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A conservacdo dos recursos genéticos de espécies vegetais € de grande
importéncia, visto que as plantas desempenham papel fundamental na producéo de
alimentos, medicamentos, matérias-primas, manutencdo dos ecossistemas, e diversos
outros servigos ecossistémicos. Muitas espécies vegetais estdo ameagadas de extin¢do
em razdo das mudancas climaticas, degradacdo do habitat e exploracdo excessiva.

A diversidade genética € uma medida da variacdo genética presente em uma
determinada populacdo ou espécie. E importante quantificar, entender a natureza e a
distribuicdo dessa diversidade, pois permite identificar individuos que possuem
caracteristicas Unicas e valiosas para a conservacdo e melhoramento, como, por
exemplo, a resisténcia a doencas e adaptacéo as condicdes climaticas adversas. Essas
informacbes permitem desenvolver estratégias de conservacdo de germoplasma e
melhoramento genético, bem como orientar 0 uso sustentavel dos recursos naturais.
PopulagBes com baixa diversidade genética tendem a terem menores capacidades de
adaptacdo a mudancas ambientais, levando a diminuicdo populacional e, a longo prazo,
a extingao.

A caracterizacdo da diversidade genética envolve a coleta de dados como 0s
provenientes das andlises por marcadores moleculares que acessam informagfes da
sequéncia de DNA, e a avaliacdo de caracteres fenotipicos, como a altura da planta e
caracteristicas relacionadas aos frutos e sementes. A compreensdo da diversidade
genética, também, permite orientar a conservacdo ex situ (fora do ambiente natural),
como a criacdo de bancos de germoplasmas, de sementes e jardins botanicos, além da
conservacao in situ (no ambiente natural), como a protecdo de habitats e a restauragdo
de ecossistemas degradados.

Os caracteres moleculares incluem informacgdes sobre a sequéncia de DNA ou
RNA da planta, como os marcadores moleculares, sequéncias de genes especificos ou
perfis de expressdo génica. Essas informacdes podem ser obtidas por meio de técnicas
como sequenciamento, PCR (Polymerase Chain Reaction) e eletroforese.
Independentemente do tipo do carater utilizado, as informagdes obtidas a partir das
avaliagbes sdo expressas em medidas de dissimilaridade que, refletem a divergéncia
genética no conjunto de acessos estudados. Essas avaliacBes podem ser estimadas por
meio de diferentes métodos estatisticos, como a analise de componentes principais, de

agrupamento e variancia molecular.
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Estudos morfoldgicos de frutos, sementes e outras partes da planta sdo comuns
em programas de pré-melhoramento, bem como na caracterizagdo da variabilidade
genética entre individuos em uma populacdo. A analise morfologica pode fornecer
informagdes importantes sobre a variabilidade genética, incluindo variacdes na forma,
tamanho e cor dos frutos e sementes, por exemplo. Além disso, é um instrumento
importante para detectar a variabilidade populacional e suas relagdes com os fatores
ambientais.

As analises multivariadas sdo técnicas estatisticas que, simultaneamente,
analisam mdaltiplas medidas sobre individuos e sdo frequentemente utilizadas como
ferramentas para auxiliar na estimacdo da diversidade genética. Permite analisar todos
os descritores de um conjunto de dados de forma sinérgica considerando a relacdo entre
eles. Sao Uteis para agrupar genotipos similares, com o propésito de manter as maiores
diferencas entre os grupos, de forma a estabelecer um coeficiente de distancia genética.
A escolha de uma técnica especifica depende dos objetivos do estudo e das informacdes
disponiveis. Desta forma, permite que a selecdo dos descritores seja mais adequada e
relevantes para estimar a dissimilaridade entre individuos.

Muitas espécies nativas possuem potencial econdémico a ser explorado. Dentre
elas tem-se o pequizeiro (Caryocar brasiliense Camb. subsp. brasiliense), pertencente a
familia Caryocaraceae. E uma espécie vegetal frutifera e oleaginosa, presente no cerrado
brasileiro, ocorrendo em varios estados. Pequi ou pequizeiro também é o nome comum
para outras espécies do género: C. coriaceum Wittm., C. glabrum (Aubl.) Pers. e C.
villosum (Aubl.) Pers.

H& alguns anos, o pesquisador Dr. Warwick Estevam Kerr (In memoriam),
agrénomo e geneticista, pesquisador na Universidade Federal de Uberlandia (UFU),
juntamente com seus colaboradores encontraram em Mato Grosso, na regido de Sdo José
do Xingu, uma planta de pequizeiro um tanto quanto exoética: plantas que produziam
frutos sem espinhos no endocarpo, caracteristica desconhecida pela ciéncia até aquela
época. Fascinado pela descoberta e pela caracteristica inusitada, o Dr. Kerr levou para a
UFU alguns exemplares de frutos e galhos, com os quais, posteriormente foram
conduzidas pesquisas para producdo de mudas por semente e enxertia e, analises
geneéticas. A partir daquele momento o professor Kerr juntamente com a professora Dra.

Ana Maria Bonetti e a estudante de doutorado Luciana Londe, também do Instituto de
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Genética e Biogquimica (Atual Instituto de Biotecnologia - UFU) conduziram pesquisas
com analises geneticas, sendo utilizados marcadores moleculares RAPD (Random
Amplified Polymorphic DNA) a fim de detectar as diferencas moleculares e inferir a
diversidade genética entre as duas variedades, além de estudos citogenéticos.

Atualmente s@o cultivados no banco de germoplasma in vivo de pequizeiro da
UFU 110 arvores adultas, que serviram de objeto de estudo para a tese da Dra. Mariana
Goncalves Mendes, a qual desenvolveu estudos de caracterizacdo morfolégica de frutos
e potencial terapéutico de extratos sobre modelo biolégico Drosofila melanogaster.
Além dessas, outras 10 plantas jovens de pequizeiros mantidas desde 2017, e 100
progénies de meio irmdos maternos oriundas de 19 familias em 2023. Estas Gltimas
fazem parte do teste de progénies apresentados nesta tese.

Devido as diferencas morfologicas acentuadas entre os frutos das duas
variedades (com e sem espinhos), acredita-se que ha variabilidade genética entre os dois
grupos de acessos. Diante disso objetivou-se, no presente trabalho estimar a
variabilidade fenotipica e genotipica em acessos de Caryocar brasiliense mantidos no
Banco de Germoplasma de Pequizeiros da Universidade Federal de Uberlandia e

desenvolver um teste de progénies para estudos de melhoramento genético da espécie.

