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DIVERSIDADE GENETICA E CORRELACOES FENOTIPICAS PARA CARACTERES DE
FRUTOS EM ACESSOS DE Spondias sp.

(Carlos Alberto da Silva Ledo’, Cristina de Fatima Machado®, Rogério Ritzinger)

INTRODUCAO

O género Spondias pertence a familia Anacardiaceae e possui 18 espécies, seis dessas ocorrem
no Nordeste e sdo arvores frutiferas tropicais em domesticacdo e exploradas pelo seu valor comercial
(MITCHELL & DALY, 1995). Dentre as espécies pertencentes ao género Spondias destacam-se o
umbu-caja (Spondias sp.), a cajarana (Spondias dulcis Forst.), 0 umbu (Spondias tuberosa Arr. Cam.), a
seriguela (Spondias purpurea L.), o caja (Spondias mombin L.), e os hibridos naturais entre caja e umbu
e entre umbu e ciriguela.

Nos bancos de germoplasma, a correta caracterizacdo e avaliacdo dos acessos presentes € de
fundamental importancia, podendo ser realizada com a utilizacéo dos descritores de cada espécie. Estes
descritores possibilitam diferenciar genotipos de acordo com uma série de caracteristicas, algumas com
maior e outras com menor grau de variabilidade. Uma etapa de extrema importancia que precede a
selecdo de gendtipos superiores é o estudo das associacBes entre as variaveis, pois em funcdo da
complexidade ou da dificuldade operacional de fenotipagem de alguns caracteres pode se langar méo da
selecdo indireta (CRUZ et al., 2012). Além disso, o conhecimento das correlacdes permite tracar
estratégias de selecdo alternativas para maximizar os ganhos.

A técnica que permite a analise simultanea de dados quantitativos e qualitativos foi proposta por
Gower (1971). Este método permite a analise simultanea de varidveis continuas e categoricas, utilizando
uma escala de 0 a 1, independentemente do nimero de varidveis, como uma base de dados para a
padronizacdo, o que facilita a construcdo de um dendrograma. Objetivou-se no presente trabalho
caracterizar acessos de Spondias procedentes do Banco Ativo de Germoplasma de Spondias da Embrapa
Mandioca e Fruticultura — CNPMF, com base em descritores qualitativos e quantitativos, estimar a
divergéncia com base na analise conjunta dos dados quantitativos e qualitativos, e avaliar a existéncia de
relacdo entre as variaveis de fruto.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizados 17 acessos de Spondias procedentes do Banco Ativo de Germoplasma (BAG)

de Spondias da Embrapa Mandioca e Fruticultura. Esses acessos foram avaliados em trés épocas de
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colheita, maio de 2011, 2012 e 2013, sendo coletadas trés repeticGes de 10 frutos para cada acesso. O
estudo biometrico dos frutos foi realizado no Laboratério de Pds-Colheita da Embrapa — CNPMF, sendo
mensuradas as seguintes caracteristicas quantitativas: massa média do fruto (g), comprimento médio do
fruto (mm), largura média do fruto (mm), relagdo comprimento do fruto/largura do fruto (mm), peso
médio da casca (gramas), peso médio do carogo (gramas), peso médio da polpa (gramas), rendimento da
polpa (gramas), calculado pela diferenca entre 0s pesos da casca e carogo; teor de solidos soluveis (SS -
°Brix); acidez tituldvel (AT - % 4&cido citrico); relacdo SS/AT, pH e vitamina C (mg de &cido
ascorbico/100 g polpa). Para as caracteristicas qualitativas foram utilizadas escalas de notas, sendo para
a forma do fruto: (1) — piriforme, (2) - ovalado e (3) — redondo; para a cor do fruto: (1) - amarelo, (2) -
vermelho alaranjado e (3) — verde amarelado; e para a cor da polpa (1) - amarelo, (2) - amarelo claro e
(3) - verde). Os dados foram analisados de forma conjunta pelo algoritmo de GOWER.

