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RESUMO

A fragmentagdo de habitat é uma das maiores causas de extingdo de populagdes e
espécies. As duas principais consegiiéncias diretas da fragmentagdo de habitat, que
levam espécies a extingdo, sdo o isolamento de populacdes de uma mesma espécie
com conseqiiente diminuigdo da migragdo, e a diminuicdo do niimero de individuos na
populagdo no fragmento. Populagdes pequenas s3o mais suscetiveis as variagOes
aleatdrias demograficas, ambientais e genéticas, e a perda de flexibilidade evolutiva
(BRITO & FERNANDEZ, 2000). Esses sdo os chamados vortices de extingdo, que
podem agir combinados e de diversas maneiras sobre as populagdes, dependendo das
caracteristicas ecologicas das espécies. A flexibilidade evolutiva refere-se ao potencial
adaptativo das espécies que torna-se de extrema importdncia considerando as
alteracdes antropicas nos ecossistemas. Para que seja mantido o potencial adaptativo €
importante que maior variabilidade genética seja mantida, para possibilitar a a¢do da
selecdo natural frente a possiveis mudan¢as no ambiente. S3o seis 0S processos
genéticos que tém importdncia para a conservagdo de espécies fragmentadas. Deriva
genética sdo variagdes aleatdrias na freqiiéncia génica, na qual alguns alelos podem ser
fixados e outros perdidos, diminuindo a diversidade génica. As mutacdes, quando ndo
sdo determinadas pela polui¢do com agentes tOxicos. ocorrem aleatoriamente no
genoma, criando novos alelos, ou seja, contrario a deriva, aumentam a diversidade
génica. O endocruzamento refere-se ao acasalamento entre individuos aparentados o
que gera um incremento na ocorréncia de individuos homozigotos na populacdo. Uma
conseqiiéncia desse processo € a depressdo endogamica que € um decréscimo na
viabilidade populacional devido a expressdo de alelos recessivos deletérios ou semi-
deletérios em homozigose. Fluxo génico € a troca génica entre diferentes populagdes,
através da migragdo de individuos. Esse processo aumenta a variabilidade genética nas
populagdes, contudo pode causar a depressdo por exocruzamento, que € a quebra de
processos de adaptagdo local das populacdes. Gargalos genéticos s@o perdas de
diversidade génica em conseqiiéncia de baixas populacionais por processos
demograéficos aleatérios. E finalmente efeito fundador, refere-se a restrita diversidade
de uma populagdo fundada por alguns individuos. A compreensdo desses processos
genéticos, além dos demograficos e ambientais e da histéria natural, permite que sejam
tomadas agdes pertinentes para a preservagio da biodiversidade ameacada.
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1 INTRODUCAO

O desenvolvimento humano interfere de maneira desastrosa no curso normal
dos processos naturais, afetando a persisténcia de muitas espécies. Muitas extingdes ja
ocorreram e continuardo ameacando espécies singulares se ndo forem determinadas
maneiras de impedir tal destrui¢cdo. Diante dessa perspectiva, tornou-se necessario ao
ser humano, proteger a diversidade bioldgica das suas proprias agdes. Esta protegéo,
sendo ou ndo pelo principio ético de que todos organismos tém o direito de existir,
tornou-se importante pela percep¢do de que as tecnologias geradas ndo suprem
problemas ambientais que a1heagam a existéncia da nossa propria espécie.

Uma espécie ameagada € aquela com alta probabilidade de extingdo durante os
proximos anos ou décadas (EHRLICH & WILSON, 1991). Segundo BRITO &
FERNANDEZ (2000) existem trés tipos de extingdo: a extin¢do global, um caso
extremo no qual todos os individuos de uma dada espécie morrem, a extin¢do local,
quando todos os individuos de uma populagdo particular morrem e a extin¢do
ecoldgica, que refere-se a uma baixa na densidade populacional, prejudicando o “papel
ecologico” dessa populagdo na comunidade. Sdo exemplos de extingcdo ecoldgica a
baixa populacional de um predador que deixa de exercer o seu papel de regulador da
populacdo da presa, ou a baixa populacional de grupos de animais que s@o dispersores
de semente ou polinizadores de plantas.

Extin¢do € um processo natural ao qual todas as espécies estdo sujeitas, porém
com o crescimento e desenvolvimento da espécie humana muitas outras espécies
extinguiram-se ou entraram em processo de extingdo, devido a alteracdes nos seus
habitats por a¢des antropicas. Segundo O’BRIEN (1994), “estamos no meio do mais
rapido evento de extingdo desde a morte dos dinossauros, sendo o desenvolvimento
humano a principal causa.” WILSON (1985) alerta, que a taxa de extin¢io é agora 400
vezes a registrada durante o tempo geoldgico recente e estd se acelerando rapidamente.

As agdes humanas que perturbam a existéncia de muitas espécies podem nao
ser diretas, através da coleta para o comércio ou colegdes, como muitas vezes €, mas

também ocorre pela necessidade cada vez maior do ser humano, de ocupar maiores



extensdes de terras destruindo os ambientes, sem se preocupar com 0s Seres vivos que
habitavam tais locais. Além de estarem sendo destruidos rapidamente, os habitats que
anteriormente ocupavam grandes 4reas, sdo freqiientemente divididos em pequenos
pedacgos, pelas estradas, campos, cidades e um grande niimero de outras atividades
humanas (PRIMACK & RODRIGUES, 2001).

A transformagdo de habitats, antes continuos, em uma paisagem em mosaico
formada por manchas do habitat original circundadas por areas antropicamente
alteradas, constitui a mais profunda alteracdo causada pelo homem a natureza e ¢
conhecida como fragmentacdo de habitat (FERNANDEZ, 1997). A fragmentacio de
habitat ¢ uma forte ameaca a sobrevivéncia de poprulag(”)es e espécies no mundo todo
(CLARKE & O’DWYER, 1999). Porém, a forma como a diminuig¢do e fragmentagdo
dos ambientes leva as populagdes naturais a extingdo € sutil. Considerando a
complexidade dos ecossistemas, uma série de fatores pode influenciar esse processo.
Alguns dos fatores que influenciam a persisténcia das espécies nos fragmentos sdo a
acdo humana no fragmento através da caca, queimadas ou polui¢do; a restri¢do do
tamanho populacional; a redu¢@o de imigragdo; o efeito de borda que sdo alteracdes
fisicas e conseqiientemente, também, ecoldgica na periferia do fragmento; a imigragéo
de espécies exdticas; e a propria extingdo de uma espécie que pode influenciar direta
ou indiretamente o desenvolvimento de uma outra espécie (TURNER & CORLETT,
1996). |

Esses fatores apontados como possiveis causadores de extingdo num
fragmento de habitat, sd0 processos que quando incessantes podem acabar com uma
populagdo, como por exemplo através da extra¢do até o ultimo exemplar de uma
espécie. Ou ainda, quando o fragmento € tdo pequeno que sofre influencia do efeito de
borda até o seu interior, ou seja, uma espécie pode se extinguir por ndo suportar as
mudang¢as no microclima: temperaturas mais altas, clima mais seco e maior incidéncia
de luz. No entanto, todos os fatores citados por TURNER & CORLETT (1996) tém
uma caracteristica demografica comum, sdo fatores que afetam as populacGes
diminuindo o nimero de individuos que as constituem. Essa diminui¢do pode ser

resultante, por exemplo, da competicdo com uma espécie exotica; da perda de uma



espécie que € importante para o 6timo desenvolvimento de outra, como com a extin¢do
de uma espécie de inseto que poliniza uma espécie vegetal ou, através da diminui¢do
da érea viavel para' a existéncia da populacdo, devido a destruicdo direta do seu
ambiente natural ou pelo resultado do efeito de borda, que restringe a espécie a uma
area, no centro, menor que a area total do fragmento. Sendo assim nos remetemos a
complexidade dos ecossistemas naturais, pois as alteragdes podem estar agindo em
conjunto, sendo o tamanho populacional um fator chave para a persisténcia de uma
populacio.

BRITO & FERNANDEZ (2000) apontam que pequenas populagdes sdo mais
sujeitas a extin¢do devido a estocasticidade ambiental, demografica e genética além da
perda de flexibilidade adaptativa. A estocasticidade ambiental refere-se as flutuagdes
no ambiente variando de intensidade — flutuagdo ambiental ou catastrofe — como secas,
mudancas climaticas, inundagdes ou incéndios. A estocasticidade demogréﬁca esta
relacionada a variagOes na razdo sexual, em taxas de mortalidade, reprodugdo, etc. A
estocasticidade genética envolve as variagdes genétiéas nas populacdes através dos
processos de deriva genética, mutacdes, endocruzamento, fluxo génico, gargalos
genéticos e efeito fundador. A perda de flexibilidade evolutiva, refere-se a
variabilidade genétiéa como potencial evolutivo a possiveis mudancas ambientais.

E importante ressaltar que fatores ambientais, demograficos e genéticos. atuam
simultaneamente nas populagdes. GILPIN & SOULE (1986 apud BRITO &
FERNANDEZ, 2000), relacionam os fatores demograficas, ambientais e genéticos,
colocando-os como vortices de extingdo. O vortice de extingcdo refere-se a tendéncia de
pequenas populagdes de diminuirem ainda mais pela agdo conjunta dos vortices.

AVISE (1994) coloca que hd uma tendéncia de dicotomizar genética e
demografia, colocando-as em uma relagido antagbnica, quando, na verdade, ambas sdo
importantes e muitas vezes estdo inicialmente relacionadas. Por exemplo, uma
populacdo pequena pode sofrer com o fator demografico denominado efeito Alle, que
refere-se a uma diminuigdo na viabilidade e reproducdo de populacdes que sofrem um
declinio na densidade populacional, isto se dd pela falta de interacdes sociais

necessarias a reprodug@o ou a uma incapacidade de encontro entre parceiros. Nesse



caso, a baixa viabilidade populacional, pode ndo ser explicada por fatores genéticos,
porém pode gerar futuras modificagdes na caracteristica genética da espécie que
podem ser prejudiciais.