Os objetivos especificos da pesquisa foram:

1. Estimar a variabilidade fenotipica entre matrizes adultas produtoras de frutos
com e sem espinhos no endocarpo, cultivadas no Banco de Germoplasma de Pequizeiros
da Universidade Federal de Uberlandia, a partir de caracteres de frutos e pirénios;

2. Desenvolver um teste de progénies e analisar a variabilidade genética entre as
familias de meio irmaos;

3. Estimar parametros genéticos como suporte para melhor planejamento e
conducéo do programa de melhoramento para a regiéo, visando a transformagéo doteste
de progénies em um futuro pomar de sementes por mudas;

4. Detectar a diversidade genética e estrutura populacional utilizando marcadores
genéticos moleculares microssatélites SSR e ISSR nas familias de meio irmaos maternos

de pequizeiros.
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Partindo da hipdtese e dos objetivos a serem alcancados foram desenvolvidos
estudos com o intuito de comprovar a variabilidade fenotipica e molecular entre os

individuos, sendo distribuidas nos capitulos a seguir:

Capitulo 1: O progresso cientifico no estudo de Caryocar brasiliense
(Caryocaraceae: Malpighiales): uma analise cienciométrica. Apresenta uma revisao
do estado da arte das pesquisas como pequizeiro, bem como o resumo historico de
publicacfes e autorias no seu aspecto cienciométrico a fim de identificar lacunas no

conhecimento onde pesquisas futuras podem ser inseridas.

Capitulo 2: Variabilidade genética entre matrizes de pequizeiros (Caryocar
brasiliense Camb.) a partir de dados fenotipicos de frutos e pirénios com e sem
espinhos no endocarpo. Dadas as diferencas fisicas nos atributos mensuraveis dos
frutos, aplicou-se técnicas de andlises multivariadas aos dados para estimar a
variabilidade genética entre plantas que produzem frutos com e sem espinhos no

endocarpo.

Capitulo 3: Estimativas de parametros genéticos em progénies de meio irméos de
Caryocar brasiliense (Camb.) oriundas de matrizes que produzem frutos com e sem
espinhos no endocarpo. Um teste de progénie de meio irmdos pode ser uma ferramenta
valiosa para avaliar a qualidade genética de uma populacéo e identificar os melhores
individuos para reproducao. Neste capitulo foi avaliado os parametros genéticos em
progénies de pequizeiros aos 6 meses, 18 meses e 24 meses de idade por meio de

modelos mistos.

Capitulo 4: Variabilidade fenotipica e divergéncia genética em familias de meio
irmaos de pequizeiros (Caryocar brasiliense) oriundos de matrizes produtoras de
frutos com e sem espinhos. A variabilidade genética pode ser estimada a partir de
caracteres quantitativos quanto moleculares. Do ponto de vista quantitativo, 0s
caracteres de crescimento sdo importantes para a avaliacdo precoce de plantas, reduzindo
0 tempo de selecdo de individuos promissores, principalmente em relagdo ao

melhoramento de plantas perenes. Neste capitulo foi avaliado a variabilidade genética
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entre e dentro de familias de meio irmdos de C. brasiliense a partir de caracteres

mensurados no estadio juvenil, cultivadas em casa de vegetacao.

Capitulo 5: Dissimilaridade genética e estrutura populacional em familias de meio
irmdos maternos de Caryocar brasiliense por marcadores microssatélites SSR e
ISSR. A informagcdo genética de qualquer individuo pode ser acessada ao nivel do DNA.
Avaliou-se a diversidade genética em familias de meio irmdos maternos de pequizeiros

com e sem espinhos utilizando marcadores moleculares microssatélites.
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Resumo

Pequizeiro (Caryocar brasiliense) € uma planta perene, nativa e amplamente distribuida
pelo Cerrado brasileiro. Possui importancia econémica devido a comercializacdo dos
frutos e produtos derivados. Embora ndo exista uma analise bibliométrica sobre o
pequizeiro, ha diversos estudos abordando diferentes aspectos da espécie, mas ainda ha
lacunas de conhecimento a serem exploradas. Assim, este estudo teve como objetivo
realizar uma analise bibliométrica para avaliar a producdo cientifica sobre C. brasiliense
e identificar lacunas de conhecimento para orientar pesquisas futuras. O numero de
estudos sobre essa espécie aumentou ao longo do tempo, refletindo o crescente interesse
devido a sua importancia para a conservacdo do Cerrado. Foram identificados 341
periodicos e 816 documentos nas bases de dados analisadas, com uma taxa de
crescimento anual de 12,72%. Os termos “Caryocar”, “Caryocar brasiliense”, “Pequi”
ou “Pequizeiro” apareceram pela primeira vez em publicacoes em 1938. Desde entao,
houve um aumento significativo de publicacbes, com pico em 2020 e 2022. As palavras-
chave mais frequentes nos artigos foram analisadas em grupos tematicos. Esses grupos
abordaram tépicos como diversidade genética, conservacdo da espécie, compostos
bioativos, qualidade e armazenamento. A andlise fatorial mostrou a relevancia desses
grupos, com destaque para os relacionados a diversidade genética e uso do pequi na
producéo de biodiesel, o que representa um potencial nicho de pesquisa. Constatou-se
aumento no interesse e na producdo cientifica relacionada a espécie C. brasiliense ao
longo do tempo. Foram identificados pesquisadores, instituicdes e temas de destaque,
fornecendo percepgdes importantes para a compreensdo e desenvolvimento de estudos
sobre essa espécie.

Palavras-chave: Pequizeiros, Pequi, Bibliometria, Cerrado, Conhecimento, Base de

dados.
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Introducéo

A espécie Caryocar brasiliense conhecida popularmente como pequizeiro, € um
membro da familia Caryocaraceae, nativa do Cerrado brasileiro. O pequizeiro é uma
planta perene com florescimento ocorrendo durante os meses de agosto a novembro e,
maturagdo dos frutos no inicio de novembro, sendo encontrados até fevereiro (Almeida,
1998). O pequi, fruto do pequizeiro, € oleaginoso, de tamanho heterogéneo, sendo
constituido pelo pericarpo (casca externa, verde-acinzentada ou marrom-esverdeada);
pelo mesocarpo externo (polpa branca) e, pelo mesocarpo interno que é oleoso e de
coloracéo variando do amarelo claro ao alaranjado. Sob o mesocarpo interno localiza-se
o0 endocarpo que é duro e lenhoso, dentro do qual se aloja a améndoa branca, oleaginosa
e comestivel. Os espinhos podem estar presentes no endocarpo ou ausentes (Kerr, 2007;
Kerr et al., 2007).

A espécie € amplamente distribuida pelo Cerrado (Collevatti et al., 2001) com
ocorréncia nos estados de Goids, Distrito Federal, Tocantins, Sdo Paulo, Para, Mato
Grosso, Minas Gerais e Parand, e além de alguns estadosdo Nordeste como Piaui, Ceara
e Maranhdo (Lima et al., 2007). Tem consideravel importancia econdémica devido a
comercializacdo dos frutos e produtos derivados. Além de fonte de renda, o pequi
desempenha importante papel nutricional para popula¢Ges rurais nas regides onde séo
produzidos (Cardoso et al., 2013; Gomes et al., 2019).

Dentre os principais compostos bioativos pode-se encontrar moléculas com
propriedades antioxidantes (Machado et al., 2013; Traesel et al., 2017), como fitosterdis
e tocoferois presentes no 6leo da améndoa (Torres et al., 2016a; Torres et al., 2016b) e
varios outros constituintes quimicos (Aquino et al., 2009; Vila-Boas et al., 2013; Faria-
Machado et al., 2015; Maia et al., 2008; Miranda-Vilela et al., 2009).