Inicialmente, realizou-se a analise individual para as varidveis quantitativas e qualitativas,
utilizando a distancia euclidiana média e a distancia de Cole-Rodgers (COLE-RODGERS et al., 1997),
respectivamente. Uma andlise conjunta dos dados qualitativos e quantitativos foi realizada para a
determinacdo da distancia genética, com base no algoritmo de Gower (1971). Os agrupamentos
hierarquicos das analises individuais e simultdneas a partir das matrizes de distancia genética foram
obtidos pelo método de UPGMA - Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean. A validagéo
dos agrupamentos foi determinada pelo coeficiente de correlacdo cofenético (CCC). A significancia dos
CCC foi calculada pelo teste t de Mantel, com 1.000 permutacfes. Para a obtengdo das matrizes de
distancia genética das andlises individuais e célculo dos CCC (coeficiente de correlacdo cofenética) foi
utilizado o programa Genes (CRUZ, 2008). A matriz de distancia genética utilizando o algoritmo de
Gower foi obtida pelo programa R (R Development Core Team, 2014). O dendrograma foi obtido pelo
programa Statistica 7.1 (STATSOFT, 2005). O critério utilizado para a definicdo do numero de grupos
ideal foi o pseudo-t2, calculado com auxilio do pacote “NbClust” do programa R.

Utilizou-se a correlacdo de Pearson para verificar a existéncia de relagcdes entre os caracteres
quantitativos. Utilizou-se, também, o critério de Singh (1981) para quantificar a contribuicdo relativa
destes caracteres para a divergéncia genética. Todas as analises foram realizadas utilizando o aplicativo

genetico computacional Genes (CRUZ, 2008).

RESULTADOS E DISCUSSAO
De acordo com os valores da matriz de dissimilaridade, a maior distancia entre os genétipos foi

de 0,68, entre 0 acesso Seriguela e o0 acesso Santa Béarbara (Umbu-cajazeira). Do ponto de vista
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agrondémico, ambas as espécies sdo interessantes, 0 acesso Seriguela apresenta alto teor médio de
vitamina C = 55,52 mg de acido ascorbico/100 g, solidos soltveis = 14,7 °Brix e massa média de fruto =
18,8g; ja o acesso Santa Béarbara apresenta teor médio de vitamina C = 12,91, SS = 9,0 °Brix e massa
média de fruto = 18 g.

O agrupamento hierarquico UPGMA (Figura 1) apresentou valor para a correlacdo cofenética
(r = 0,86**) significativo. A analise simultanea pelo algoritmo de Gower foi utilizada para representar
graficamente a variabilidade dos acessos de Spondias pela sua maior eficiéncia em quantificar as
diferencas entre eles (Figura 1). Pelo critério do pseudo-t2, pode se observar que o ponto de maximo foi
atingido no passo da formagdo de 13 grupos, indicando que este ponto esta relacionado com a menor
probabilidade de significancia do teste e, consequentemente, indica a interrupcdo do processo de
agrupamento. Sendo assim, 13 grupos foram determinados como ideais para a analise do agrupamento
UPGMA (Figura 1).
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Figura 1. Dendrograma de dissimilaridade genética entre 17 acessos de Spondias (médias das épocas 2011/2012/2013),
obtido pelo método UPGMA, com base no algoritmo de Gower, a partir de 3 caracteres qualitativos e 13 quantitativos. Cruz
das Almas, Bahia, 2016.

Como a maioria das correlacGes foi positiva com a massa média de frutos, a selecdo simultanea
pode promover ganhos no peso medio de forma eficiente. Verificaram-se correlacbes positivas e
significativas entre as caracteristicas do fruto de Spondias, com destaque para a massa média do fruto
que apresentou maior correlagdo com o peso médio da polpa (0,97). J& a massa média do fruto
apresentou também correlagéo positiva de grande magnitude com a largura média do fruto (0,95). Essa

correlacdo € importante, pois indica que a selecdo de plantas com frutos mais pesados podera ser feita a
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partir da medicdo do diametro medio do fruto. Outras correlac6es significativas foram observadas entre
os caracteres rendimento e pH (0,94) e entre largura média do fruto e peso da polpa (0,92).

Os caracteres quantitativos que mais contribuiram para a divergéncia genética pelo método Singh
(1981) nas medias 2011/2012/2013 foram: vitamina C (68,10 %) e massa média do fruto (16 %), peso
médio da polpa (5,82%) e rendimento médio da polpa (5,59 %).

CONCLUSOES
A divergéncia genética verificada nos acessos que compdem o Banco de Germoplasma de
Spondias da Embrapa Mandioca e Fruticultura é consideravel, sobretudo em relacdo aos componentes
fisicos (peso do fruto, peso da polpa, comprimento e largura de fruto) e quimicos (s6lidos solUveis e
acido ascorbico).
A analise conjunta de dados qualitativos e quantitativos é viavel e pode permitir maior eficiéncia
no conhecimento da divergéncia entre acessos de bancos de germoplasma.
A selecdo dos frutos com maior largura média de frutos possibilita a obtencdo de acessos de
Spondias mais pesados.
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