Contudo, neste trabalho serdo discutidos apenas os fatores genéticos que
atuam nas populacdes (estocasticidade genética e flexibilidade adaptativa). Esses
fatores s@o estudados pela Genética da Conservacdo que €é uma nova area de
investigac@o cientifica aplicada, resultado da organizacdo de duas subdisciplinas da
génética, a sistematica baseada em dados moleculares e a genética de populacdes
(PEREZ-SWEENEY et al., 2003). Essa ¢ uma éarea que surgiu a pouco mais de 20
anos, sendo o livro de SOULE & WILCOX (1980) o primeiro a rever o assunto,
porém trabalhos anteriores como o de RALLS ef al. (1979), j& sugeriam a importancia
deum manejo genético em pequenas populacdes.

A Genética da Conservagdo, portanto, envolve as caracteristicas genéticas de
individuos ou populacdes que podem ser uteis na determinacdo de agGes ligadas a
conservacdo da biodiversidade ou diversidade biologica. Algumas das contribuicdes
genéticas para conservacdo das popula¢des naturais s@o a determinacdo do sexo em
espécies com pouco dimorfismo sexual externo, a determinagdo de endemismos. e
cosmopolitismos através da sistematica molecular, a identificacdo da origem de
produtos industrializados para controle do comércio de espécies de venda proibida
(SOLE-CAVA, 2001). Além do acesso a variabilidade genética de populagdes naturais
procurando-se estabelecer a correlagdo desta com caracteristicas (eficiéncia
reprodutiva, resisténcia a doengas, etc) que podem ameagar a sobrevivéncia das

espécies.



2 OBJETIVOS

Realizar um levantamento bibliografico sobre:

(1) os problemas genéticos de populagdes fragmentadas;

(i1) a relagd@o entre variabilidade genética e a sobrevivéncia das populagdes
ameacadas;

(iii) o uso da genética para a conservacdo da diversidade bioldgica.



3 MATERIAL E METODOS

Este trabalho estd baseado em revisdes bibliograficas nas fontes: Biological

Abstract, www.periodicos.capes.gov.br, www.sciencedirect.com, entre outras fontes

encontradas.

Além disso, foi feito aprofundamento tedrico através da leitura de livros de
ecologia, genética molecular e evolugdo.

A buscas de livros e artigos de interesse foram feitas nas bibliotecas da UFPR;
UFRJ; e do Instituto de Biociéncias da USP.

Este trabalho foi estruturado com a apresentagdo nos resultados, em um
primeiro momento, dos conceitos necessarios a compreensdo da problematica genética
de populacdes pequenas, além de terem sido apresentados os principais métodos de
acessar a composi¢do genética de individuos ou populacdes. Com isso puderam ser
expostas as principais. probleméticas. das populacdes fragmentadas que foram
colocadas neste trabalho como: flexibilidade adaptativa, estocasticidade genética e

variacdo genética e aptiddo.



4 RESULTADOS
4.1 CONCEITOS

Para se discutir os problemas genéticos das populagbes que tém seu curso
natural alterado pela fragmentagdo, sdo importantes alguns conceitos apresentados a

seguir:
4.1.1 Unidades evolutivamente significativas (UES)

Quando falamos em conserva¢do da biodiversidade, estamos considerando,
também, a diversidade genética das espécies. ELLSTRAND & ELAM (1993) dizem
que quando uma grande propor¢do da variagdo genética estd distribuida entre
populagdes, € importante que sejam preservadas mais populacdes péra assegurar a
- reten¢do da diversidade alélica ou genotipica. Considerando isso, o conceito de UES
define populagdes parcialmente diferenciadas geneticémente_, justificando o seu
manejo como linhagens evolutivamente separadas (PEREZ-SWEENEY et al., 2003).

Unidades evolutivamente significativas referem-se as populacdes que por
diferentes critérios através da sistematica molecular, apresentam diferencas, evitando-
se, assim, entrar na discussdo da defini¢do de espécie. Contudo o reconhecimento de
UESs € uma dificil tarefa que requer o uso de informacbes de historia natural,
morfometria, dados de distribui¢cdo e 4area, assim como eletroforese de proteinas,
analises citogenéticas e mapas de restricio de DNA mitocondrial e nuclear (RYDER,
1986). Ainda assim, € importante ressaltar que a execugdo da classificagdo sistematica
dos seres vivos, ¢ fundamental para a conservagdo porque prové a base para o
reconhecimento e portanto protecio as espécies ameacadas (O’BRIEN, 1994), sendo a

genética molecular uma importante ferramenta para taxonomia.



4.1.2 Tamanho efetivo da populacdo (Ne)

NUNNEY & CAMPBELL (1993) colocam que o tamanho efetivo da
populagdo ¢ a medida de quantos individuos estdo contribuindo com seus genes para
as proximas geragdes. Assim, uma simples amostragem do nimero de individuos em
uma populagdo (N) de uma determinada espécie por uma série de fatores, como por
exemplo por serem contabilizados individuos imaturos e senis € ndo apenas oS
maturos, acaba ndo correspondendo ao efetivo tamanho populacional que, muitas
vezes, ¢ muito menor que o numero de individuos esﬁmados na amostragem.
FRANKHAM (1995b) aponta que para a estimativa do Ne, além da importéncia do
nimero de adultos maduros sexualmente, também tém influéncia a variacdo nos
tamanho populacional, diferengas na razdo sexual, flutuacdes no numeros de
individuos por geragdes e flutuagGes na selegdo (desigualdade do sucesso reprodutivo).
Ainda h4 outras caracteristicas numa espécie ou populacdo tais como, sistema de
acasalamento, sobreposicdo de geragdes e eventos extincdo e recolonizacdo, que
influenciam o valor do Ne (MARUYAMA & KIMURA, 1530).

Sendo assim, existem diferentes maneiras de se estimar o Ne de uma
populagdo, considerando as caracteristicas particulares de cada espécie. Vale lembrar
que o tamanho efetivo de uma populacdo estd entre os pardmetros mais. dificeis de se
estimar nas populacdes naturais (FUTUYMA, 1986). No entanto, a determina¢@o do
tamanho efetivo de uma populagédo atual através de dados genéticos estd se tornando
cada vez mais realista (PEREZ-SWEENEY et al., 2003).

O tamanho efetivo de uma populacdo, portanto, € igual ao nimero de
individuos numa populacdo ideal que teria as mesmas propriedades genéticas, em
termos de deriva genética, que a populagdo atual (LANDE & BARROWCLOUGH,
1986; NUNNEY & CAMPBELL, 1993). O conhecimento do Ne de uma populacdo
torna possivel fazer consideragdes sobre qual ou quais processos genéticos estdo
atuando‘ na mesma. Em 1980, FRANKLIN sugeriu um Ne=50 como o tamanho
populacional minimo para se evitar os problemas de endocruzamento e um Ne=500

como suficiente para que a deriva genética ndo seja importante e seja mantida a



variabilidade suficiente para a adaptagdo no caso de mudangas ambientais. Uma
consideragdo importante acerca do efetivo tamanho populacional é a de que para um
amplo espectro de variagdes populacionais, a relacdo Ne/N encontra-se na faixa de
0,25-1,0 (NUNNEY, no prelo, apud NUNNEY & CAMPBELL, 1993). Diante da
complexidade dos ecossistemas, nos quais espécies interagem umas com as outras €
com o meio, sob uma séric de condigdes minimas de sobrevivéncia; tais
geheralizagﬁes se tornam importantes para serem compreendidos mais facilmente os

processos pelos quais passam uma populagio.
4.1.3 Populacdo minima viavel (PMV)

A populacdo minima viavel é uma tentativa de estabelecer 0 numero minimo
de individuos que uma populacdo devera ter para persistir sem intervencdo humana
(BRITO & FERNANDEZ, 2000). PMV foi definida por SHAFFER (1981), como o
numero minimo de individuos que uma populacdo precisa ter para uma probabilidade
- de 99% de sobrevivéncia em 1000 anos, podende haver ajustes no tempo € na
probabilidade.

O risco de extingdo de uma populacdo, produzindo uma estimativa de PMV, €
quantificado através da anélise de viabilidade de populacdes (AVP) (FERNANDEZ,
1997). AVP é um modelo probabilistico no qual sdo considerados fatores. estocasticos
(estoéasticidade demografica, ambiental e genética), além de fatores deterministicos,
como por exemplo, perda de habitat e super-exploracio (MILLER & LACY;
BEISSINGER & MCCULLOUGH, 2002 apud REED et al, 2003). Sendo a
estocasticidade genética um fator importante na estimativa da PMV, conclui-se que a
sobrevivéncia das populagdes esté relacionada com a sua diversidade genética, que é
mantida principalmente pela selecdo e deriva genética, sendo esta ultima dependente
do Ne como ja foi discutido-acima (NUNNEY & CAMPBELL, 1993). |

Vale ressaltar a importante contribuicdo do trabalho de REED et al. (2003)
que concluiu que as PMVs ndo diferem nos diferentes grupos taxondmicos, latitude ou

nivel tréfico, demonstrando homogeneidade na variabilidade populacional entre



ambientes e grupos taxondmicos. Este resultado ressalta como a utilizagdo de um
conceito geral, a respeito do tamanho populacional minimo de uma populacdo, pode
ser importante. Também foi identificado no trabalho desses autores que uma PMV ¢
fortemente influenciada pela dura¢do do estudo, relativo a duragdo das geragdes do
organismo, aumentando a PMV com um aumento no tempo de estudo. A diferenca de
PMV que se apresenta relativa ao tempo de estudo ocorre por serem perdidos dados
importantes relativos a dindmica populacional, como flutua¢des no seu tamanho.
SHAFFER (1981), ressalta que uma PMV ndo ¢ apenas aquela que pode manter-se
sobre condigoes médias, mas aquela que € capaz de persistir as perturbacdes e

calamidades do seu contexto biogeografico particular.
4.1.4 Biogeografia de ilhas

Como serdo discutidos os problemas genéticos em populagdes de habitats
fragmentados, também torna-se importante comentar a relacdo que existe entre ilthas e
esses ambientes antropicamente alterados.

