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Resumo

A andlise conjunta de varidveis qualitativas e quantitativas tem sido apontada como uma ferramenta
util na estimativa da diversidade genética entre os acessos de uma colecdo de germoplasma. O objetivo
deste trabalho foi promover a andlise simultdnea de varidveis qualitativas e quantitativas e posterior
agrupamento para definicio da diversidade genética entre acessos de abacaxizeiro por meio do
algoritmo de Gower. Foram avaliadas 11 caracteristicas quantitativas e 12 qualitativas em 18 acessos
do banco ativo de germoplasma de abacaxizeiro da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical. A
andlise simultdnea de varidveis qualitativas e quantitativas foi eficiente em expressar o grau de
diversidade genética entre os acessos de abacaxizeiro quando comparadas com a anélise individual de
cada varidvel.

Introducao

A Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical, situada no municipio de Cruz das Almas-BA, possui um
Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de abacaxizeiro que retine um total de 628 acessos no campo,
do género Ananas e outras bromelidceas, sendo uma das maiores colecdes de germoplasma de abacaxi
do mundo (CABRAL, 2000). Estima-se que a maior parte da variabilidade genética intra e
interespecifica do abacaxi esteja ai representada. A variabilidade existente no BAG agrega uma
extensa fonte de cores, formas, tamanhos de frutos e coroas, assim como diferentes arquiteturas de
plantas a serem exploradas. Portanto, faz-se necessario quantificar essa variabilidade pela avaliagdo de
varidveis qualitativas (morfolégicas e moleculares) e varidveis quantitativas (agondmicas).

As andlises de agrupamento dessas varidveis sdo feitas individualmente, visto que as distincias
genéticas sdo calculadas em funcdo do tipo de varidvel utilizada. Cruz (2008) apresenta os
procedimentos para estimar medidas de dissimilaridade com base em varidveis quantitativas
(distancias euclidianas ou de Mahalanobis), bindrias (indice de Jaccard, Nei e Li etc.) e
multicategdricas (Cole-Rodgers). Nesse sentido, observam-se vdrias discrepancias em relagdo aos
agrupamentos e as inferéncias em relacdo a quantificacdo da variabilidade entre acessos de um banco
de germoplasma. Uma técnica que permite a andlise simultanea de dados quantitativos e qualitativos
foi proposta por Gower (1971). Este método permite que valores da matriz de distancia fiquem
compreendidos entre O e 1, sendo necessdrio a padronizagdo das varidveis quantitativas e qualitativas.
Este trabalho teve por objetivo avaliar a variabilidade genética entre acessos de abacaxizeiro por meio
da andlise simultinea de varidveis qualitativas e quantitativas em acessos de abacaxizeiro.

Material e Métodos

Foram caracterizados 18 acessos do banco ativo de germoplasma de abacaxizeiro da Embrapa
Mandioca e Fruticultura Tropical em que se avaliaram 23 descritores morfolégicos (IBPGR, 1991),
sendo onze descritores quantitativos: altura da planta; didmetro da copa; comprimento e largura da
folha; comprimento e didmetro da haste; comprimento e didmetro da inflorescéncia; comprimento e
diametro do fruto apds fechamento da tltima flor; comprimento da coroa apds fechamento da dltima
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flor, e 14 descritores qualitativos: hdbito da planta; presenga de estoldo; variegac@o das folhas; cor das
folhas; presenca de antocianina nas folhas; presenca de espinho; cor dos espinhos; forma da haste;
forma do fruto; cor do fruto apds fechamento da tdltima flor; cor do fruto aos 30 dias apds fechamento
da dltima flor; cor da brictea. Os seguintes acessos que apresentaram potencial ornamental foram
avaliados: trés acessos de Ananas comosus var. bracteatus (BGA-20, BGA-126, BGA-128), trés de
Ananas comosus var. erectifolius (BGA-739, BGA-750, BGA-804), trés de Ananas comosus var.
ananassoides (BGA-208, BGA-464, BGA-475), trés de Ananas comosus var. comosus (BGA-16,
BGA-380, BGA-511), trés de Ananas sp. (BAG-324, BAG-325, BAG-388) e trés de Ananas
macrodontes (BGA-81, BGA-83, BGA-719).

