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O amendoim forrageiro (A. pintoi, A. repens e A. glabrata) é uma leguminosa que vem sendo 

recomendada para cobertura do solo e para a consorciação com gramíneas forrageiras 

tropicais. A associação do amendoim forrageiro com fungos micorrízicos arbusculares 

(FMAs) pode vir a reduzir as necessidades de adubação e auxiliar em seu estabelecimento. O 

objetivo deste estudo foi avaliar a dissimilaridade entre os acessos de amendoim forrageiro 

quanto à presença ou ausência de espécies de FMAs. Foi coletadas amostras de solo a 5 cm de 

profundidade (50 cm
3
), na zona da rizosfera de 45 acessos do Banco de germoplasma de 

amendoim forrageiro localizado na Embrapa Acre e analisadas na Embrapa Agrobiologia – 

RJ, sendo identificadas as espécies de FMAs a partir dos esporos obtidos nas amostras. A 

partir das 21 espécies de micorrizas identificadas, foi realizada análise multivariada, 

viabilizando o agrupamento dos genótipos de amendoim forrageiro mais similares em termos 

de presença ou ausência de espécies de FMAs. O índice de similaridade utilizado foi de 

coincidência simples (dados binários) e a análise de agrupamento foi realizada pelo método 

UPGMA (Unweighted Paired Group Method using Arithmetic Averages). Os 45 acessos de 

amendoim forrageiro formaram 17 grupos distintos a partir da análise do dendrograma obtido. 

Os acessos das espécies A. pintoi, A. repens e seus híbridos foram distribuídos entre os 17 

grupos, havendo apenas a formação de três grupos com acessos exclusivos de A. pintoi,

constituídos por 2, 3 e 4 acessos cada um. Adicionalmente, oito acessos apresentaram 

divergência suficiente para formar grupos com apenas um genótipo, com representantes de A.

pintoi, A. repens e híbridos intraespecíficos de A. pintoi. Conclui-se que o grupo 01 formado 

por 8 acessos de amendoim forrageiros tendo representantes de A. pintoi, A repens e seus 

híbridos apresenta maior dissimilaridade com o grupo 17 formado por 01 acesso de A. repens.
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