E amplamente conhecida a relacdo que existe entre a 4rea e o nimero de
espécies € sabe-se que ilhas possuem uma menor riqueza de espécies que grandes
areas no continente. No modelo de equilibrio insular de MacArthur & Wilson, a
pobreza no nimero de espécies em ilhas € atribuido principalmente pelo aumento na
taxa de extingdo em 4reas pequenas € uma menor taxa de imigracdo devido ao
isolamento (BRITO & FENANDEZ, 2000).

Segundo MCGUINESS (1984) a teoria do equilibrio gerou grande interesse
por ser aplicavel ndo apenas a ilhas oceénicas, mas a qualquer situagdo na qual uma
por¢do de habitat favordvel para as espécies da “ilha” sdo separadas umas das outras
por habitat desfavoravel. Sendo assim, poderiamos considerar fragmentos de habitat
como ilhas e utilizarmos o modelo de equilibrio insular para fazer inferéncias a
respeito da persisténcia das espécies em um meio que ndo pode simplesmente ser
considerado igual ao ambiente original s6 que menor. Contudo, um fragmento de

habitat possui particularidades quando comparados as ilhas oceénicas; a matriz que o
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circunda, pode variar muito, além de influenciar de diferentes maneiras o fragmento
recém formado. A principal diferenca que existe entre ilhas oceanicas e fragmentos de
habitat consiste no fato de os fragmentos poderem estar imersos em uma infinidade de
diferentes ambientes, os quais influenciam o meio na “ilha”, e suas populacdes, de
diferentes maneiras. Dada essa diferenca, existem opinides controversas como a de
JANZEN (1983), que conclui que em alguns casos um fragmento de floresta primaria
pode permanécer por mais tempo ecologicamente intacta se circundada por plantagdes
e pastos, do que por extensivas areas de sucessdo secundaria rica em plantas e animais
que podem invadir a floresta primaria.

No entanto, principios do modelo de equilibrio insular foram usados para a
formulagdo de regras para o design de reservas que maximizem a riqueza de espécies
preservadas (WILSON & WILLIS, 1975; DIAMOND & MAY, 1976 apud
FERNANDEZ, 1997). Sao principios basicos de Unidades de Conservagdo que
reservas com formas compactas comportardo maior numero de espécies; reservas
agrupadas sdo consideradas melhores; uma Unica reserva grande ¢ melhor do que
vérias pequenas de areas totais equivalentes e, finalmente, seriam melhores as reservas
conectadas por corredores de habitat. Ainda ndo estdo claros os ultimos dois
. prinéipios. Ha controvérsias a respeito da afirmacdo de que uma reserva Unica seria
melhor do que vérias pequenas — SLOSS (single large or several small). CANDIDO
JR. (1993), faz uma revisdo dessa discussdo e aponta algumas das vantagens de varias
reservas como melhores na manutencdo de um maior niimero de espécies do que uma
finica 4rea: fogo e doencas atingiriam menos facilmente todas as populagdes locais; em
alguns grupos vdrias dreas pequenas sustentam maior numero de espécies que uma
Unica area; € | pequenas reservas poderdo ter espécies competitivas, mutuamente
“exclusivas, que ndo permaneceriam juntas numa Unica reserva. Muito questionada,
também, € a utilidade de corredores que além de permitir a passagem de organismos
desejaveis, também permite a passagem de organismos indesejaveis (animais e plantas
exOticos, microorganismos patogénicos, etc), além disso propicia a dispersdo de fogo e

a acdo de cagadores.
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4.1.5 Teoria de metapopulagdes

Metapopula¢do refere-se @ um grupo de populagdes que se conectam
esporadicamente. Essa conecc¢do se da através da migracdo de individuos, no caso de
animais, ou pela dispersdo de sementes ou pdlen, em plantas. Estas popula¢des podem
estar cada uma em um fragmento diferente, podendo também ocorrer em habitats
continuos (FERNANDEZ, 1997), nos quais a espécie pode estar estruturada em
populacdes distintas. A teoria de metapopulacdes estd relacionada ao modelo do
equilibrio insular porém difere deste, por estudar as taxas de colonizagdo e
recolonizagdo em uma Unica espécie, além de considerar que todas as “ilhas” ou
fragmentos de habitat sdo passiveis de sofrer eventos de colonizacdo e extingdo sendo
que no modelo de equilibrio insular ha uma regido principal, na qual as populagdes
ndo sofrem extin¢do e da qual emigram individuos para as ilhas (SPELLERBERG &
SAWYER, 1999).

O conhecimento de como esta estruturada a populagdo, quando sdo estudadas
as caracteristicas genéticas das populagdes, € importante para as acdes em
conservagdo, pois processos genéticos sdo influenciados pela estrutura populacional.
Em pequenas populagbes ameacgadas, estruturadas como uma metapopulagdo, uma
extingdo podera ser revertida por um evento de recolonizagio, assim como perda de
variabilidade genética podera ser contrabalancada por fluxo génico (BRITO &
FERNANDEZ, 2000). Ou seja, numa metapopulacdo, ha um incremento na variacdo
total do sistema, mas com um decréscimo da variacdo entre as populagdes. Contudo
vale lembrar que frente a extingé@o a perda de variagdo genética ¢ irrelevante (LANDE,
1988). Numa populacdo efémera a caracteristica genética dos individuos que a
colonizaram ou, como ocorre em metapopulagdes, recolonizam o meio ¢ importante.

Esse processo ¢ denominado efeito fundador.



4.2 ACESSO A VARIABILIDADE GENETICA

Para discutir a forma pela qual processos genéticos podem influenciar a
persisténcia de espécies em habitats fragmentados, serdo abordadas quais sdo as
principais técnicas de acesso a variabilidade genética das espécies e, de uma forma

geral, quais sdo as vantagens e limitagdes de cada uma delas.
4.2.1 Genética quantitativa

Genética quantitativa estuda tragos fenotipicos continuos, que sdo controlados
por muitos genes, ou seja, sd@o poligénicos. Utilizando-se caracteres quantitativos €
necessaria uma grande amostra (>30 familias) e muitas vezes mais de uma geracdo
amostrada (STORFER, 1996). E importante ressaltar, que para a obtencdo destes
dados da populacédo ndo é necessdria a extragdo de material biol6gico ou sacrificio de
exemplares, mas apenas um minimo de manipulacio. Através. destes dados estima-se a
herdabilidade, que refere-se a porcentagem do fenétipo que corresponde & porcao
genética do carater, ou seja, quanto do carater é herdavel e ndo influenciado por fatores
ambientais. Como os dados sdo fenotipicos, ou seja, sdo de mais facil visualiza¢do da
sua relagdo com a aptiddo individual podem ser escolhidas, portanto, caracteristicas
que permitam uma correlagdo da variabilidade encontrada ou da herdabilidade, com
possiveis mudancas no ambiente, inferindo a respeito do potencial evolutivo da
populacgio.

Utilizando-se dados de caracteres quantitativos dentro da Genética da
Conservagdo, € possivel estudar a assimetria f'{gtuante (AF) do carater. Mudangas
genéticas € ambientais podem aumentar a AF que representa uma deterioracdo na
morfologia homeostatica do adulto (PARSONS, 1990). ANCIAES & MARINI (2000)
encontraram um alto nivel de AF em asas e tarsos de passaros de fragmentos da
Floresta Atlantica Brasileira, o que sugere que as alteracdes morfoldgicas, expressas

em assimetria, sdo devido a fragmentagdo de habitat.



4.2.2 Genética molecular

Amplamente usados atualmente, para verificacdo da variabilidade genética em
populagdes, sdo os marcadores genéticos assim como outros marcadores moleculares.
Analises moleculares diferem no que diz respeito a obtencdo de dados na genética
quantitativa, por ser necesséria a obtengdo de material biologico (sangue, tecido, pélos
e penas ou fezes) e por uma pequena amostra (20-30 individuos) ser suficiente para a
obtengdo de dados confidveis. No entanto, 0 numero amostral pode ser problematico
no caso de inferéncias a respeito do numero de alelos, pois alelos raros podem ndo ser
detectados (CLARKE & DWYER, 1999). A seguir serdo apontadas as principais
~ caracteristicas de cada marcador ou método molecular.

Os principais marcadores moleculares usados sdo: as isoenzimas (enzimas que
tém diferentes formas mas que catalisam a mesma rea¢io); que usam proteinas como
fonte de dadoé; os marcadores minissatélite (DNA-fingerprint) e microssatélite, que
usam diretamente 0 DNA para acessar a variabilidade do material genético da espécie
estudada. Em analises moleculares também sdo bastante utilizados os métodos de
seqiienciamento, RFLP (restriction fragment length polymorphism) € RAPD (random
amplified polymorphic DNA). PEREZ-SWEENEY et al. (2003) indicam que para a
escolha da técnica a ser utilizada devem ser levados em conta se deseja-se dados de
um loco especifico ou dados de todo o genoma; qual € 0 modo de heranca (transmissio
por um genoma hapldide ou dipléide, transmissdo por um dos pais ou por ambos, trata-
se de marcadores codominantes ou dominantes); qual é o modelo evolutivo de
mutagdo mais provavel; qual é a taxa de evolugio relativa; e se sofre pressio seletiva e
em que grau.

