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O algodoeiro mocó representa uma importante fonte de variabilidade para o melhoramento 
genético do algodão comercial. A Embrapa tem realizado coletas e conservação deste 
algodoeiro, devido apresentarem ampla variação morfológica e tecnológica de fibra, ainda 
pouco explorada. Outra razão, é bom desempenho no semiárido nordestino, o que nos faz 
acreditar que esta espécie tenha sido selecionada sob condições adversas de solo e clima 
desenvolvendo genótipos superiores. O objetivo deste trabalho foi caracterizar acessos de 
algodoeiro mocó pertencentes ao germoplasma da Embrapa Algodão, utilizando marcadores 
microssatélites, assim como a seleção de genótipos que possam ter maior tolerância a 
condições climáticas de seca e baixa fertilidade de solo. Dados geográficos de coleta de 331 
plantas de algodoeiro do tipo mocó, disponíveis no site ALBRANA, foram utilizados para 
definição das coleções temáticas (CTs) quanto a períodos de seca e baixa fertilidade de solo 
através de mapas interativos usando Divagis. A análise genética foi realizada com base em 
12 marcadores de microssatélites altamente polimórficos. Obteve-se três coleções temáticas, 
CT1 (n=160) para períodos de seca < 6 meses e solos com média e/ou baixa fertilidade; CT2 
(n=69) para período de seca >7 e solos com média e/ou alta fertilidade; e, CT3 (n=102) para 
período de seca >7 e solos com baixa fertilidade. Embora expressiva diversidade genética 
detectada (He=0,54 e Ho=0,11; He=0,49 e Ho=0,22; He=0,50 e Ho=0,17) entre as CTs, 
respectivamente, não foi estatisticamente diferente considerando o teste de Wilcoxon (p > 
0,05). Todavia, os três pools gênicos apresentaram baixa e significativa diferenciação genética 
(FST = 0,05, p < 0,05). O valor de FST encontrado corroborou com a baixa média de distância 
genética entre as coleções temáticas (0,062).  Desta maneira, verificamos uma fraca 
estruturação genética das CTs considerando os estratos de secas e fertilidade de solo. Logo, 
podemos selecionar uma CT em detrimento de outra e, visto que as coleções apresentaram 
diversidade similar, os acessos da CT3 são mais interessantes por ser composta de genótipos 
desenvolvidos e coletados em área de grandes períodos de seca e baixa fertilidade de solo 
e, desta maneira, mais indicados para estudos que visem maior eficiência de raízes na 
absorção de água e nutrientes. 
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