O fruto é importante fontealimentar dentre os diversos frutosnativos do cerrado,
e apresenta variabilidade do perfil quimico entre as espécies de pequizeiros e entre
populagdes distintas (Nascimento-Silva e Naves, 2019). Diversas pesquisas demonstram
atividadesbioldgicas importantes de compostos quimicos presentes em diferentes partes
da planta, podendo ter grande utilidade na industria farmacéutica, alimenticia e
cosmética. Foram evidenciados efeitos anti-inflamatorios, cardioprotetores e

antigenotoxicos entre outras propriedades bioldgicas (Brito et al., 2022; Junior et al.,
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2020; Miguel et al., 2023; Moura et al., 2013; Ombredane et al., 2020; Roesler et al.,
2008; Silva et al., 2020; Vale et al., 2018).

Uma forma de quantificar as informacdes disponiveis na literatura cientifica é
por meio de revisdes cienciométricas, cuja analise possibilita mapear temas especificos
para avaliar tépicos academicamente detalhados nas bases de dados. Permite avaliar
tendéncias de pesquisas e reunir publicacbes do tema em questdo. A anélise
cienciométrica € uma importante ferramenta para compreender o desenvolvimento e as
tendéncias de uma determinada area de pesquisa, Vviabilizando que pesquisadores
identifiguem areas emergentes para estudos e potenciais colaboradores para futuras
pesquisas (Oliveira et al., 2019).

Embora ndo haja informacBes de analise cienciométrica sobre o pequizeiro, €
possivel encontrar diversos estudos experimentais que abordam a composi¢cao quimica
e nutricional do fruto, sua importancia econdmica, aspectos agronémicos, propriedades
medicinais, entre outros. No entanto existam lacunas de conhecimento sobre a espécie
que precisam ser exploradas. Desta forma o objetivo do estudo foi realizar uma analise
cienciométrica para descrever o estadodaarte sobre C. brasiliense e identificar possiveis

lacunas de conhecimento para orientar pesquisas futuras.

Material e métodos

O estudo cienciométrico seguiu seis etapas: (1) definicdo do tema para descrever
0 estado da arte de C. brasiliense; (I1) selecdo das bases de dados e plataformas
privilegiando aquelas que oferecem as ferramentas analiticas necessérias para célculos
cienciométricos; (I11) selecdo de palavras-chave para preparar a coleta de dados da
literatura; (1V) pesquisa bibliografica; (V) exportacédo de dados; e (V1) analise de dados
(Figura 1).
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Figura 1. Passos metodoldgicos utilizados para a andlise bibliométrica de Caryocar

brasiliense

Os dados da producéo cientifica foram obtidos a partir da colecdo central da

Scopus (https://www.scopus.com/) e da Web of Science

(https://webofknowledge.com/). Os termos de busca foram “Caryocar brasiliense” ou

“pequizeiro” ou “pequi” ou “Caryocar”. Para extrair os dadosdaWeb of Science a busca
seguiu os seguintes parametros: “Topico” (titulo, resumo, palavras-chave dos autores e
palavras-chave Plus) em 27 de julho de 2023. O tipo de pesquisa aplicada foi “busca
basica” e os tipos de documentos foram filtrados para “artigo” e “revisao” para obter
detalhes confiaveis e precisos sobre o tema, e exclusdo de artigos publicados em 2023.
Para extrair os dados na base Scopus foi: Title-Abs-Key ("Caryocar brasiliense™ Or
"Caryocar" Or "pequi" Or "pequizeiro") And (Exclude (Pubyear, 2024) Or Exclude
(Pubyear, 2023)) And (Limit-To (Doctype, "ar™) Or LiMit-To (Doctype, ""re™)).

Foram reunidas 506 publicagdes na Web of Science, e 580 na Scopus, utilizando
como consulta de pesquisa “Caryocar brasiliense” ou “pequizeiro” ou “pequi” ou
“Caryocar”, abrangendo o periodo de 1938 a 2022. Os dados foram compilados em um
unico arquivo, e publicacdes duplicadas foram excluidas (270 publicacdes), sendo
analisadas 816 publicacfes (Figura 1). Foi realizada a analise daspublicacfes, extraindo
informacBes do numero de artigos publicados, artigos mais relevantes, autores e redes
de colaboracéo.

Posteriormente foi realizada a analise de agrupamentos e estrutura conceitual dos

dados. Para iniciar uma andlise da estrutura conceitual dos documentos elencados neste
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trabalho, optou-se por estudar as ocorréncias das principais palavras-chaves dos autores
na busca que apareceram pelo menos cinco vezes para 0s 816 documentos. A partir desta
lista foi utilizada a técnica de visualizacdo de dados em nuvem de palavras, que
possibilita, de maneira rapida, comparar a frequéncia de uma palavra em relacdo as
demais. Como resultado da nuvem de palavras, é gerada uma figura composta pelo
conjunto de palavras com diferentes tamanhos de fonte, 0os quais sdo proporcionais a
quantidade de vezes que a palavra aparece no texto (Dunaiski et al., 2017; Khasseh et
al., 2017).

Foi realizada a analise de agrupamento hierarquico, cujo resultado foi
demonstrado por meio de um dendrograma. No dendrograma, foi possivel verificar o
namero e a formacdo de grupos de palavras chaves em diferentes niveis. A analise de
agrupamento permitiu identificar a existéncia de uma estrutura nos dados das
observacgdes baseado no perfil multivariado (Hair et al., 2006).

A Andlise de Correspondéncia Multipla (MCA) foi utilizada para desenhar uma
estrutura conceitual e identificar grupos de palavras que expressaram conceitos comuns
(Aria e Cuccurullo, 2017). Foi realizada a evolucao temética que auxilia na interpretacéo
da estrutura conceitual, frequentemente usada para compreender a evolugédo conceitual
utilizando as palavras-chave, o que permitiu dividir o tempo em diferentes periodos e
comparar as estruturas conceituais sendo Util para analisar a evolucdo dos tdpicos ao
longo do tempo.

No mapa conceitual o quadrante superior direito indica topicos bem
desenvolvidos e importantes para o0 campo de pesquisa (temas motores). O quadrante
superior esquerdo indica temas bem desenvolvidos, mas sem muitos lagos externos,
muito especializados, sendo considerados de importancia marginal (temas nichos).
Temas no quadrante inferior esquerdo sdo pouco desenvolvidos e marginais, indicando
a possibilidade de serem temas emergentes ou em declinio. Por fim, o quadrante inferior
direito engloba temas importantes, mas pouco desenvolvidos (temas basicos e gerais)
(Cobo et al.,, 2011; Urbizagastegui-Alvarado, 2022). As andlises de dados foram
realizadas utilizando o software R versdo 4.1.3 a interface RStudio verséo 4.0.2

utilizando o pacote Bibliometrix (Aria e Cuccurullo, 2017) e a interface do Biblioshiny.
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Resultados e discussao

Analise das publicagdes

A analise bibliométrica foi utilizada para avaliar as tendéncias de publicacbes e
producdo cientifica em estudos com a espécie C. brasiliense. O nimero de estudos
durante o periodo de 1938 a 2022 teve um aumento exponencial a partir de 2002 (Figura
2). Este crescente interesse esta diretamente relacionado com a importancia da espécie
para a conservacdo do Cerrado, bem como fonte de renda e alimentagdo para diversas

comunidades que vivem da exploracdo comercial dos seus frutos.
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Figura 2. Producéo cientifica anual sobre o tema Caryocar brasiliense, oriundo de dados

compilados da plataforma Web of Science e Scopus de 1938 a 2022.