O interesse na taxa de evolucdo, mais rapida ou mais lenta varia de acordo
com o tipo de estudo. Marcadores que evoluem mais rapidamente, apresentam maior
variabilidade entre os individuos sendo tteis para o estudo de individuos, familias e
populagdes, enquanto os que evoluem mais lentamente sdo melhor utilizados no estudo
de espécies ou tdxons supra-especificos; minissatélites, microssatélites € RAPDs

evoluem muito rapidamente enquanto isoenzimas evoluem mais lentamente (SOLE-
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CAVA, 2000). Marcadores localizados no DNA mitocondrial tém diferencas na taxa
de evolugdo molecular dependendo da seqiiéncia do DNA, estes tém heranca
predominantemente materna na maioria das espécies; ¢ um genoma hapldide e ndo
sofre recombinagio o que o torna interessante em estudos filogenéticos e
filogeograficos, porque a ancestralidade pode ser mais facilmente recuperada quando
ndo ha recombina¢do (PEREZ-SWEENEY et al., 2003).

Os marcadores ou métodos moleculares podem ser considerados dominantes,
ou seja, nio diferenciam individuos heterozigotos de homozigotos ou codominantes,
que diferenciam tais individuos e sdo considerados mais informativos nesse aspecto.
As isoenzimas, o seqiienciamento, o RFLP e os microssatélites sdo codominantes,
-enquanto que 0 RAPD e os minissatélites sio dominantes.(PEREZ-SWEENEY et al.,
2003). O seqiienciamento, o RFLP os minissatélites geram resultados na andlise do
genoma inteiro, isoenzimas, RAPD e microssatélites, acessam locos especificos no
genoma, porém analises baseadas em apenas um loco ndo sdo interessantes pois
diferentes locos sofrem diferentes pressdes seletivas, sendo assim mais de um loco é
analisado, sendo feitas comparagGes, para serem obtidos resultados mais precisos.

Por fim, uma importante caracteristica dos marcadores moleculares é a
pressuposicdo de que tratam-se de genes neutros, ou seja, que ndo sofrem pressdo
seletiva. Considerando a auséncia de pressdo seletiva para um loco, a variabilidade
génica observada pode ser atribuida ao equilibrio de Hardy-Weinberg, a endogamia ou
a deriva genética como fizeram SEOANE et al. (2000) em seu estudo a respeito da
estrutura genética de populagdes fragmentadas de uma espécie vegetal. No entanto, ha
locos génicos de MHC (Major Histocompatibility Complex) que ndo sdo considerados
neutros, ou seja, sofrem pressao seletiva (HUGHES & NEI, 1988).

Escolhido o marcador ou o método molecular, os resultados obtidos podem ser
comparados entre diferentes individuos ou populag¢des de acordo com as limitagdes de
cada método ou marcador. A estimativa de variabilidade genética dentro da populacgdo
tem sido quantificada em termos de: niimero médio de alelos por loco (A);

porcentagem ou proporcdo de locos polimérficbs (P), sendo que um loco ¢é



considerado polimdrfico quando a freqiiéncia de um de seus alelos ndo ultrapassa

95%; e niimero médio de heterozigotos por loco (H) (MAZZA, 1999).
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4.3 FLEXIBILIDADE ADAPTATIVA

A flexibilidade adaptativa refere-se ao potencial de uma populacdo de se
adaptar as mudangas no ambiente. Quando ocorrem mudangas no meio, sejam elas
_catastrofes (enchentes, queimadas, falta de recursos) ou transi¢cdes graduais, €
essencial que a espécie tenha variabilidade suficiente para responder a tais mudangas.
(AMOS & HOELZEL, 1992). A variabilidade genética, que ¢ medida pela
heterozigosidade em polimorfismos na genética molecular ou pela variacdo da
herdabilidade em caracteres quantitativos (LANDE, 1998), ¢ fundamental para
| possibilitar adaptacdes. através da selegdo natural.

A adaptacdo através de sele¢do natural € um‘ dos- fatores que atuam na
evolugdo das espécies (FUTUYMA, 1986). Existem duas maneiras de ocorrerem
- mudangas. evolutivas; a adaptativa e a neutra. Na evolucdo adaptativa, a selecdo
natural opera sobre um caréter quando este tem uma correlagdo, positiva ou negativa,
com o sucesso reprodutivo, quando nio existe essa correlagio, a selegdo natural
desaparece € 0 que resta € a evolugdo neutra (STEARNS & HOEKSTRA, 2000).

E importante entender que mesmo a variabilidade genética sendo fundamental
para a'é\"fblug:ﬁo através.do processo de sele¢do natural, esta reduz a variacdo genética -
através da fixacdo de alelos. No entanto, o efeito dessa perda de variacdo genética e
conseqiientemente de potencial evolutivo, s6 € percebido em pequenas populacdes, as.
quais podem chegar a um limite de sele¢cdo (STEARNS, 1992).

O processo de fragmentagdo de habitat gera uma série de mudangas abiéticas e
bidticas que podem gerar a extin¢do de espécies se estas ndo tiverem flexibilidade para
adaptar-se as mudangas. As taxas de perturbagdes antropicas sdo consideradas uma
causa pérticular de forte selecio, o que aumenta o potencial para evolugio
contemporanea (caracteristicas herdadas em menos de algumas centenas de geragdes)
(STOCKWELL et al., 2003). Além disso, a diminuicdo da area, em muitos casos,
impossibilita a movimentagdo de populagdes, no caso de mudancas futuras no meio
em que vvivem_, tornando a possibilidade de adaptacdo genética a unica chance de

sobrevivéncia da espécie ou populagio (NUNNEY & CAMPBELL, 1993). LANDE,
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1995 apud FRANKHAM (1995b), sugere um Ne=5000 como o necessério para manter
o potencial evolutivo.

E importante nos preocuparmos com processos evolutivos quando procuramos
entender os fatores que influenciam a persisténcia de espécies ameagadas por acdes
humanas, pois agdes antropicas, ndo sé restringem outras possibilidades de adaptagdo
(como a movimentag¢do quando um ambiente esta alterado). como também aceleram ou
induzem grupos a processos “evolutivos contemporaneos”. Contudo, como colocam
BRITO & FERNANDEZ (2000), tem-se argumentado que devem ser priorizados os
outros vortices (estocasticidade ambiental, demografica e genética) antes da
flexibilidade adaptativa, por ameagarem a persisténcia das espécies. antes da perda do
‘potencial adaptativo. No entanto, se na conservacio das espécies for focado mais do
que a conservacdo do fenétipo atual de uma espécie, mas sim uma linha filogenética
(FRANKILN, 1980), uma meta em biologia da conservacdo deveria ser a preservacio

de processos evolucionarios.
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4.4 ESTOCASTICIDADE GENETICA

4.4.1 Deriva genética

Deriva genética é o processo de flutuacdes. aleatdrias na freqii€ncia génica de
uma populagio finita. E medida pela freqiiéncia de variagdo alélica por geragdo ou
pela taxa de perda de heterozigosidade seletivamente neutra (LANDE &
BARROWCLOUGH, 1987). Os efeitos da deriva genética sdo considerados sobre as
freqiiéncias de diferentes alelos neutros em relacdo a aptiddo, ou seja, que supde-se
ndo diferirem em seu efeito sobre a sobrevivéncia ou a reproducdo (FUTUYMA,
1992). E importante perceber que aceitando a teoria neutralista para explicar certos
alelos nas populacdes, ndo significa que os genes considerados neutros ndo sio
funcionais, mas que os varios alelos, de um mesmo loco neutro, sdo apenas igualmente
funcionais (KIMURA, 1980).

A aleatoriedade da deriva provoca mudancas nas freqii€ncias génicas das
populacdes, através da fixacdo de alelos em detrimento de outros que serdo perdidos se
atingir a freqiiéncia p=0. Neste caso, ¢ perdida variabilidade genética e ao longo do
- processo de deriva, € diminuida a heterozigosidade na populagdo, sendo a
probabilidade de um alelo neutro ser fixado, igual a sua freqiiéncia inicial p.

Espera-se ser perdido da populacdo uma fracio de 1/(2Ne) de variacdo
genética por geragao, devido a deriva (FUTUYMA, 1992). Portanto o tamanho efetivo
populacional (Ne) € importante no processo de deriva genética (NUNNEY &
CAMPBELL, 1993). Sendo importante, também, o niimero de geragdes em que a
popula¢do permanece pequena. Para uma populagdo, que tem seu tamanho reduzido a
um tamanho efetivo Ne, € esperada a perda de uma grande fracdo da sua variagdo
genética caso ela se mantenha pequena por 2Ne geracdes (WRIGHT, 1969 apud
LANDE, 1998).

As conseqiiéncias evolutivas da deriva, importantes para a conservagdo das
espécies, sdo a perda de variabilidade genética, que podera ser compensada pela taxa

de mutagdo e o fluxo génico; e a divergéncia genética entre populacdes que também €
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contrabalancada pelo fluxo génico, o qual provoca convergéncia de freqiiéncias
génicas, porém a mutacio nesse processo atua, juntamente com a deriva, no sentido de

aumentar a divergéncia entre populagdes.
4.4.2 Mutacgido

Mutacdes sdo modificacdes hereditdrias na seqiiéncia de DNA, no numero,
forma ou estrutura cromossémica (STEARNS & HOEKSTRA, 2000). Sdo importantes
para Genética da Conservacdo, ndo por levar populacGes a extingdo, mas, por seu
importante papel em pequenas populagdes, criando, aleatoriamente, maior diversidade.
E importante perceber que mutagdes podem ser prejudiciais as populagdes quando
estas sdo submetidas a quimicos (ex. agrotoxicos), no entanto, nesse caso a mutagio —
modificacdo no genétipo — € determinada pela acdo de um agente externo, sendo
prejudicial, principalmente, pela intensidade da ocorréncia de mutagdes devido ao
tempo de exposicdo ao agente. As alteracdes genotipicas por acdo de quimicos
utilizados pelo homem sdo amplamente estudadas em toxicologia e ndo serdo
discutidos aqui, contudo, certamente este também € um fator que pode contribuir para
a extin¢do de uma populacdo que tem seu tamanho efetivo reduzido pela fragmentagio
do seu habitat.

