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Introdução 

 O cedro doce (Pochota fendleri - (Seem.) W. S. Alverson & M. C. Duarte), 

anteriormente denominada de Bombacopsis quinata ou Pachira quinata,  é uma espécie 

arbórea da família Malvaceae [1] produtora de madeira de elevada qualidade, com 

distribuição natural na América Central e Norte da América do Sul [2, 3]. Entretanto, ela foi 

alvo de intensa atividade extrativista predatória nas últimas décadas, resultando em sua 

inclusão na lista de espécies florestais em vulnerabilidade ou ameaçadas de extinção em certas 

localidades [4, 5], inclusive em Roraima.  Paralelamente, muitos trabalhos visando sua 

caracterização, cultivo e melhoramento já foram executados em países como a Costa Rica, 

Colômbia e Venezuela [3, 6, 7]. 

 A Embrapa Roraima mantém uma coleção in vivo e ex-situ da espécie,  formada por 

400 indivíduos, aproximadamente, originados de sementes coletadas de plantas matrizes 

pertencentes a subpopulações  nativas de quatro municípios do estado [8]. Assim, o presente 

trabalho visou estimar a divergência genética da coleção, por meio da caracterização 

fenotípica e molecular de parte desses indivíduos, contribuindo com informações tanto para o 

melhoramento quanto na definição de estratégias de conservação regional dos recursos 

genéticos de P. fendleri.  

 

Material e Métodos 

 As informações  foram obtidas de 82 indivíduos, pertencentes a 16 famílias de meios 

irmãos de diferentes localidades (Tabela 1). As extrações de DNA foram realizadas a partir de 

amostras de botões florais [9] e algumas de tecido de câmbio vascular, utilizando o protocolo 

baseado no detergente CTAB, com diversas modificações, considerando as dificuldades na 

purificação do DNA da espécie. Os dados moleculares foram gerados por meio de sete 

primers ISSR, cujos produtos amplificados foram resolvidos em eletroforese horizontal em 

gel de agarose a 1,5%. Enquanto os dados fenotípicos foram obtidos a partir da avaliação 

individual de 20 caracteres de variação discreta, relativos à morfologia foliar, presença e 

densidade acúleos no fuste, arquitetura da planta, taxas de crescimento e CAP. 

https://proceedings.science/p/151587

ISBN: 978-65-89463-25-2



2 
 

Tabela 1 - Progênies de meios irmãos de Pochota fendleri, originadas de 16 plantas matrizes 
nativas de quatro municípios de Roraima,  mantidas pela Embrapa Roraima 

Município de 
origem 

Código do 
município 

Identificação das Matrizes  
 (nº ind. avaliados da progênie) 

Total de Matrizes 
(Total  ind. avaliados) 

Normandia 1 1 (1); 3 (3); 4 (8); 17 (2) 4 (14) 

Mucajaí 2 5 (10); 6 (2); 7 (12); 8 (3); 15 (3); 5 (30) 

Alto Alegre 3 9 (5); 10 (9);  14 (3); 3 (17) 

Bonfim 4 11 (7); 12 (4); 13 (7) 3 (18) 

Indeterminado 5 16 (3) 1 (03) 

  Total 16 (82) 

 

A divergência ou distância genética foi estimada entre todos os pares de indivíduos,  a 

partir dos dados fenotípicos  e de dados  moleculares. As matrizes de distâncias obtidas foram 

utilizadas em processos de agrupamento pelos métodos Tocher sequencial e UPGMA [10]. 

No caso das informações moleculares,  foi também estimado o número ótimo de marcadores 

requeridos para determinar a divergência total entre os genótipos avaliados [10]. 

Todas as análises estatísticas foram realizadas empregando o software GENES [11]. 

Resultados e Discussão  

  O conjunto de primers empregado produziu um total de 74 bandas ou locos 

amplificados, todos apresentando algum grau de polimorfismo. O número ótimo de locos 

amplificados, para obter a divergência real entre todas as plantas, foi estimado em 64. 

Portanto, abaixo do número total obtido (dados não apresentados).  Os agrupamentos 

formados pelo método de Tocher sequencial, a partir das diferentes matrizes de distâncias 

estimadas, são apresentados na Tabela 2. Apesar de terem produzidos o mesmo número de 

grupos, as informações fenotípicas evidenciaram um nível de divergência superior ao 

proporcionado pelos dados moleculares. Dado que, no primeiro caso, mais de 50% dos 

indivíduos foram alocados nos grupos 02 a 07, enquanto no segundo, esse valor foi de 30%. 

Mesmo assim, um total de 12 indivíduos (destacados em negrito) foram apontados entre os 

mais divergentes nos dois casos. Eles pertencem a cinco progênies diferentes, oriundas de 

matrizes das diferentes localidades de coleta. Por sua vez, níveis mais elevados de divergência 

foram observados no agrupamento produzido a partir da soma das duas matrizes de distâncias. 

Entretanto, com poucas exceções,  os indivíduos alocados nos grupos 02 a 12, por meio desse 

procedimento, são os mesmos alocados nos grupos 02 a 07 dos procedimentos anteriores.  

 O método UPGMA produziu, essencialmente, os mesmos padrões de agrupamentos 

resultantes da aplicação do método Tocher (dados não apresentados). Isto é, o número e o 
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tamanho dos grupos formados foram análogos, assim como os genótipos alocados nos 

respectivos grupos. 