Ao analisar as bases de dados foram encontrados 341 periddicos e 816
documentos, 2096 palavras chaves de autores, 4213 Keywords-Plus, 2454 autores e
coautores, e taxa de crescimento anual de 12,72%. As publicagcdes que retornaram um
dos termos de buscas previamente definidos (Caryocar) comecaram em 1938 com o
artigo Uber knieformige Oxalatkristalle von Caryocar nuciferum L (Frey-Wyssling e
Blank, 1938). O primeiro trabalho publicado sobre C. brasiliense ocorreu em 1984
intitulado “The neotropical angiosperm families Brunelliaceae and Caryocaraceae:
First karyosystematical data and affinities” (Ehrendorfer et al., 1984) no qual os autores

estudaram o nimero cromossdmico desta e de outras espécies. Em 1989 foi publicado o
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primeiro trabalho sobre a composicdo quimica de uma espécie do mesmo género
“Composition of Lipids of Piqui (Caryocar coriaceum Wittm.) Seed and Pulp Oil”
(Dresen et al., 1989). Entre 2006 e 2022 houve ascensao mais evidente, culminando em
um ndmero maximo de publicacfes em 2020 (65 publicacfes) e 2022 (66 publicacdes)
(Figura 2), tendo uma taxa de crescimento anual de 5,11% neste periodo.

O total de artigos encontrados esta distribuido em 341 revistas cientificas. No
entanto, 10 revistas apresentaram numero superior ou igual a 10 publicacdes, totalizando
178 artigos, o que corresponde a 21,81% (Tabela 1).

Tabela 1. Periddicos de maior relevancia com base no numero de artigos publicados
referentes ao tema Caryocar brasiliense, oriundos de dados compilados da plataforma
Web of Science e Scopus de 1938 a 2022

Periddicos Fator de Impacto (2021) NUmero de publicactes
Revista Brasileira de Fruticultura 1,132 45
Ciéncia Rural 0,901 23
Ciéncia e Tecnologia de Alimentos 2,602 20
Ciéncia e Agrotecnologia 1,390 16
Revista Arvore 16
Food Science and Technology 14
Journal of Ethnopharmacology 5,195 12
Journal of The Brazilian Chemical Society 11
Revista Caatinga 0,888 11
Brazilian Journal of Biology 1,651 10

Entre as revistas a que teve mais publicagbes foi a Revista Brasileira de

Fruticultura (https://www.scielo.br/j/rbf/) com 45 publicagdes, seguida da Ciéncia Rural

(https://www.scielo.br/j/cr/) com 25, e Ciéncia e Tecnologia de Alimentos

(https://www.scielo.br/j/cta/) com 20 artigos. Dentre as revistas avaliadas a que

apresentou o maior fator de impacto foi a Journal of Ethnopharmacology (5,195)
(https://ethnopharmacology.org/journal/), seguida pela Ciéncia e Tecnologia de
Alimentos (2,602) e Brazilian Journal of Biology (1,651) (https://www.scielo.br/j/bjb/).

Por meio daandlise dosautores que publicaram sobre o tema, foram identificados

0s pesquisadores que se dedicaram a pesquisa com C. brasiliense e fizeram
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contribuicBes importantes (Figura 3). Foram identificadas 15 publicacbes com Unica
autoria, taxa de 0,33 documentos por autor, média de 5,27 coautores por documento, e
média de coautorias internacionais de 6,25. Dentre os 2454 autores, a pesquisadora
Collevatti R (Rosane Garcia Collevatti — UFG) se destaca como a mais relevante na
presente pesquisa, com 23 artigos publicados, seguido de De-Barros (Eduardo Valério
Vilas Boas de Barros - UFLA) e Fernandes G (Geraldo Wilson Fernandes — UFMG)

com 18 artigos, de acordo com o recorte temporal e termos de buscas.
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Figura 3. Producéo cientifica dos autores mais relevantes por ano, referente ao tema
Caryocar brasiliense, oriundo de dados compilados da plataforma Web of Science e
Scopus de 1938 a 2022. O tamanho do circulo indica o nimero de publicagdes do autor e

a intensidade de cor a taxa de citagdo por ano.

Além dos autores que mais publicaram, podem-se obter informacdes das
publicacdes que apresentaram maior numero de citacdes (Tabela 2). Os artigos mais
citados foram Cuevas E. (283 citagdes), Bucci SJ. (236) e Oliveira EJ. (228).
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Tabela 2. Autores de maior impacto com base no numero de artigos citados sobre o tema
Caryocar brasiliense, oriundo de dados compilados da plataforma Web of Science e
Scopus de 1938 a 2022.

Autor Instituicdo DOI TC
Cuevas E, 1988 IVIC 10.1007/BF00379956 283
Bucci SJ, 2003 University of Miami  10.1046/j.0140-7791.2003.01082.x 236
Oliveira EJ, 2006 ESALQ 10.1590/S1415-47572006000200018 228
Roesler R, 2007 UNICAMP 10.1590/S0101-20612007000100010 193
Alencar JW, 1983 UFC 10.1021/jf00120a031 162
Costa GC, 2010 UFRN 10.1007/s10531-009-9746-8 156
Abreu FR, 2004 UnB 10.1016/j.molcata.2003.08.003 141
Azevedo-Meleiro CH, UNICAMP 10.1016/j.jfca.2004.02.004 139
2004
Oliveira PS, 1997 UNICAMP 10.1046/j.1365-2435.1997.00087.x 134
Gosling WD, 2009 IBEDA 10.1016/j.revpalbo.2008.06.007 128

DOI: Digital Object Identifier TC: Total de citagdes. IVIC: Instituto Venezolano de Investigaciones
Cientificas. ESALQ: Escola Superior de Agricultura Luiz de Queiroz. UNICAMP: Universidade Estadual
de Campinas. UFC: Universidade Federal do Ceard. UFRN: Universidade Federal do Rio Grande do
Norte. UnB: Universidade de Brasilia. IBEDA: Institute for Biodiversity and Ecosystem Dynamics —
Amsterdam

Emrelacédo aredede colaboracdo nos 816 documentos, o Brasil apresentou maior
namero de publicacbes (693), sendo que 31 deles foram publicacbes multiplas (MCP),
ou seja, em parcerias com instituicdes de outros paises. Em seguida os Estados Unidos
com 17 documentos (Figura 4a). A Figura 4b representa a rede de colaboracdo que,
quanto maior a quantidade colaboragéo entre dois determinados paises maior a espessura

da linha que os conecta.
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Agrupamentos e estrutura conceitual

O foco central na busca de um artigo cientifico é destacado por meio de palavras-
chave que, sdo essenciais e facilitam o mapeamento para os leitores. As palavras-chave
sdo definidas pelos autores de acordo com seus critérios, ou por meio de algoritmos,
sendo denominadas como Keywords-plus, gerados automaticamente a partir dos titulos
de artigos citados (Khasseh et al., 2017). A tabela abaixo mostra as 10 principais
palavras-chave encontradas nos artigos publicados.