Taxas de mutagdes sdo quantificadas pela fregii€éncia em que um novo mutante
aparece na progénie de uma populagdo de individuos nio mutantes. Sendo a taxa de
substituicdo genética por um mutante vantajoso numa populacdo, altamente
condicionada pelo tamanho populacional e pela vantagem seletiva do gene mutante
(KIMURA, 1980).

A taxa de mutag¢do (i) por loco, em uma populagdo grande, provavelmente
estara por volta de 107 ou 107 por gameta por geragdo, podendo variar muito de loco
para loco (FUTUYMA, 1992). Caracteres morfologicos de heranca quantitativa, tém
taxas de mutacdo de até 3 ordens de grandeza maiores que os observados para a
maioria dos caracteres moleculares (com exce¢do dos microssatélites) (SOLE-CAVA,
2000).
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Embora todos os tipos de variagdo genética sejam igualmente influenciados
pela deriva genética (aleatoria), as diversas variagdes genéticas sdo restabelecidas em
diferentes taxas dependendo da mutabilidade da regido génica considerada (LANDE,
1998). Assim, a taxa de mutacdo em populagdes finitas se torna importante para

restabelecer a perda de variacdo genética gerada pela deriva genética.
4.4.3 Endocruzamento

O cruzamento entre individuos aparentados € chamado de endocruzamento.
Uma populagdo € chamada de endogédmica se a probabilidade da progénie herdar duas
- cOpias génicas que sdo-idénticas por descendéncia for-maior do que seria esperado por
acasalamento puramente aleatério (FUTUYMA, 1992). O coeficiente de
endocruzamento (F) indica a probabilidade de um individuo ser autozigoto
(homozigoto que possui doi-s alelos idénticos, herdados de um unico gene de um de
seus ancestrais) de um gene qualquer presente em um de seus ancestrais
(BEIGUELMAN, 1995). Essa probabilidade pode ser maior nio apenas se a formacio
de casais consangiiineos forem preferenciais, mas também pela redu¢do no tamanho
populacional, pois em populacdes pequenas aumenta a probabilidade de encontros
entre aparentados.

Ha uma diferenga importante entre a perda de variabilidade genética
provocada por endocruzamento e deriva génica. No primeiro sdo alteradas apenas as
freqiiéncias genotipicas, com o aumento da freqiiéncia de individuos homozigotos. na
populacdo; no segundo a variacdo é fundamentalmente génica, ou seja, ocorrem
variagdes na freqii€ncia dos genes na populagao.

Importante para conservacdo, na ocorréncia de endogamia, é que a selegdo
preferencial a favor de um gendtipo ocorre quando um individuo homozigoto
recessivo.para um certo gene, tem expressdo deletéria ou semi-deletéria. Nesse caso,
ha variacdo g€nica provocada pelo endoéruzanhento, pois homozigotos recessivos

teriam nenhum ou menor sucesso reprodutivo que outros gendtipos. O insucesso
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reprodutivo de individuos que sd@o homozigotos recessivos, € chamado de depressdo
por endocruzamento.

Interessantemente, se houver depressdo por endocruzamento devido a alelos
deletérios em homozigose, estes poderdo ser eliminados (purging), ou seja, sera
perdida carga genética, e restabelecida a aptiddo da populagdo (YOUNG, 1996). A
eliminagdo de alelos deletérios ocorreria quando a populagdo remanescente fosse
amplamente resistente & depressdo endogimica por eles conterem poucos genes
polimorficos deletérios (CHARLESWORTH & CHARLESWORTH, 1987 apud
FRANKHAM, 1995a). Segundo FRANKHAM (1995b), a eliminacdo de alelos
deletérios, pode amenizar a depressdo endogdmica mas € improvavel que a elimine.
Contudo, alelos com baixo efeito deletério poderdo ndo ser eliminados com o
endocruzamento, continuando a exercer influéncia na depressdo endogémica.

O fluxo génico, através da imigracdo de individuos de outras populacées, €
importante para cdmpensar a influéncia do endocruzamento na composicdo genética
de uma populagio. No entanto, imigracdo pode ocasionar depressdo por
exocruzamento, que € a perda de aptiddo pela hibridacdo entre populagdes. Depressédo
por exocruzamento € maior quando o status taxondmico da populagdo esta em questdo
e quando ha uma forte divergéncia genética. Devido a maior vagilidade animal com
conseqiiente menor adaptacdo local, a depressdo por exocruzamento € mais importante
em plantas (FRANKHAM, 1995b). Aumentar a diversidade genética em programas de
manejo pode ser desejavel, no entanto para se evitar a depressdo por exocruzamento
quando ndo ha dados suficientes a respeito da variagdo entre as populagdes da espécie,
ELLSTRAND & ELAM (1993) sugerem que nio deve ser transplantado mais do que
1% da populacdo que ird receber os imigrantes, para que seja minimizado o impacto da
depressd@o por exocruzamento e seja suficiente o aumento de diversidade.

FRANKHAM (1995a) coloca que ndo ha uma relagdo linear entre
endocruzamento e extingdo, no entanto, atingindo-se valores intermediarios de F ha
um conseqiiente aumento nos niveis de extingdo. Como ja foi dito, quando ocorre o
processo de endogamia, a expressdo de alelos deletérios, chamada de depressdo

endogimica, € o fator causador de extingdo. Para se evitar depressdao endogdmica, em
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um curto periodo de tempo, um Ne=50 ¢ amplamente aceito como suficiente
(FRANKLIN, 1980). O insucesso reprodutivo de alguns individuos causado pela
depressdo endogdmica pode estar relacionado com uma outra problemdtica genética:
alelos desejaveis em locos diferentes, podem ser eliminados junto com alelos
deletérios por estarem muito proximos em um mesmo cromossomo. Esse processo €
compreendido pelos locos considerados na populagiio estarem em “desequilibrio de

ligagdo”, pela proximidade no genoma.
4.4.4 Gargalos genéticos

O tamanho das populag¢des varia no decorrer do tempo de forma aleatéria. Esta
aleatoriedade demografica pode gerar baixas populacionais importantes quando
consideradas as caracteristicas genéticas das populagdes. O processo que leva a perda
de diversidade génica decorrente de baixas populacionais ¢ chamado de gargalo
genético. A perda de variabilidade genética pelo processo de gargalo genético, ocorre
pela diminuigdo da variagdo alélica, porém a heterozigosidade continua relativamente
a mesma (ELLSTRAND & ELAM, 1993; FRANKHAM, 1995b). Vale lembrar que a
heterozigosidade da populagdo podera diminuir, através do endocruzamento, se a baixa
populacional persistir.

LUIKART et al. (1998) apresentam em seu trabalho uma maneira de detectar
gargalo genético recente, através de variagdes alélicas em locos seletivamente neutros.
A importancia de serem detectados gargalos, sfo que flutuagdes populacionais
contribuem de forma negativa ao nimero efetivo de individuos numa populagdo. O
Ne, nesse caso, € encontrado através da média harmonica do tamanho populacional,
com as populagdes de menor tamanho exefcendo maior influéncia sobre o valor do Ne
(FUTUYMA, 1992). f
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4.4.5 Efeito fundador

Quando poucos individuos colonizam um novo ambiente, a variabilidade
genética, em termos de diversidade alélica, na populagdo formada, serd determinada
pela variabilidade existente nos fundadores. Efeito fundador, portanto, refere-se a
baixa variabilidade presente em populagdes que foram colonizadas por um restrito
numero de imigrantes e, conseqiientemente, com uma restrita variagdo genética. Este
principio também pode ser aplicado a qualquer populacdo que passe por um acentuado
gargalo genético (FUTUYMA, 1992).

Um exemplo de efeito fundador foi detectado por YOUNG et al. (1993). Os
autores constataram que em populacdes fragmentadas de Acer saccharum Marsh.
(sugar maple), quando comparadas com populagdes da mesma espécie de planta em
florestas continuas, seis alelos ndo estavam presentes. Essa perda de variabilidade
genética foi atribuida pelos autores ao resultado de um processo de efeito fund;cldor.

Para um adequado rﬁanejo de um pequeno numero de individuos fundadores
de uma populagéo € recomendavel que seja igualizada a representacdo dos fundadores,
pois com . discrepancias sexuais isso naturalmente ndo ocorre, aumentando o

endocruzamento e perda de variacdo genética (FRANKHAM, 1995b).
4.4.6 Fluxo génico

Fluxo génico refere-se a transferéncia de genes entre populagdes através da
migracdo de individuos. A troca génica restringe os efeitos da deriva genética e da
selecdo natural, homogeneizando as populagdes (SEOANE et al. 2000). A maneira
pela qual o fluxo génico influencia o numero efetivo populacional € que se houver alta
taxa de fluxo génico, as duas “popula¢des™ poderdo ser consideradas panmiticas, ou
seja, 0 Né sera baseado no tamanho total das duas (FUTUYMA, 1992).

