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RESUMO 

Caracteres morfológicos e moleculares, podem ser utilizados para estimar a variabilidade entre clones de 

seringueira. Estudos de correlação podem gerar informações para subsidiar diferentes etapas de seleção e 

recombinação. Neste trabalho, objetivou-se avaliar a correlação entre as distâncias obtidas por meio de 

descritores multicategóricos e marcadores ISSR em acessos de seringueira. O estudo foi realizado em 29 

acessos de seringueira pertencentes ao Banco de Germoplasma de Seringueira (BGHevea). Foram avaliados 

17 descritores morfológicos. Para análises moleculares, foram obtidos marcadores ISSR. Foi realizada a 

análise descritiva das estimativas de distâncias e estimadas as correlações. A diversidade existente entre os 

acessos do BGHevea foi evidenciada pela análise da estatística descritiva entre as distâncias. Os descritores 

apresentaram valores mínimo e máximo de 0,00 e 100; respectivamente. As distâncias obtidas por meio dos 

marcadores apresentaram valores mínimo e máximo de 10,24 e 100, respectivamente. As distâncias obtidas 

com base nos descritores apresentaram correlação positiva e significativa com as distâncias obtidas com 

base nos marcadores ISSR. A correlação indicou a complementaridade e coerência entre os grupos de 

características. A baixa correlação entre os descritores e os marcadores ISSR indica que a caracterização dos 

genótipos de seringueira dever ser realizada utilizando as duas estratégias, como ferramentas 

complementares. Uma análise da distribuição de frequência das estimativas de distâncias mostra que, com 

base nos descritores, a maioria dos valores de distância genética ficaram entre 41 e 60 e com base em 

marcadores moleculares ISSR, a maioria das distâncias ficaram entre 61 e 80. Os marcadores apresentam 

um maior poder de diferenciação dos acessos, quando comparados com os descritores morfológicos. Há 

correlação significativa e positiva entre as distâncias obtidas com base em descritores e marcadores dos 

acessos de seringueira. 
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