Tabela 3. Principais palavras-chave dos autores e Keywords-Plus oriundas de dados
compilados da plataforma Web of Science e Scopus de 1938 a 2022.

Author Keyword Articles Keywords-Plus Articles
Pequi 128 Caryocar brasiliense 95
Caryocar brasiliense 97 Brazil 78
Cerrado 86 Atrticle 66
Caryocar brasiliense camb 34 Nonhuman 52
Caryocaraceae 33 Caryocar 50
Pequi oil 27 Plant extract 48
Carotenoids 24 Caryocar-brasiliense 47
Brazil 20 Fruit 47
Caryocar coriaceum 20 Antioxidant 42
Savanna 20 Unclassified Drug 41
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Um dos métodos de visualizacdo de palavras-chave é pela nuvem de palavras.
Este método fornece uma boa visualizacdo do conjunto de dados, permite explorar e
analisar visualmente, dimensionar e criar uma classificacdo para os dados. Dentre as
2096 palavras-chave foram selecionadas para criagdo danuvem de palavras as 50 mais
relevantes (Figura 5). A partir do tamanho das palavras é possivel dizer que elas sdo
mais frequentes nos artigos (Dunaiski et al., 2017). Logo o tamanho das palavras “pequi”
(128 vezes) “caryocar brasiliense” (97 vezes) e “cerrado” (86 vezes), indicam que na

maioria dos artigos essas palavras tém sido utilizadas em maior frequéncia.
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Figura 5. Nuvem de palavras-chave dosautores referentes ao tema Caryocar brasiliense,

oriunda de dados compilados da plataforma Web of Science e Scopus de 1938 a 2022

As palavras "carotenoides”, "6leo de pequi" e "antioxidantes" também aparecem
em tamanho significativo, indicando que a pesquisa sobre 0s beneficios nutricionais e
medicinais do pequi € uma area de interesse para os pesquisadores (Traesel et al., 2017,
Torres et al., 2016; Faria-Machado et al., 2015; Miguel et al., 2023; Ombredane et al.,
2020).

As palavras-chave foram relacionadas as subareas de estudo e tiveram
correlagdes especificas, sendo divididas em cinco grupos, para melhor estudar os

principais temas e suas correlacdes (Figura 6).
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Figura 6. Mapeamento das palavras-chave referente as pesquisas com Caryocar
brasiliense, oriunda dedadoscompilados daplataforma Web of Science e Scopus de 1938
a 2022

O grupo 1 esté relacionado ao estudo dos compostos bioativos presentes na
espécie. Esses compostos possuem propriedades benéficas para a saide humana, o que
pode explicar o interesse dosautores em estuda-los. A presenca de palavras-chave como
"carotenoids”, “bioactive compounds”, “polyphenols”, “phenolic compounds” e
"antioxidant capacity” sugere que 0s autores estdo interessados em entender a

composicdo quimica daespécie e como ela pode ser utilizada para produzir compostos
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bioativos com atividade antioxidante (Pinheiro et al., 2022; Pinto et al., 2022). A
atividade antioxidante desses compostos pode ser relevante para a indUstria de alimentos
e de cosméticos, por exemplo, como agentes naturais para proteger os produtos contra o
envelhecimento ou a oxidagédo (Hoang et al., 2021; Pohl e Lin, 2018).

No Grupo 2 (42 itens) estdo incluidas as palavras “cerrado”, “pequi”, “genetic
diversity”, “microsatellites”, “biodiversity”, “Caryocar brasiliense camb” e “genetic
variability” (Figura 6). Essas palavras sugerem que os autores estdo interessados em
entendera diversidade genética daespécie e como ela é influenciada pelo bioma Cerrado
(Amaral et al., 2021; Collevatti et al., 2011; Herndndez et al., 2020). A presenca de
“0leo” e “lipideos” no mesmo grupo indica que os autores também estdo investigando o
potencial uso do 6leo de pequi como propriedades terapéuticas e cosméticas (Figura 6),
como nos trabalhos de Faria et al. (2014), Miranda-Vilela et al. (2009) Ombredane et al.
(2020b); Palmeira et al. (2016).

O grupo 3 esta relacionado ao estudo da alelopatia da espécie Caryocar
brasiliense em relacdo a espécie Melinis minutiflora (capim gordura). A alelopatia € a
interacdo quimica entre plantas, em que uma espécie libera substancias quimicas que
afetam o crescimento e o desenvolvimento de outra espécie (Inderjit e Callaway, 2003).
A palavra-chave "allelopathy” sugere que os autores estdo interessados em entender
como os compostos liberados pela espécie C. brasiliense podem afetar outras, como a
M. minutiflora, por meio de interagdes quimicas. M. minutiflora é uma planta invasora
que pode causar prejuizos em &reas naturais e agricolas (Rossi et al., 2014). Assim,
entender as interacfes entre essas espécies e outras plantas pode ser importante para o
controle de sua propagacdo e para a conservacao da biodiversidade em areas afetadas
por sua presenga.

No grupo 4, as palavras “Caryocar brasiliense camb” e “conservation”, sendo
relacionadas a conservacdo e preservacdo da espécie, com énfase na protecdo de seu
ambiente natural e como se correlaciona com a conservagdo do cerrado (Santos et al.,
2018). O grupo 5 esta relacionado a qualidade e armazenamento daespécie. As palavras-
chave "quality” e "storage™ sugerem que 0s autores estao interessados em entender como
a qualidade dos frutos pode ser mantida durante o armazenamento, 0 que pode ser
relevante para a industria de alimentos e de cosmeticos (Vilas-Boas et al., 2012; Pinto
et al., 2022).
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A analise fatorial foi utilizada para reduzir a dimensionalidade dos dados e
representa-los em um espaco de baixa dimensionalidade. Desta forma foi possivel
identificar os agrupamentos de palavras-chave que expressam conceitos comuns em um

mapa bidimensional (Figura 7).
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Figura 7. Analise fatorial utilizando o método de Analise de Correspondéncia Multipla,
referente as pesquisas com Caryocar brasiliense, oriunda de dados compilados da

plataforma Web of Science e Scopus de 1938 a 2022

Com base nos dados analisados pode-se inferir algumas observacoes.
Primeiramente, a posicdo dos agrupamentos 3, 4, 5 e 6 indica que as palavras-chave
incluidas nesses agrupamentos tém poucas relagdes com outras no conjunto de dados.
Sugerindo que esses agrupamentos podem ser menos relevantes para a compreensao
geral do conjunto de dados. O grupo 2 (verde), apesar de ser maior, parece estar menos
relacionado ao centro do eixo das palavras-chave (Dimensdo 2), indicando que esse
agrupamento inclui palavras-chave que ndo estéo tdo fortemente associadas entre si. Por
outro lado, o grupo 1 (vermelho), o mais central e relevante, no qual as palavras-chave
incluidas neste agrupamento tém fortes relagdes entre si e com outras palavras-chave no

conjunto de dados. A andlise do mapa de agrupamentos de palavras-chave é uma forma
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de identificar as relagdes entre diferentes palavras-chave em um conjunto de dados
(Urbizagéastegui-Alvarado, 2022).