SACCHERI et al. (1998 apud COUVET, 2001) dizem que recentes
observagdes sugerem que a sobrevivéncia das populagdes decresce com o baixo fluxo

génico associado com reduzida viabilidade e fecundidade dos individuos. MADSEN et
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al. (1995) demonstraram em seu trabalho com serpentes (Vipera berus) que a
incidéncia de nascimentos invidveis numa populagdo, que sofria efeito de depressdo
por endocruzamento, diminuiu com a introdugdo de um macho de outra populagdo, ou
seja, o aumento no fluxo génico contribuiu para aumentar a viabilidade da populag@o.
Além da importincia de imigrantes numa populagdo, COUVET (2001) concluiu em
seu trabalho que um baixo fluxo génico na populagdo da qual migram individuos para
uma terceira populagdo, podera prejudicar a viabilidade da populacdo que recebe os
imigrantes.

Contrariando as predile¢des tedricas de que populagdes fragmentadas perdem
variabilidade genética, ELLSTRAND & ELAM (1993) dizem que em plantas €
esperado um crescimento no fluxo génico nas populacdes:recebedoras do imigrante se
estas sofrerem diminui¢des populacionais, pois grandes populagdes podem exportar
mais poélen e sementes criando uma forte assimetria no fluxo génico de grandes a
pequenas populagdes. YOUNG et al. (1993), corroboraram eé_sa afirmac@o concluindo
que a maior heterozigosidade em populagées fragmentadas de Acer saccharum Marsh.
(sugar maple) quando comparadas as popula¢des de floresta continua ¢ resultado de
um maior fluxo génico entre as populag¢des fragmentadas.

Genética da conservagdo normalmente conclui que um migrante por geragdo
ird homogeneizar as populacdes contra os efeitos da deriva (ALLENDORF, 1983 apud
ELLSTRAND & ELAM, 1993). Porém quando houver quebra de complexos génicos
coadaptados, resultante de migragdo, havera depressdo por exocruzamento (COUVET,
2001), ou seja, o fluxo génico entre espécies gerara hibridos que poderdo causar
decréscimo da aptiddo, pela producdo de progénie estéril ou fraca; se o hibrido for
fértil e vigoroso a espécie estara ameagada de assimilagdo genética, pela incorporagio

de novos alelos na populagdo (ELLSTRAND & ELAM, 1993).
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4.5 VARIACAO GENETICA E APTIDAO

Caracteres quantitativos que podem ser morfologicos, comportamentais ou
fisiologicos, sdo importantes para a corrente adaptacdo, adaptatividade futura, e
persisténcia de populagdes (LANDE, 1998). Portanto ndo ha duvidas sobre a relagdo
entre a variagdo genética em caracteres quantitativos e a aptiddo de individuos numa
populacdo. No entanto, segundo ELLSTRAND & ELAM (1993), ndo estd clara a
correlacdo entre a diversidade encontrada em marcadores moleculares com outros
tipos de diversidade, como por exemplo, a morfologia que, sabe-se, confere aptidéo.
Esta tém sido a mais importante controvérsia na aplicagdo de técnicas moleculares
para a conservagdo; se a variacdo genética estd relacionada com importantes
caracteristicas ecoldgicas que conferem a sobrevivéncia nos desafios do ambiente
(STOFER, 1996). |

Locos de MHC, tém sua diversidade relacionados a uma maior protecdo
contra diferentes patégenos e, por isso, ja foi sugerido que a perda de diversidade
genética em outros locos, que sdo considerados seletivamente neutros, ndo deveriam
causar preocupagio (HUGHES, 1991 apud AVISE, 1994). Porém, se forem
seletivamente neutros, como ja foi dito no presente trabalho, ndo significa que os
diferentes alelos encontrados n@o tém fungdo, portanto variagdes podem ser
importantes para conferir flexibilidade adaptativa, em diferentes caracteristicas que
possam Vir a se essenciais a populac¢do, por exemplo.

Sdo poucos os trabalhos que demonstram a relagdo entre diversidade genética
e problemas adaptativos populacionais. CLARKE & DWYER (1999), lembram que
endocruzamento por si sO, ndo significa uma reducdo na aptiddo, pelos efeitos da
depressdo endogimica. Contudo, MADSEN ez al. (1995) demonstraram a ocorréncia
de depressdo endogdmica e atribuiram a baixa viabilidade e a baixa produgio no
cruzamento de serpentes (Vipera berus) ao endocruzamento entre uma populagdo
pequena com outras maiores; foram comparadas as caracteristicas de viabilidade

populacional, além de evidéncias genéticas.
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E importante ressaltar que, para algumas espécies que tiveram suas populagdes
alteradas pela acdo humana, ndo existem populagdes ndo-endocruzadas para uma
comparac¢do entre o sucesso reprodutivo em cada situagdo, como acontece com a
populagdo de guepardo (Acinonyx jubatus jubatus) estudada por O’BRIEN et al.
(1983).



5 DISCUSSAO

As dreas naturais que restam estdo tornando-se cada vez menores € mais
fragmentadas, o que gera a expectativa de maior susceptibilidade a extin¢do das
populagcdes pequenas e isoladas como ilhas, que as habitam. Assim, tornou-se
importante entender dindmicas ecoldgicas e evolucionérias de pequenas populagdes,
para efetivamente preserva-las, pelo tempo necessario, até futuros restabelecimentos
de areas na%urais que- permitam a expansdo dos seus limites (LANDE, 1998). A
compreensdo da vida, através da diversidade bioldgica é dificil, pois existem relagdes
complexas entre os seres vivos e destes com o meio. No entanto, pesquisadores
procuram entender a maneira pela qual a sobrevivéncia das espécies € ameagada, com
o0 objetivo de conserva-las.

O material genético, sabe-se, relaciona-se com todas as caracteristicas dos
individuos, desde as comportamentais as morfologicas. Portanto, com o entendimento
de como as acdes humanas geram processos que levam a mudancas na estrutura,
diversidade e variabilidade genética, prejudiciais & sobrevivéncia das espécies, podem
ser tomadas decisdes a fim de evita-las. Contudo, considerando a imensa variedade de
seres vivos ¢ interagdes entre eles, ainda falta muito para a completa compreensdo da
relacdo entre composi¢do genética e sobrevivéncia das espécies. Mas também, a
relacdo entre genética e viabilidade populacional tem sido bastante estudada, uma vez
que muitas relagdes e processos nesse campo ja sio bem compreendidos.

Quando o processo de extingdo tem origem antropica, a espécie é ameagada
por fatores deterministicos, o que torna mais facil entender as causas de declinios e
reverté-las pelas acdes de manejo e restauracdo (CAUGHLEY & GUNN, 1996 apud
LANDE, 1998), quando necessario. No entanto, uma vez diminuidas por fatores de
declinio deterministico, as populagdes sofrem eventos estocasticos que podem
contribuir com a ameaca de extin¢do. Dentre estes eventos, flutuagdes genéticas
podem ameacar espécies que sofreram baixas populacionais causadas inicialmente
pelo processo de fragmentagao de seus habitats. No entanto, é importante perceber que

nem toda mudanga na composi¢do genética de populagdes pode ser atribuida a eventos

28



recentes de fragmentagio de habitat, mas pode ser resultado de processos
evolucionarios histéricos (CLARKE & DWYER, 1999).

Mudangas na estrutura e nimero populacional sdo fatores que influenciam a
composi¢do genética de populagdes . através dos processos de deriva genética,
endocruzamento, muta¢des, fluxo génico, efeito fundador e gargalos genéticos. Para
FRANKHAM (1995b), hé sete principais conseqiiéncias genéticas para a Biologia da
Conservacdo: depressio endogdmica, acumulacdo e perdé de mutagdes deletérias,
perda de variacdo genética em pequenas populagdes, adaptac@o genética em cativeiro e
seus efeitos no sucesso da reintroducdo, depressdo pbr exocruzamento, fragmentacdo
de populagdes e reducdo de migracdo, e incertezas taxondmicas.

Importante no que diz respeito a genética e fragmentagdo € que ndo ha duvidas
sobre a relacdo existente entre tamanho populacional e variacdo genética
(FRANKHAM, 1995). Na maioria dos casos com a diminui¢do da populacdo hj,
também, uma vdirninuig:éo na variagdo genética. No entanto tem sido visto que em
alguns casos de fragmentacdo de populagdes plantas, hd um aumento na variacdo
genética medida em porcentagem de heterozigosidade para locos neutros, atribuido a
um aumento no fluxo génico em pequenas populacdes (YOUNG et al., 1993). LANDE
& BARROWCLOUGH (1987) lembram que a quantidade de variagio genética em
uma populacdo ndo depende apenas do tamanho populdcional, mas, também, do tipo
de variagdo genética sendo considerada e da natureza da sele¢do agindo na variacdo.

‘Variagio genética ¢ imprescindivel para a ocorréncia de processos evolutivos,
que podem ser adaptativos ou neutros. Porém, ndo existem comprovacdes acerca da
importdncia de variabilidade genética em locos neutros. LANDE &
BARROWCLOUGH (1987) colocam que, embora caracteres quantitativos certamente
sejam essenciais para evolugdo adaptativa, a importidncia de genes Unicos para a
adaptacdo n@o ¢ bem conhecida. Andlises da variagdo genética quantitativa sdo
bastante informativas, sdo medidas de tragos fenotipicos que podem ter visivel funcdo
para 0 organismo estudado. Outra importante caracteristica de estudos com tragos
quantitativos, € que permitem uma definigdo de qual a porcentagem da expressdo do

carater € influenciado pelo ambiente e quanto € influenciado pela composigdo genética
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individual, para uma caracteristica, em um determinado momento numa determinada
populagdo.

