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Nos bancos de germoplasma, a correta caracterizacdo e avaliacdo dos acessos presentes sdo de
fundamental importancia, podendo ser realizada com a utilizagdo de um conjunto descritores que se referem
a atributos morfoldgicos e agronémicos, 0s quais servem como guia e permitem a distingcao entre diferentes
acessos de uma mesma cultura. Este trabalho foi conduzido com os objetivos de: i) caracterizar acessos
procedentes da Cole¢do de germoplasma de Spondias da Embrapa Mandioca e Fruticultura, com base em
descritores qualitativos e quantitativos, em trés safras de producao (2011, 2012 e 2013); e ii) estimar a
divergéncia com base na andlise conjunta dos dados quantitativos e qualitativos, visando selecionar
genatipos superiores em relacdo as caracteristicas de qualidade de frutos. Foram utilizados 17 acessos,
procedentes da Colec&o de germoplasma de Spondias da Embrapa Mandioca e Fruticultura, com base em
15 descritores morfoldgicos, sendo 12 quantitativos e trés qualitativos. Inicialmente, realizou-se a andlise
individual para as variaveis quantitativas e qualitativas, onde se utilizou a distancia euclidiana média e a
distancia de Cole-Rodgers. Em seguida, uma analise conjunta dos dados qualitativos e quantitativos foi
realizada para a determinagéo da distancia genética, com base no algoritmo de Gower. Os agrupamentos
hierarquicos das analises individuais e simultaneas a partir das matrizes de distancia genética foram obtidos
pelo método de UPGMA - Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean. A validagdo dos
agrupamentos foi determinada pelo coeficiente de correlagdo cofenético. A significancia do coeficiente de
correlacao cofenético foi calculada pelo teste t de Mantel, com 1.000 permutag¢des. Utilizou-se também o
critério de Singh para quantificar a contribuicdo relativa dos caracteres para a divergéncia genética dos
acessos. De acordo com os valores obtidos a partir da matriz de dissimilaridade, a maior divergéncia
ocorreu entre o acesso Seriguela e o acesso ‘Santa Barbara’ (Umbu-cajazeira). O agrupamento hierarquico
UPGMA apresentou valor r = 0,86** para a correlacéo cofenética. A analise da divergéncia genética permitiu
separar 0s acessos em 13 grupos geneticamente distintos, o que evidencia a existéncia de alta variabilidade
genética entre os acessos. Os caracteres quantitativos que mais contribuiram para a divergéncia genética
pelo método Singh, nas médias 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 %). Portanto, constata-se que a
divergéncia genética verificada entre os acessos que compdem a cole¢do de germoplasma de Spondias é
consideravel, sobretudo em relacdo aos componentes fisicos (peso do fruto, peso da polpa, comprimento e
largura de fruto) e quimicos (solidos sollveis e acido ascorbico).

Significado e impacto do trabalho: O conhecimento da variabilidade genética entre os acessos
conservados na Colecdo de germoplasma de Spondias da Embrapa Mandioca e Fruticultura tem utilidade
pratica, pois permitird a selecdo de gendtipos superiores quanto as caracteristicas de qualidade de frutos,
em etapas iniciais, bem como possibilitard o planejamento de estratégias eficientes, o que significa
economia de tempo e de recursos humanos.
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