O passo seguinte foi criar um mapa da evolucdo conceitual (Figura 8), no qual
foi possivel entender a evolucdo dos temas das pesquisas ao longo dos anos, permitindo
resumir de forma sistematizada a evolucao cientifica dos estudos sobre o tema ao longo

dos anos.
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Figura 8. Evolucéo conceitual referente as pesquisas com Caryocar brasiliense, oriunda
dedadoscompilados da plataforma Web of Science e Scopus de 1938 a 2022, seccionados

em quatro periodos

A analise da evolucdo conceitual das publicagdes ao longo do tempo é uma
ferramenta importante para entender como o interesse dos pesquisadores pela espécie
mudou ao longo do tempo e, como a pesquisa pode ser direcionada para preencher
lacunas no conhecimento (Urbizagastegui-Alvarado, 2022). No primeiro periodo (1938-
2011), as palavras-chave mais frequentes foram “cerrado” e “Caryocar brasiliense”, o
que sugere um interesse inicial em explorar a distribuicdo geografica e as caracteristicas
gerais da planta (Figura 8). No segundo periodo (2012-2015), a pesquisa se expandiu
para incluir a diversidade genética da espécie, além de suas caracteristicas gerais e uso.
As palavras-chave mais frequentes foram "Caryocar brasiliense”, "cerrado",

"diversidade genética” e "pequi.
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A partir de 2016 a 2022, houve um aumento na pesquisa sobre a ecologia e usos
da espécie, com palavras-chave como "extrativismo", "conservagdo", “compostos
fenolicos”, “antioxidante” e “biodiesel” (Figura 8). Isso indica um interesse crescente
em entender a ecologia da espécie, suas propriedades medicinais e potencial para uso
em biocombustiveis.

A anélise daevolucdo conceitual daspublicaces sobre o C. brasiliense ao longo
do tempo pode ajudar a identificar as mudancas nos interesses e prioridades dos
pesquisadores, bem como as lacunas de conhecimento que ainda precisam ser
preenchidas. Dessa forma pode ser Gtil para orientar o planejamento de pesquisas e para
fornecer informacGes valiosas para a tomada de decisdes relacionadas a conservacao e
uso sustentavel da espécie.

O proximo passo foi criar 0 mapa tematico, aplicando um algoritmo de
agrupamento na rede de palavras-chave, para destacar os diferentes temas no campo
estudado. Os topicos mais frequentes foram representados no mapa tematico de acordo
com um ranking de centralidade (grau de relevancia) e pela densidade (grau de
desenvolvimento) (Figura 9), onde a centralidade é a importancia do tema em todo o
campo de pesquisa e a densidade ¢ uma medida do desenvolvimento do tema
(Urbizagastegui-Alvarado, 2022).

Foram retratados quatro mapas sobre a evolugdo dos temas abrangendo todo o
periodo de publicacdes. Nos mapas, cada bolha representa um grupo e o nome na bolha
é a palavra-chave do autor com maior ocorréncia no grupo e o tamanho na bolha é

proporcional as ocorréncias de palavra do grupo (Figura 9).
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Figura 9. Mapa teméatica do grau de relevancia das palavras chave referente as pesquisas

com Caryocar brasiliense, oriunda de dados compilados da plataforma Web of Science
e Scopusde 1938 a 2022, seccionados em quatro periodos. A: 1938-2011; B: 2012-2015;
C: 2016-2019; D: 2020-2022

Na figura 9A esta representado o primeiro mapa e descreve a posicéo dos topicos

no periodo de 1938 a 2011. Os termos "6leo de pequi* e "atividade antifngica" possuem

alta centralidade e média densidade, estando localizados no quadrante dos temas

motores. Esses tdpicos sdo altamente relevantes e influentes na pesquisa sobre a espécie,

neste periodo, e que teve um papel importante no desenvolvimento da area. Os termos

"atividade antioxidante", "carotendides" e "citotoxicidade" aparecem no primeiro

guadrante, que representa temas nicho, com média centralidade e alta densidade. Esses

tépicos foram relevantes e frequentemente abordados na pesquisa sobre a espécie
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naquele periodo, mas ndo foram tdo influentes quanto os temas do quadrante dos temas
motores. O termo "biodiversidade" apresenta média centralidade e média densidade,
estando localizado no quadrante dos temas emergentes, sugerindo que o topico da
biodiversidade ganhou importancia na pesquisa sobre a espécie, mas ndo foi téo
influente quanto os temas do quadrante dos temas motores. Por fim, no quarto quadrante
do mapa, pode-se observar o0s termos relacionados a espécie como "Caryocar
brasiliense”, "Caryocaraceae" e "frutos nativos”, que representam temas béasicos das
pesquisas sobre a espécie neste recorte temporal. Esses temas tém baixa densidade e
centralidade, o que sugere que ndo se tornaram tdo influentes quanto os temas dos
quadrantes dos temas motores e nicho.

Pela figura 9B observou-se o recorte temporal de 2011 a 2015. Nela pode-se
observar as palavras “variabilidade genética” e “pré-melhoramento” formando uma
intersecdo entre os temas nicho e temas emergentes, apresentando baixa centralidade e
média densidade. Os topicos poderiam emergir como areas de pesquisa, mas ainda ndo
séo centrais em relacdo a outras palavras-chave no mapa. No segundo quadrante pode-
se observar as palavras “carotenoides” e “biodiesel” com alta centralidade e média
densidade. J& no quarto quadrante as palavras “6leo de pequi” e “beta caroteno” como
alta centralidade e baixa densidade. Esses tdpicos foram importantes e estdo
relacionados a outras palavras-chave no mapa, mas ndo sdo tdo densamente
interconectados quanto as palavras-chave no segundo quadrante.

Pela Figura 9C observou-se o terceiro mapa que descreve a posi¢do dos topicos
no periodo de 2016 a 2019. Nela pode-se observar a insercdo de novas palavras tais
como “biodiversidade”, “etnobotanica” e “etnoecologia” como temas nichos,
apresentando baixa centralidade e alta densidade, sugerindo que elas foram importantes
e interessantes para um subconjunto especifico de pesquisadores ou profissionais, mas
ndo foram amplamente difundidas na area de estudo neste periodo. Nos temas
emergentes ou em declinio as palavras “6leo de pequi” e “transesterificagdo” sdo
identificadas como menos importantes, com baixa centralidade e baixa densidade. Esses
conceitos poderiam estar perdendo relevancia ou ter sido superados por outros conceitos
mais recentes.

