
 Resumo

Este trabalho teve como objetivo quantificar a diversidade genética entre acessos de bananeira mantidos pela 
Embrapa Mandioca e Fruticultura, utilizando uma lista de descritores mínimos para a cultura.  A caracterização 
fenotípica foi realizada em 77 acessos, sendo avaliados 47 descritores (18 quantitativos e 29 qualitativos). Os 
descritores foram analisados conjuntamente usando o procedimento Ward-MLM. Foi utilizado o método de 
agrupamento de Ward, considerando a matriz conjunta obtida a partir do algoritmo de Gower. Considerando a 
análise da diversidade fenotípica realizada pelo método Ward-MLM foi possível identificar que dentro de um 
mesmo grupo existe certa similaridade entre os acessos. Contudo, entre os grupos, pode-se inferir sobre a 
presença de variabilidade para os descritores mínimos utilizados, indicando que estes genótipos podem ser 
utilizados como parentais em programas de melhoramento genético.

Introdução

A caracterização é uma atividade primordial na geração de conhecimentos sobre o germoplasma 
conservado em coleções, por permitir um melhor manejo do germoplasma e fornecer subsídios ao 
melhoramento genético. A Embrapa Mandioca e Fruticultura possui uma coleção de germoplasma de bananeira 
com 264 acessos, obtidos a partir da introdução de germoplasma nacional e coletas internacionais (DANTAS et 
al., 1993). O pré-melhoramento realizada nessa coleção é uma etapa fundamental, já que visa à identificação, 
caracterização e posterior uso dos genótipos promissores em cruzamentos com o germoplasma elite (AMORIM 
et al., 2011).

A caracterização morfoagronômica dos acessos conservados na coleção de bananeira da Embrapa tem
potencial para auxiliar o melhoramento genético da cultura, por meio da identificação de acessos com 
características agronômicas desejáveis, tais como: porte baixo, resistência a pragas, qualidade dos frutos, etc.

Independente do tipo de caracterização, técnicas multivariadas, entre elas: os componentes principais, os 
métodos de agrupamento, e algoritmos, tais como o de Gower (GOWER, 1971) e o Ward-MLM, proposto por 
Franco et al. (1998), tem sido amplamente utilizados na análise de dados advindos de coleções de germoplasma 
(CABRAL et al., 2010; SUDRÉ et al., 2010). 

Este trabalho teve como objetivo quantificar a diversidade genética entre acessos de bananeira mantidos 
pela Embrapa Mandioca e Fruticultura, utilizando uma lista de descritores mínimos para a cultura.  

Material e métodos

Foram caracterizados, utilizando descritores morfoagronômicos, 77 acessos da coleção de germoplasma 
de bananeira mantida pela Embrapa Mandioca e Fruticultura, no município de Cruz das Almas (BA). Foram 
utilizados 47 descritores morfoagronômicos mínimos propostos por Brandão (2011), com base na lista completa
publicada pelo IPGRI (1996), correspondendo a 18 agronômicos e 29 morfológicos.

Para a definição do número ideal de grupos, o procedimento indicado para o modelo MLM foi 
considerado, baseado nas estatísticas pseudo-F e pseudo-t2. Considerando a definição do número ótimo de 
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grupos, uma classificação hierárquica foi obtida pelo método Ward, o qual disponibiliza um valor inicial 
necessário para programar o passo final do modelo MLM (CROSSA e FRANCO, 2004).

Resultados e Discussão

Na Figura 1 é apresentado o dendrograma de dissimilaridade genética entre os 77 acessos de bananeira 
considerando a análise conjunta dos descritores quantitativos e qualitativos, realizada por meio do procedimento 
Ward-MLM.
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Figura 1. Dendrograma gerado pelo método Ward-MLM, a partir das distâncias genéticas obtidas nos 47
descritores morfoagronômicos mínimos, com a relação entre os 77 acessos de bananeira. Cruz das 
Almas, 2011.

Com base nos picos de verossimilhança foram formados três agrupamentos: G1 constituído por 27 acessos, 
sendo 10 diploides AA, 16 triploides (nove com genoma AAA e sete com AAB) e um tetraploide (AAAB); G2 
formado por 24 genótipos, onde um é diploide (AA), 19 são triploides (um AAA, quatro ABB e 14 AAB) e 14 são 
tetraploides (AAAB); e G3 composto por 26 acessos, dos quais 22 são diploides (20 AA e dois BB), três são 
triploides (um AAA e dois ABB) e um é tetraploide (AAAA) (Figura 1).

Os valores de dissimilaridade genética entre os acessos variaram 0,37 (Prata Anã 2 e Prata Anã Batico) a 
0,89 (Royal e o Akondro Mainty), com média de 0,70.