Uma andlise individual para as varidveis quantitativas e qualitativas foi realizada. Para as varidveis
quantitativas calculou-se a distancia euclidiana média e para as varidveis qualitativas utilizou-se a
distancia de Cole-Rodgers (COLE-RODGERS et al., 1997). Para a analise simultanea das variaveis
quantitativas e qualitativas utilizou-se o algoritmo de Gower (GOWER, 1971). Os agrupamentos
hierarquicos das andlises individuais e simultineas a partir das matrizes de distancia genética foram
obtidos pelos métodos de UPGMA - Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean
(SNEATH; SOKAL 1973). A validagdo dos agrupamentos foi determinada pelo coeficiente de
correlacdo cofenético (SOKAL; ROHLF, 1962). A significincia dos coeficientes de correlagdo
cofenético foi calculada pelo teste de Mantel com 1000 permutagdes (MANTEL, 1967).

Para a obtencdo das matrizes de distancia genética das andlises individuais e cdlculo dos coeficientes
de correlagdo cofenético foi utilizado o programa Genes (Cruz, 2008). A matriz de distdncia genética
utilizando o algoritmo de Gower foi obtido pelo programa SAS (SAS INSTITUTE, 2006). O
dendrograma foi obtido pelo programa Statistica 7.1 (STATSOFT, 2005).

Resultados e Discussao

A andlise simultinea das varidveis quantitativas e qualitativas pelo algoritmo de Gower apresentou o
maior coeficiente de correlagdo cofenético entre a matriz de distdncia genética e a matriz de
agrupamento, com valor de correlacdo de 0,89**. As andlises individuais para as varidveis
quantitativas e qualitativas apresentaram valores de 0,82** e 0,84**, respectivamente (Tabela 1).
Observa-se que a matriz de distancia conjunta apresentou valores de correlagdes altos e significativos
com as matrizes de distancia obtidas nas andlises individuais, 0,77** e 0,84**, para as varidveis
quantitativas e qualitativas, respectivamente (Tabela 2).

Portanto, a andlise simultinea pelo algoritmo de Gower foi utilizada para representar graficamente a
variabilidade dos acessos de abacaxizeiro, pela sua maior eficiéncia em quantificar as diferencas entre
os acessos. (Figura 1). Observa-se que o ponto de corte, média das distancias da matriz de
agrupamento, definiu a formacdo de 3 grupos: o grupo I formado pelos acessos de Ananas comosus
var. bracteatus, Ananas comosus var. comosus € Ananas macrodontes; o grupo II formado pelos
acessos de Ananas comosus var. ananassoides e Ananas sp.; € o grupo III formado pelos acessos de
Ananas comosus var. erectifolius.

A andlise simultdnea permite que, além de varidveis agrondmicas e morfoldgicas, sejam utilizadas
varidveis provenientes de marcadores moleculares. Segundo Gongalves et al. (2009), a escolha das
varidveis e o nimero de varidveis a serem usadas podem comprometer a eficiéncia da andlise
simultanea, principalmente no caso de se utilizar um grande nimero de varidveis bindrias,
provenientes de marcadores moleculares, na quantificacdo da diversidade genética em acessos de
bancos de germoplasma.

Conclusoes
A andlise pelo algoritmo de Gower foi eficiente em expressar o grau de diversidade genética entre os

acessos de abacaxizeiro avaliados, demonstrando que a andlise simultinea proporciona uma maior
eficiéncia no conhecimento da diversidade genética entre acessos de bancos de germoplasma.
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Tabela 1. Coeficiente de correlagdo cofenético e nimero de grupos formados em fun¢@o das matrizes
de distancias genéticas estimada para os dados quantitativos, qualitativos e andlise simultdnea para 18
acessos de abacaxizeiro.

Coeficiente de correlagdo

Matriz de distancia Numero de grupos formados

cofenético
Quantitativo 0,82 2!
Qualitativo 0,84 4
Conjunta 0,89%* 3

*#* Significativo a 1% de probabilidade pelo teste de Mantel com 1000 permutacdes. ' Baseado na
média da matriz de agrupamento.

Tabela 2. Correlacdo entre matrizes de distancia genética estimada para os dados quantitativos,
qualitativos e analise simultanea para 18 acessos de abacaxizeiro.

Matriz de distancia Quantitativo Qualitativo Conjunta
Quantitativo 1

Qualitativo 0,38* 1

Conjunta 0,77%* 0,84** 1

** e * significativo a 1 e 5%, respectivamente, pelo teste de Mantel com 1000 permutacdes.
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Figura 1. Dendrograma baseado na distdncia de Gower e método de agrupamento UPGMA na anélise
de 11 varidveis quantitativas e 12 varidveis qualitativas em 18 acessos de abacaxizeiro.