Contudo, a variabilidade genética € desejavel, mesmo sendo os alelos de
expressdo neutra. Isso porque, em locos neutros, apesar dos diferentes alelos nao
gerarem diferencas reprodutivas nos individuos de uma populacdo (ndo sofrem sele¢do
natural), eles podem ser funcionais (apenas ndo diferem entre eles a respeito da fungdo
que desempenham). Com isso, mesmo que no tempo atual ndo hajam diferencas
significativas entre os diferentes alelos considerados neutros, supde-se que mudangas
ambientais ﬁJtliras possam exercer forgas de pressdo seletiva, para as quais a variagdo
em alelos neutros possam ser importantes. Pois, num ambiente modificado pcdem ser
necessérias adaptagdes, para as quais a variacdo genética € requisito basico.

Segqundo AVISE (1994), a sociedade ndo deveria somente preservar a
diversidade genética, mas buscar ambientes sustentdveis, Nnos quais processos
evolutivos sejam mantidos. Porém, o tamanho efetivo populacional para que seja
mantida a flexibilidade adaptativa que confere potencial para uma populacdo se
adaptar as mudancas no ambiente, é muito maior que o Ne necessério para‘se evitar os
processos estocasticos genéticos (BRITO & FERNANDEZ, 2000). Por isso, e
considerando as dificuldades de se alcangar as metas ideais para a manutengdo das
espécies sob protegdo e manejo, CLARKE & DWYER (1999) enfatizam que numa
perspectiva genética, a principal meta de conservacdo é manter maior variabilidade
genética quanto for possivel.

Efeito fundador, gargalos genéticos, deriva genética, assim como O
endocruzamento s3o os fatores estocasticos genéticos, que contribuem para uma
diminuicdo da variabilidade e diversidade genética de populagdes, o que pode ser
prejudicial, muitas vezes ndo imediatamente mas a longo prazo. Motivo de muitas
discussdes, o endocruzamento, que leva a um aumento de genotipos homozigotos
recessivos, pode gerar baixa na aptiddo individual, prejudicando a viabilidade de
populagdes, processo chamado de depressio endogdmica. RALLS er al. (1979).
provaram a existéncia de depressdo por endocruzamento, em pequenas populagdes de

vertebrados em cativeiro, indicando maior porcentagem de morte de individuos
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resultantes de cruzamento entre individuos aparentados. Devido a falta de trabalhos
que relacionem aptiddo e endogamia na natureza, haviam duvidas sobre a ocorréncia
do fenémeno de depressdo endogdmica fora do ambiente de cativeiro. No entanto,
FRANKHAM (1995a) diz que em populagdes com mesma carga genética (genotipos
com adaptabilidade menor) e nivel de endocruzamento, ha maior probabilidade de
extingdo em ambientes naturais severos em comparagdo com ambientes benignos de
cativeiro, pois seria mais adiantada a crise por endocruzamento. Atualmente alguns
trabalhos ja demonstram essa relagdo em populagdes naturais, como foi feito por
MADSEN et al. (1995). Vale lembrar que grande parte da dificuldade em se atribuir
problemas de viabilidade populacional ao endocruzamento devem-se a falta de
populagdes controle ndo-endocruzadas, pois estas espécies ja teriam tido todas as suas
populacdes prejudicadas pelas acdes antrdpicas.

Mesmo considerando os efeitos prejudiciais do endocruzamento em
populacdes naturais, baixos niveis de heterozigosidade nio podem ser vistos sempre
como sendo problematicos para a aptiddo individual ou a viabilidade de populacdes,
pois estas podem ndo apresentar uma expressiva carga genética ou podem ter sido
eliminados alelos deletérios (homozigotos recessivos). Por causa da dificuldade em
prever a depressdo endogdmica baseada em tamanho populacional e heterozigosidade,
ELLSTRAND & ELAM (1993) sugerem que o monitoramento de componentes de
aptiddo em espécies ameacadas podera ser o método mais confidvel utilizado no
manejo populacional. Contudo, como disse FRANKHAM (1995a), o endocruzamento
ndo pode ser ignorado como uma causa de extingdo na vida selvagem. As vezes,
populacdes que passaram por endocruzamento, podem se tornar extintas por razdes
que aparentemente ndo tém relagdo com este processo.

Contrario aos fatores citados acima, muta¢des e fluxo génico sdo fatores
genéticos que aumentam a variabilidade em populagdes naturais. As mutagdes criam
nova variacdo génica, no entanto o fluxo génico aumenta a variacdo genética através
de migrantes interpopulacionais. Populagdes fragmentadas podem estar restritas as
areas isoladas, que ndo permite o fluxo génico através da migragdo de individuos.

Muitas vezes isto ndo € desejavel em termos de conservagdo, pois populagdes quando

-~
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diminuidas sofrem com processos de deriva genética e endocruzamento, que
diminuem a varia¢do genética, o que torna importante o fluxo génico para que possa
ser restabelecida a variabilidade. ELLSTRAND & ELAM (1993) levantaram a
importéncia do fluxo genético em populacdes de plantas, através de dados alélicos em
locos polimérficos, e identificaram um amplo espectro de fluxo génico para espécies
de plantas ameacadas. Estes autores colocam que, mesmo sendo este um fator
ifnportante, a maioria dos estudos genéticos com espécies de plantas ameacadas ndo
cohsideﬁam a existéncia de fluxo génico.

E importante perceber que o fluxo génico interfere na adaptagdo local da
populacdo para a qual imigram individuos, podendo gerar problemas populacionais
pela depressdo por exocruzamento. Lembrando que quando busca-se conhecer a
variabilidade genética de uma populagdo através de locos genéticos, a falta de
diferenca entre populagées, ndo implicam em falta de diferengas adaptativas (LANDE,
1998). Locos génicos dizem respeito a pontos especificos do genoma de um organismo
vivo, portanto ndo trazem todas as respostas, considerando todo o genoma € suas
expressdes. Por isso, e pela pressio de selegdo ser diferente em cada loco, em
trabalhos moleculares, mais de um loco € analisado. Sendo assim, para se evitar os
problemas de excesso ou falta de fluxo génico entre populagdes, ELLSTRAND &
ELAM (1993) sugerem que uma das metas em genética da conservacdo seria manter
os niveis historicos de fluxo génico.

Fatores histéricos sdo muito importantes para compreender os padrdes de
variacdo genética contempordnea. Mudancas histdricas indicam que a composicdo
genética mudou ou esta prestes a mudar. Espécies nas quais ocorreram mudancas
recentes de distribui¢do, abundancia ou aptiddo podem ser consideradas com maior
ameaca iminente que espécies historicamente raras (ELLSTRAND & ELAM, 1993).
Populagdes que ndo sdo historicamente pequenas, podem estar mais ameagadas que
aquelas que s3o ha varias geragdes menos abundantes. Isto pode se dar, por exemplo,
pelas populagbes historicamente raras ja terem tido alelos recessivos deletérios

eliminados, através de um processo passado de depressdo endogamica.

)
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HIBLICTECA DE CIBNCIAS BIOLOGICAS  UFPR

Além dos processos historicos combinados com caracteristicas genéticas de
populagdes serem importantes, fatores demograficos e ambientais também devem ser
levados em consideragdo. Mudancas na distribuigdo e abundancia, assim como
mudangas ambientais sugerem que a composi¢do genética da populacdo mudou ou esta
preStes a mudar, pela estreita relagdo da caracteristica genética das populacdes e
fatores demograficos e ambientais. As caracteristicas genéticas sdo sempre cruciais
para a resposta da populagdo as alteragdes demograficas e ambientais.

Segundo FRANKHAM (1995a,b), a resposta de populacdes a estocasticidade
ambiental e demografica, é afetada pela condicdo genética destas, mas extin¢des
podem ser atribuidas incorretamente a fatores ‘“ndo-genéticos”™. Contudo LANDE
(1988) coloca que extingdo €é um processo fundamentalmente demogréfico,
influenciado por fatores genéticos e ambientais. A baixa populacional, um fator
demografico, é o evento que desencadeia os principais problemas genéticos que
ocorrem em popula¢des. Contudo, € necessario estabelecer o que € mais importante
para a populacdo estudada em um determinado momento. Para serem feitas afirmacdes
sobre 0 que € imediatamente mais importante numa populacdo, é importante um
estudo da relag@o bioldgica da espécie com o seu ambiente e a situagdo atual da sua
populagdo. Considerando a relagdo da genética com os outros fatores, CLARKE &
DWYER (1999) ressaltam que dados genéticos, isoladamente, ndo geram todas as
respostas para programas efetivos de manejo. Portanto para o manejo de populacdes
deve ser dada igual importdncia a dados histéricos, comportamentais, demograficos,
genéticos, € ambientais

Para a preservac@o das espécies o objetivo principal deve ser a conservacio de
mais populacdes quanto for possivel. No entanto, uma das realidades do
gerenciamento para a conservagdo, ¢ que € impossivel conservar ou proteger tudo e
prioridades t€ém que ser definidas (CLARKE & DWYER. 1999). Dados genéticos sio
fundamentais para serem identificadas as prioridades para conservacdo, pois a
composi¢do genética é reflexo da combinagdo de todos os processos pelos quais
passam uma populagdo. Contudo, como em certos casos ndo € possivel estabelecer a

relacdo exata de certas caracteristicas genéticas e sua correspondéncia fenotipica,
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torna-se necessario o acompanhamento dos diversos fatores que influenciam as
populagdes.

Sendo a Biologia da Conservagdo uma disciplina de crise, decisdes relativas a
conservacdo sdo tomadas todos os dias, muitas vezes com informacdes limitadas e
foftemente pressionadas pelo tempo (PRIMACK & RODRIGUES, 2001). Dentro
deste contexto a genética apresenta-se como uma ferramenta importante para embasar
) as acOes conservacionistas, gerando dados essenciais para elucidar processos que

ameacam a existéncia de muitas espécies e populagdes naturais.