De maneira geral, não foi possível agrupar os acessos exclusivamente em função da sua ploidia, 
subgrupo/subespécie e ou procedência. 

No primeiro agrupamento (G1), os diploides AA, ‘Sowmuk’, ‘Mambee Thu’, ‘NBA 14’, ‘Babi Yadefana’, 
‘Mangana’, ‘NBA 9’ agruparam juntos, provavelmente em função da origem deste genótipos (Nova Guiné), fato que 
pode sugerir a troca de alelos por meio de cruzamentos naturais. Além disso, os três primeiros acessos pertencem a 
ssp. banksii. Somente o diploide ‘Uwati’, proveniente da Nova Guiné não agrupou no G1. Comportamento 
semelhante foi observado para os diploides ‘Khai’, ‘Niyarma Yik’ (ssp. banksii), todas originários da Tailândia.  
Agrupamento semelhante foi observado por Jesus (2010) ao analisar acessos de bananeira por meio de marcador 
SSR. Todos os triploides com genoma AAA agruparam no G1, a exceção de Grand Naine e Imperial, ambos do 
subgrupo Cavendish. Os acessos ‘Wasolay’, ‘Nam’, ‘Towolee e ‘Marcatoa’ agruparam no G1. Estes acessos 



apresentaram características semelhantes para altura de planta, diâmetro do pseudocaule, diâmetro e peso do fruto, 
peso e do engaço, número de pencas, número de frutos e peso do cacho (MATTOS et al., 2010). 

O subgrupo Prata caracteriza-se por apresentar frutos com aroma suave, doce, pouco ácida e de digestão 
leve, sendo bastante apreciadas no Nordeste brasileiro (MOREIRA, 1999). Todos os acessos desse subgrupo (Prata 
Anã 2, Prata Anã 3, Prata Anã Batico, Prata Anã Rene, Prata Graúda, Ouro da Mata, Pacovan e Walha) agruparam no 
G2. Resultados semelhantes foram observados por Jesus (2010) ao genotipar acessos do subgrupo Prata por meio de 
marcadores SSR. Os acessos ‘Maravilha’ e ‘FHIA 01’, ambos do subgrupo prata, apresentaram baixa dissimilaridade 
(0,57), fato justificável uma vez que ‘Maravilha’ é o nome fantasia da FHIA 01 lançada no Brasil pela Embrapa, 
ambas com o mesmo parental masculino (SH3142) (CAVALCANTE et al., 2003). De forma semelhante, o parental 
feminino do acesso ‘Japira’ (‘Pacovan’) também agrupou no G2. Todos os acessos com genoma ABB agruparam 
nesse grupo (‘Cacambou Naine’, ‘Marmelo’, ‘Abu Perak’, ‘Ice Cream’); além disso ‘Ice Cream’ é uma sinonímia de 
‘Abu Perak’ (SILVA et al., 1999).

Todos os diploides AA representantes da ssp. malaccensis agruparam no G3 (‘Malaccensis’, ‘Cici’, ‘Jambi’ 
e ‘Pa Musore 3’). Comportamento semelhante também foi observado entre os diploides AA ‘Birmanie’ e 
‘Burmannica’, pertencentes à spp. burmanica. Os diploides com genoma BB também agruparam neste grupo 
(‘Butuhan’ e ‘Balbisiana França’), da mesma forma como ocorreu com o diplóide melhorado 028003-01, que é um 
híbrido entre ‘Calcutta 4’ e ‘Tuu Gia’ e com ‘PV 0376’ (‘Pacovan’ x ‘Calcutta 4’). Os diploides ‘Khi Maeo’ e ‘PA 
Patthalung’ agruparam juntos, concordando com resultados obtidos por Jesus (2010), quando estimaram a 
composição genética destes acessos por meio do modelo de mistura.

O complexo das subespécies burmannica/burmannicoides/siamea possuem suas origens no Nordeste da 
Índia, Burma e Sudeste da China, Tailândia, e são consideradas geneticamente próximas da subespécie malaccensis 
(Península da Malásia), o que justifica o agrupamento no G3 (JESUS, 2010).

Os plátanos ‘Terrinha’ e ‘D’Angola’ foram alocados em grupos diferentes em função de terem apresentado 
alta dissimilaridade genética (0,67). Estes genótipos foram avaliados nas condições do estado da Bahia quanto ao 
desempenho agronômico e segundo os resultados diferem para uma série de caracteres, entre os quais peso do cacho 
e das pencas, número de frutos e ciclo (FARIA et al., 2010). 
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