 

Tabela 2 - Agrupamentos pelo método de otimização sequencial (Tocher modificado) de 82 
indivíduos de Pochota fendleri, pertencentes a 16 progênies¹ de meios irmãos, utilizando 
matrizes de distâncias obtidas a partir de dados moleculares, dados fenotípicos e dados 
moleculares e fenotípicos combinados.  

G² 
DADOS  

MOLECULARES 

DADOS  

FENOTÍPICOS DADOS COMBINADOS 
G³ 

01 3.9C  2.15C  5.16C  3.10B  2.8B  
3.10A  2.7A  4.13B  1.4G  1.3B  
3.14C  4.11G  4.11F  2.8A  1.4A  
3.9A  4.12B  3.10F  3.10H  2.6B 
2.7K  4.11B  4.11D  1.1A  3.9B  
2.5J  2.7I  2.5C  2.5G  4.11C  4.11E  
2.5H  1.4C  2.7C  4.12C  2.5A  1.3C  
2.7F  3.10C  1.4B  1.4H  4.12D  
3.14A  2.5B  1.4F  1.4E  2.5F  2.7J  
2.15B  4.13F  4.13D  4.11A  2.7L  
2.8C  2.6A  3.10I  5.16B  2.7H   

2.8A  3.10B  4.12A  4.11E  
2.5J  4.13E  4.12C  2.5I  
4.11G  4.11F  5.16B  1.3C  
5.16C  1.4C  3.10G  2.15A  
4.13A  1.4D  1.4F  2.6B 
1.1A  2.7I  4.11C  4.11D  
3.9C  3.9D  3.9E  4.13F  
2.5A  2.7G  3.9B  3.14B  
2.8B  2.5G  2.5D  3.14C  
1.4H  3.9A  2.7J   

4.11F  4.11G  4.11E  2.5J  
2.8A  3.10B  2.8B  4.12A  
4.12C  5.16C  1.3C  2.5I  
4.13E  5.16B  1.4C  2.7I  
4.11C  1.4F  2.5A  3.9B  2.6B 
2.5G  3.9C  4.11D  1.1A   

01 

02 2.5D  2.7E  3.10E  2.7B  4.13C  
2.7G  2.15A   

2.7F  3.10I  1.3A  5.16A  
2.6A  2.15B  4.12D  2.7A  
2.8C   

2.7F  3.10I  2.8C  2.6A  4.12D  
2.7A  2.15B  1.3A  /  4.13B  
2.15C  3.10A  4.11A   

02/
03 

03 2.5I  3.9E  4.13A  4.12A  4.13E  
3.9D  2.7D  1.17B  4.13G   

2.7H  3.10E  2.7C  2.5B  
4.13C  2.7D  2.7K  4.13B  
2.5F  4.11A  3.10A  2.15C  
2.5E   

2.7H  3.10E  2.7C  2.5B  1.4H  
3.9A  4.13C  2.7K  2.7D  
4.13A / 2.5C  4.13G  2.7L  
1.4B  2.7B  1.4A   

04/
05 

04 3.10D  1.17A  3.14B   2.5C  4.13G  2.7L  1.4B  
2.7B  3.10H  1.4A  4.13D  
3.14A  1.3B  3.10D 

4.13F  3.9D  3.9E  3.14B  2.7J  
2.7G  1.4E  3.14C  2.5F / 1.3B  
3.10H  1.4G  

06/
07 

05 2.5E  3.10G   4.12B  3.10F  2.5H  1.17A  
1.4E   

2.5D  2.15A  1.4D  3.10G  
3.10F  3.14A  /  3.10D  4.13D  
4.12B  

08/
09 

06 5.16A  1.4D   4.11B  1.17B  3.10C   2.5H  1.17A  2.5E  4.11B  
1.17B / 5.16A  2.7E   

10/
11 

07 1.3A 2.7E  1.4G  3.10C  12 

¹ Primeiro dígito: município de origem da planta matriz (1 - Normandia, 2 - Mucajaí, 3 - Alto Alegre, 4 - Bonfim 
e 5 - desconhecido); segundo dígito: nº da matriz;  letra: indivíduo da respectiva progênie. ²Grupos formados a 
partir de dados moleculares e fenotípicos, respectivamente. ³Grupos formados a partir da soma das matrizes de 
distâncias de dados moleculares e fenotípicos. Negrito indivíduos comuns aos grupos mais divergentes.  

 

 Em todos os processos de agrupamento, por outro lado, não foi verificado qualquer 

tendência sistemática de inclusão, em um mesmo grupo, de indivíduos pertencentes a uma 

mesma progênie e/ou provenientes de um mesmo município ou região, indicando que 

variabilidade genética acessada encontra-se, fundamentalmente, concentrada dentro das 

populações locais, havendo pouca ou nenhuma divergência entre populações. Resultados 

semelhantes foram obtidos com populações de espécies arbóreas tropicais, geograficamente 
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pouco distanciadas (d < 200 Km) e que apresentam elevada taxa de autoincompatibilidade 

genética [12], como é o caso do cedro doce [3] e das populações aqui investigadas. 

 

Conclusões 

 O uso conjunto de informações moleculares e fenotípicas possibilitou determinar, com 

maior precisão, os genótipos com maior grau de divergência entre si, os quais poderiam ser 

empregados em cruzamentos contralodos para o melhoramento regional da espécie.  

A divergência genética observada parece não ser geograficamente estruturada. 

Novas coletas de germoplasma deverão ser orientadas para amostrar mais matrizes de  

uma mesma localidade, especialmente em áreas pouco e/ou ainda não amostradas. 
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