6 CONCLUSAO

—  Os fatores genéticos que tém importdncia no que diz respeito as mudangas
genéticas em  populagdes ameacadas sdo deriva genética, mutacdo,
endocruzamento, fluxo génico, efeito fundador e gargalos genéticos; |

— A manuten¢do da flexibilidade evolutiva toma-Se ainda mais importante com as

- alter;ac;ées‘ a'rnbi'entajis causadas pelo homem; | |

—  Genética quantitativa ¢ bastante informativa no que diz respeito a prbcessos
evolutivos;

~  Variabilidade ¢ importante para processos evolutivos mesmo sendo considerados
locos neutros;

—  Fatores estocasticos demograficos, genéticos e ambientais tém igual importancia
na persisténcia das espécies, variando ‘apenas de intensidade em cada caso
estudado;

—  As caracteristicas genéticas de uma populacdo s6 podem ser bem compreendidas

considerando a historia natural da espécie.

(93
thn



7 REFERENCIAS

AMOS, B. & HOELZEL, A. R.1992. Apphcatnons of molecular genetic techniques to
the conservation of small populations. Biological Conservation, v. 61, p. 133-144.

ANCIAES, M. & MARINI, M. A. 2000. The effects of fragmentation on fluctuating
asymmetry in passerine birds of Brazilian tropical forests Journal of Apphed
Ecology, v. 37, p. 1013-1028.

AVISE, J. C. 1994. Molecular markers, natural hlstory and evolution. Chapman
. and Hall 511 p-

BEIGUELMAN, B. 1993 Dinamica dos genes nas populagoes Ed SBG 460 p.

BRITO, D. & FERNANDEZ, F. A. S. 2000. Dealing with extinction is forever:
Understanding the risks faced by small populations. Ciéncia e Cultura, v. 52, n. 3, p.
161-170.

CANDIDO JR., I. F. 1993. The contribution of community ecology to choice and
design of natural reserves. Ciéncia e Cultura, v. 45, n. 2, p. 100-103.

CLARKE, G. M. & O'DWYER, C. 2000. Genetic variability and population structure
of the endangered golden sun moth, Synemon plana. Biological Concervatlon v. 92,
p.- 371-381.

COUVET, D. 2001. Deleterious effects of restricted gene flow in fragmented
populations. Conservation Biology, v. 16, n. 2, p. 369-376.

EHRLICH, P. R., WILSON, E. O. 1991. Biodiversity studies: science and policy.
Science, v. 253, p. 758-762.

ELLSTRAND, N. C., ELAM, D. R. 1993. Population genetic consequences of small
population size: unpllcanons for plant conservation. Annual Review of Ecology and
Systematics, v. 24, p. 217-242.

FERNANDEZ, F. A. S. 1997. Efeitos da fragmentacdo de ecossistemas: a situa¢3o das
unidades de conservacdo. /n Congresso Brasileiro de Unidades de Conservacio.

Anais. Rede Nacional Pré Unidades de Conservagdo e Fundagdo O Boticario,
Curitiba. p. 15-23

FRANKHAM., R. 1995a. Inbreeding and extinction: a threshold effect. Conservation
Biology, v. 9. n. 4. p. 792-799.



FRANKHAM, R. 1995b. Conservation genetics. Annual Review of Genetics, v. 29,
p. 305-27.

FRANKLIN, I. R. 1980. Evolutionary change in small populatior'is‘. -p. 135-149 In
SOULE, M. E. & WILCOX, B. A. Conservation Biology: an evolutionary
ecological perspective. Sunderland: Sinauer ,

FUTUYAMA, D. J. 1986. Biologia evolutiva. Ed. SBG. 631p.

HUGHES, A. L. & NEL, M. 1988. Pattern of nucleotide substitution at major
histocompatibility complex class I loci reveals overdominant selection. Nature, v. 335
“n.8p.167-170. o s o R

JANZEN, D. H. 1983. No park is a island: increase in interference from outside as
park size decreases. Oikos, v. 41, p. 402-410.

KIMURA, M. 1980. Teoria neutralista de la evolucion molecular. Investigacion y
ciencia, n. 40 p. 46-55.

LANDE, R. 1988. Genetics demography in biological conservation. Science, v. 241 p.
1455-1460

LANDE, R. 1998. Anthropogenic, ecological and genetic factors in extinction and
conservation. Res. Popul. Ecol., v. 40 n. 3, p. 259-269.

LANDE, R. & BARROWCLOUGH, G. F. 1987. Effective population ’size, genetic
variation, and their use in population management. p. 87-123. /n SOULE, M. Viable
Populations for Conservation. Cambridge Univ. Press. 189p.

LUIKART, G., ALLENDORF, F. W., CORNUET, J.-M. & SHERWIN, W. B. 1998.
Distortion of allele frequency distributions provides a test for recent population
bottlenecks. The Journal of Heredity, v. 89, n. 3, p. 238-247.

MARUYAMA, T. & KIMURA, M. 1980. Genetic variability and effective population
size when local extinction and recolonization of subpopulations are frequent.
Genetics, v. 77, n. 11, p. 6710-6714.

MADSEN, T., STILLE, B. & SHINE, R. 1995. Inbreeding depression in an isolated
population of adders Vipera berus. Biological Conservation, v. 75, p. 113-118.

MAZZA. M. C. M. 1999. Marcadores moleculares aplicados a conservacdo. /n I curso
intensivo sobre genética e melhoramento florestal.(ndo publicado)

MCGUINESS, K. A. 1984. Equations and explanations in the study of species-area
curves. Biological Review, v. 59, p. 423-440.

37



NUNNEY, L. & CAMPBELL, K. A. 1993. Assessing Minimum Viable Population
Size: Demography Meets Popu]atxon Gcnetxcs Trends in Ecoloav and Evolutlon V.
78 n. 7, p 234 239. - : =

O'BRIEN S.J, WILDT, D. E,, GOLDMAN D, I\{ERRIL C R. & BUSH, M. 1983 o

~ The cheetah is deplauperatc in genetic variation. Sclence V. 221 p 459-462.

PARSONS, P. A, 1990. Fluctuating asymmetry: an epigenetic measure of stress.
Biological Review, v. 65, p. 131-145. :

: PEREZ SWEENEY B M RODRIGUES F P & MELNICK D 1. 2003.
Metodologias molweculares utilizadas em genética da conservacdo. p. 343-380. In
CULLEN JR, L.; RUDRAN, R. & VALLADARES-PADUA, C. Métodos de estudo
em biologia da conservacio e manejo da vida silvestre. 665p.

}PR]MACK, R. B! & RODRIGUES E. 2001. Biologia' da Conservacio. Ed. E.
Rodrigues. 328p.

RALLS, K., BRUGGER, K. & BALLOU, J. 1979. Inbreeding and Juvenile Mortality
in Small Populatioﬁs of Ungulates. Science, v. 206, p. 1101-1003.

REED, D. H., O’GWY, J. J.,, BROOK B. W_, BALLOU, J. D. & FRANKHAM, R.
2003. Estimates of minimum viable population sizes for vertebrates and factors

influencing those estimates. Biological Conservation, v. 113, p. 23-34.

RYDER, O. A. 1986. Species conservation and systematics: the dilemma of
subspecies. Trends in Ecology and Evolution, v. 1, n. 1, p. 9-10.

SEOANE, C. E., ‘KAGEYAMA, P. Y. & SEBBENN, A. M. 2000. Efeitos da
fragmentagdo ﬂore<tal na estrutura genética de populacdes de Esenbeckia lezocarpa

Engl. (Guaranti). Scientia Forestalis, v. 57, p. 123-139.

SCHNEIDER, C. J., SMITH, T. B., LARISON, B. & MORITZ, C. 1999. A test of
alternative models of dlver51ﬁcat10n in tropical rainforests: Ecological gradients vs.
Rainforest refugia. PNAS v. 96, n. 24, p. 13869-13873.

SHAFFER, M. L. 1981 Minimum population sizes for species conservation.
BioScience, v. 31, n. 2, p. 131-134.

SOULE, M. E. & WILCOX, B. A. 1980. Conservation Biology: an evolutionary
ecological perspective. Sunderland: Sinauer. 395p.



SOLE-CAVA, A. M. 2001. Biodiversidade molecular e genética da conservagdo. p.
172-192. In MATIOLI S. R. Biologia molecular e evolug¢do. Ed. Holos. 153p.

SPELLERBERG I F. & SAWYER. W. D. 1999.“An introduction to applied
biogeografhy. Cambridge University Press. 243p. L

' "STEARNS, S. C. 1992. The evolution of life histories. Oxford’UniV'ersity Press.
249p.

STEARNS, S. C. & HOEKSTRA, R. F. 2000. Evolution an introduction. Oxford
- University Press. 381p.

STOCKWELL, C. A., HENDRY, A. P. & KINNISON, M. T. 2003. Contemporary
evolution meets conservation biology. Trends in Ecology and Evolution, v. 18, n. 2,
p. 94-101.

STORFER. A. 1996. Quantitative genetics: a promising approach for the assessment
of genetic variation in endangered species. Trends in Ecology and Evolution, v. 11,
n. &, p. 343-347.

TURNER, I. M. & CORLETT, R. T. 1996. The conservation value of small, isolated
fragments of lowland tropical rain forest. Trends in Ecology and Evolution, v. 11, n.
&, p- 330-333.

WILSON, E. O. 1985. The biologica! diversity crisis: A challenge to science. Issues in
science and technology, v. 2, n. 1, p. 20-29.

YOUNG, A., BOYLE, T. & BROWN, T. 1996. The population genetic consequences
of habitat fragmentation for plants. Trends in Ecology and Evolution, v. 11, n. 10, p.
413-418.

YOUNG, A. G.,, MERRIAM, H. G. & WARWICK, S. 1. 1993. The effects of forest
fragmentation on genetic variation in Acer saccharum Marsh. (sugar maple)
populations. Heredity, v. 71 p. 277-289.