Ainda pela figura 9C observou-se as palavras “carotendides” e “antioxidantes”

relacionadas com temas basicos com média-alta centralidade e média-alta densidade, o
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que indica que foram conceitos fundamentais e bem estabelecidos dentro do campo de
estudo. Observou-se também uma interseccéo entre os quatro quadrantes formado pelas
palavras ‘“compostos bioativos”, “polifenois”, “acidos graxos” e “acido oleico”. A
interseccdo entre os quatro quadrantes pode indicar um conjunto de temas que sé@o
importantes e fundamentais, mas que também podem ser explorados de maneiras novas
e emergentes. Podendo fornecer percepcdes valiosas aos pesquisadores que desejam
desenvolver novas linhas de pesquisa ou explorar novas areas de estudo.

As informacfes contidas na figura 9D descreve a posi¢do dos topicos no periodo
de 2020 a 2022. Nela pode-se observar nos temas nicho as palavras “compostos
fenolicos” e “antioxidantes” tém baixa centralidade e alta densidade, o que sugere que
essas palavras-chave podemestar mais relacionadas entre si do que com outras palavras-
chave no tema. Nos temas basicos observa-se as palavras “compostos bioativos” e
“capacidade antioxidante” como alta centralidade e alta densidade. As palavras
“flavonoides”, “carotenoides”, “biodiesel” com baixa centralidade e média densidade, o
que sugere que essas palavras-chave podem estar menos relacionadas entre si do que
outras palavras-chave no tema.

A analise cienciométrica € uma ferramenta importante para avaliar a evolucéo
das pesquisas em uma determinada area e identificar lacunas de conhecimento que
precisam ser preenchidas. Na pesquisa cienciométrica com C. brasiliense a anélise foi
util para mostrar como 0s estudos cientificos sobre a espécie tém se desenvolvido ao
longo do tempo, quais s&o 0s principais temas e, as perspectivas e desafios no campo de
estudo. Com base nas informacgdes obtidas, foi possivel identificar lacunas de
conhecimento nos estudos com a espécie, 0 que pode orientar o desenvolvimento de
novas pesquisas.

A analise cienciométrica permitiu 0 mapeamento das informacbes do
conhecimento cientifico produzido e a sintetizacdo dos resultados existentes. Logo,
possibilitou uma visdo ampla da producdo académica através dos resultados
encontrados. Observou-se que 0s estudos com a espécie sdo restritos ha a poucas
tematicas e que pesquisas com o melhoramento genético e a propagacdo vegetativa,
visando a obtencdo de plantas de qualidade superior, bem como o uso de marcadores

moleculares para caracterizacdo da diversidade genética da espécie sao escassos.
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Conclusao

A andlise bibliométrica permitiu identificar temas de pesquisas com Caryocar
brasiliense desde a ecologia da espécie até uso dos frutos e efeitos medicinais. As
revistas de maior destaque foram Revista Brasileira de Fruticultura, Ciéncia Rural e
Ciéncia e Tecnologia de Alimentos de acordo com o nimero de publicagfes. Ostermos
de indexagdo mais utilizados sdo “Pequi”, “Caryocar brasiliense” ¢ “Cerrado”. As
lacunas que merecem destaque e consequentemente incentivo para novas pesquisas sao
o melhoramento genético da espécie e o uso de marcadores moleculares para
caracterizacdo dadiversidade genética disponivel como forma a auxiliar em programas

de melhoramento e conservagao.
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Resumo

Estudos biométricos de frutos de espécies nativas do Cerrado brasileiro podem indicar
existéncia de variabilidade entre individuos da mesma espécie. Uma das espécies que
tém se destacado é a Caryocar brasiliense Cambes (pequizeiro). A espécie é uma
frutifera de grande importancia, principalmente para o extrativismo, visto que seus frutos
sdo destinados a alimentacédo, além de contribuir como importante fonte de renda para as
populacdes carentes. O objetivo deste estudo foi investigar a existéncia de variabilidade
genética entre genotipos de C. brasiliense a partir da avaliacdo biométrica de frutos de
plantas mantidas no banco de germoplasma da Universidade Federal de Uberlandia, MG,
Brasil. Onze caracteres de frutos e pirénios com e sem espinhos no endocarpo foram
avaliados. Foi realizada a andlise de variancia dos dados, seguida do teste comparativo
de médias de Scott-Knott. A dissimilaridade genética foi avaliada usando o método
Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic Avarages (UPGMA), Ward, ligacéo
completa e ligacdo simples, seguido pelo agrupamento de Tocher e analise de
componentes principais (PCA). Foram estimados os coeficientes de correlacdo fenotipica
e genotipica entre os pares de caracteres e a herdabilidade para cadacarater. Os resultados
indicaram alta variabilidade fenotipica entre os frutos de C. brasiliense e o agrupamento
dos grupos pode estar relacionado com a presenca e auséncia de espinhos no endocarpo.
As arvores de C. brasiliense apresentam alto potencial genético para programas de
melhoramento e conservagdo de germoplasma.

Palavras-chave: Cerrado - Caryocaraceae -Conservacdo - Reprodugdo - Diversidade

genética
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O pequizeiro (Caryocar brasiliense Camb.) é uma frutifera nativa do Cerrado
pertencente a familia Caryocaraceae e ordem Malpighiales (Araudjo 1995; Prance 2022).
Seu fruto (pequi) possui caracteristicas organolépticas marcantes como sabor e odor,
além da presenca de espinhos [aculeus (plural: aculei)] localizados no endocarpo, saindo
em direcdo a polpa. No entanto, foram relatados genotipos que produzem frutos sem
espinhos (Kerr 2007), e alguns exemplares sdo mantidos no banco de germoplasma de
pequizeiro da Universidade Federal de Uberlandia (UFU).

A espécie é de grande interesse econémico, principalmente pelo uso culinario
dos frutos (Correa et al. 2008; Moura et al. 2014). Outros estudos sobre C. brasiliense
indicaram a presenca de moléculas que possuem efeitos farmacolégicos como
anticancerigenos (Ombredane et al. 2022), antioxidante (Braga et al. 2022; Brito et al.
2022), redutores do colesterol total (Torres-Silva et al. 2020) e muitas outras
propriedades nutricionais (Gomes et al. 2019). Portanto, a preservacao da variabilidade
genética é fundamental quando se pensa em formas de uso dos recursos florestais, uma
vez que a espécie é explorada de forma extrativista (Hernandez et al. 2020), e até o
momento sem a substituicdo de novas plantas para a manutengéo e sobrevivéncia da
espécie em seu habitat.

A caracterizacdo fenotipica € um passo importante na identificacdo e
classificacdo do germoplasma. Informacdes sobre a extensdo da diversidade genética
podem ser usadas para identificar uma nova fonte de alelos a ser explorada, para
melhorar as variedades por meio da selecdo direta em varios aspectos do
desenvolvimento da planta (Kalisz e Kramer 2007). Estimativas de herdabilidade,
componentes de variancia e outros parametros genéticos ajudam a esclarecer a resposta
a selecdo, a magnitude da variacdo entre os genétipos nativos, sendo importantes para o
melhoramento (Tiwari et al. 2019). Além disso, o conhecimento da correlacdo entre
caracteres importantes é Gtil no processo de selecdo (Kumar et al. 2015; Sesay et al.
2017).

