancestry estimate distributions among Ca-
esalpinia echinata Lam. individuals pairs im-
planted in arboretum. Class 1: <-0,375; Class 
2:  -0,375 a –0,250; Class 3:  -0,250 a –0,125; 
Class 4: -0,125 a 0; Class 5:  0 a 0,125; Class 
6: 0,125 a 0,250; Class 7:  0,250 a 0,500; Class 
8: >0,500)

A estimativa do tamanho efetivo das árvores 
adultas foi extremamente baixa, aproximadamen-
te 7, comparativamente ao tamanho amostral (31 
árvores), resultando na relação Ne

^ /n de apenas 
0,24 (Tabela 3). Multiplicando esta relação pelo 
número de árvores presentes no arboreto (262 
árvores) conclui-se que essas árvores corres-
pondem a apenas 63 árvores de uma população 
panmítica ideal (população de cruzamentos alea-
tórios, tamanho infinito, sem efeitos de seleção, 
deriva genética, migração e mutação). 
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compostas por irmãos-completos. Isso pode ser 
comprovado pelo tamanho efetivo de variância es-
timado médio por progênie (1,86) (Tabela 3), que 
comparativamente ao tamanho amostral de cada 
progênie (10 plântulas) resulta na relação Ne

^ /n  de 
0,19. Assim, a variabilidade genética liberada nas 
sementes é aparentemente 50% menor do que a 
esperada em grandes populações de cruzamen-
tos aleatórios, devido à maior proporção de alelos 
idênticos por descendência nas progênies. O nú-
mero de árvores matrizes (m) necessárias para a 
coleta de sementes visando reter a variabilidade 
genética atual do arboreto pode ser estimado da 
relação entre o tamanho efetivo alvo da amostra, 
que no caso é de 63, e do tamanho efetivo de 
variância observado nas sementes, 1,86 (SEB-
BENN, 2002). Com base nessa relação, seria ne-
cessário a coleta de sementes em pelo menos 34 
árvores (m̂ = 63/1,86). Essas árvores devem estar 
distribuídas aleatoriamente no arboreto. 

CONCLUSÕES

O arboreto de Caesalpinia echinata de Mogi 
Guaçu apresenta alto nível de variação genética. 
O tamanho efetivo dessa população é de 63 in-
divíduos (relação Ne

^ /n = 0,24)  tendo, portanto, 
uma representatividade genética compatível com 
a conservação ex situ no curto prazo. Entretan-
to, deve-se procurar aumentar o tamanho efetivo 
dessa população reunindo amostras de outras 
populações naturais da espécie. Dada à diver-
gência genética entre as regiões de ocorrência de 
C. echinata, a maximização do tamanho efetivo, 
e conseqüentemente da variabilidade, pode ser 
conseguida realizando amostragens intensivas 
em várias populações dentro de regiões.

A coancestria entre as árvores amostradas no 
arboreto sugere que a população é endogâmica 
e os indivíduos aparentados no grau de meios-
irmãos, enquanto as progênies são formadas 
por irmãos-completos. Assim, para a coleta de 
sementes no presente arboreto, com a finalidade 
de compor lotes comerciais que retenham a va-
riabilidade genética atual, é necessário amostrar 
sementes em pelo menos 34 árvores matrizes 
distribuídas aleatoriamente, a fim de se evitar a 
colheita em indivíduos aparentados.
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