Estudossobre a variabilidade genética de espécies florestais sdo importantes para
entender a diversidade dentro de uma populacdo, sendo necessarios para a identificacdo
de novas fontes de genes e, principalmente, para a caracterizacéo e utilizacdo de bancos

de germoplasma (Falconer e Mackay 1996). Além disso, a diversidade presente entre
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individuos de uma mesma espécie € fundamental para a sustentabilidade e estabilidade
dos ecossistemas (Rajora e Pluhar 2003). Estudos sobre a morfometria de frutos e
sementes de espécies arboreas foram realizados para diferentes espécies e populacfes
como Eugenia dysenterica (Novaes et al. 2018) Swietenia macrophyll (Le&o et al. 2018),
Hancornia speciosa (Almeida et al. 2019; Nunes et al. 2021), Annona crassiflora
(Palermo e Souza, 2019), Caryocar brasiliense (Hernandez et al. 2021), a fim de detectar
variabilidade genética com potencial uso para manutencdo de germoplasma e programas
de melhoramento genético.

Para a espécie C. brasiliense poucos estudos foram realizados em plantas que
produzem frutos sem espinhos no endocarpo. Além disso, a fragmentacdo de areas do
Cerrado traz riscos a sobrevivéncia da espécie, sendo necessario o estudo de
variabilidade genética presente em diversas populacdes para selecionar individuos para
compor bancos de germoplasma. A manutencdo de plantas em bancos de germoplasma
é util para a sobrevivéncia daespécie e para estudos de melhoramento genético. Por ser
uma especie explorada de forma extrativista, o desenvolvimento de genétipos produtivos
e resistentes ao ataque de patdgenos é fundamental para estimular o plantio comercial.

O banco de germoplasma de pequizeiro da UFU possui plantas oriundas de
sementes e plantas clonais a partir de enxertia. Atualmente, existem 110 plantas que
produzem frutos tanto com espinhos, quanto sem espinhos. No entanto a producao dos
frutos ndo é regular, apenas uma pequena porcentagem das plantas produz frutos
anualmente, e a mesma planta pode ou ndo produzir frutos no ano seguinte. Com isso, a
caracterizacdo do banco de germoplasma se torna um desafio devido ao nimero de
plantas em producéo anual.

Considerando a importancia da espécie no repovoamento de areas degradadas,
no uso de frutos para alimentacdo e como fonte de renda para comunidades carentes,
este trabalho teve como objetivo investigar a variabilidade genética em Caryocar
brasiliense produtoras de frutos com e sem espinhos a partir de variaveis biométricas de
frutos e pirénios, do banco de germoplasma de pequizeiros da Universidade Federal de

Uberlandia.

Material e métodos

Area de estudo, material botanico e descritores morfoldgicos
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O estudo foi desenvolvido com C. brasiliense cultivada no Banco de
Germoplasma (19°05'59.6"S 48°21'19.1"W, 780 m) da Universidade Federal de
Uberlandia, localizado na Estacdo Experimental Agua Limpa. Frutos de 20 plantas de
C. brasiliense foram analisados, sendo 10 plantas produzindo frutos com espinhos
(grupo 1) e 10 plantas produzindo frutos sem espinhos (grupo 2) no endocarpo, coletados
na safra 2020/2021. Em cada planta foram amostrados 30 frutos ao acaso no estadio de
plena maturidade, sendo: 10 frutos com um pirénio, 10 frutos com dois pirénios e 10
frutos com trés pirénios. As plantas foram amostradas com base na disponibilidade de
frutos, totalizando 600 frutos.

Para os frutos foram avaliados os seguintes descritores morfolégicos: massa (g),
altura (cm), comprimento (cm), largura (cm); para o pirénio: altura (cm), comprimento
(cm), largura (cm), massa (g); para a casca: massa (g) e espessura (cm); e Rendimento
de polpa (%). O rendimento da polpa foi obtido pela razdo entre a massa da polpa e a
massa do pirénio.

A massa do fruto foi mensurada em balanca digital, a altura, o comprimento e a
largura do fruto foram mensuradas com uma régua milimetrada. Apds estas medidas, o
fruto foi aberto para remocdo dos pirénios. Os pirénios tiveram a massa aferida em
balanca digital, e a altura, a largura e o comprimento aferidos por régua milimetrada.
Apobs a obtencdo da massa dos pirénios, a polpa foi removida do endocarpo, que foi
aferida em balanca digital, sendo anotadaa massa dapolpa, para o calculo do rendimento

de polpa. O rendimento foi calculado em porcentagem por meio da seguinte equacéo:

Massa dopirenio 10, A espessura da casca foi dada pela média das mensuracées em
Massa da polpa

quatro quadrantes, devido ao formato irregular da casca.

Anadlise estatistica

Os dados coletados quanto aos caracteres de frutos e pirénios foram analisados
por estatisticas univariada e multivariada. Inicialmente realizou-se uma analise de
variancia em esquema hierarquico dadapor: Yik = + Ai + G/Ajj + Eijk. Em que, Yi:

efeito do i-ésimo genotipo no j-ésimo grupo e na k-ésima repeticdo, L: média geral, Ai:
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efeito fixo do j-ésimo grupo, G/Aij: efeito da interacdo da i-ésimo genétipo com j-€simo
grupo, Eijk: efeito do erro experimental associado a observacao Y ij.

Em seguida as matrizes foram agrupadas pelo teste de Scott-Knott ao nivel de
5% de probabilidade. A partir das medias foram realizadas as andlises de dissimilaridade
genética entre os gendtipos, obtendo-se a matriz de dissimilaridade pela distancia
euclidiana média padronizada. A divergéncia genética foi representada por
dendrogramas obtidos por quatro métodos de agrupamento: Unweighted Pair Group
Method Using Arithmetic Means (UPGMA), método de Ward, ligacdo completa e
ligacdo simples. O método de Tocher foi aplicado para determinar o nimero ideal de
grupos formados na Gltima fase do procedimento de agrupamento.

A validacdo do agrupamento foi determinada pelo coeficiente de correlagéo
cofenético (CCC), para o qual valores acima de 0,70 indicam uma boa representacdo dos
agrupamentos (Cruz e Carneiro 2003). A contribuicdo relativa dos caracteres
quantitativos foi calculada de acordo com os critérios de Singh (Singh, 1981). A Analise
de Componentes Principais (PCA) foi utilizada para eliminar variaveis morfoldgicas
redundantes. Por fim, estimou-se os coeficientes de correlacdo fenotipico e genotipico
entre pares de caracteres além do coeficiente de determinacdo genotipico. As analises
estatisticas foram processadas usando o software GENES (Cruz 2016) e software R

versdo 4.1.3.

Resultados e discussdo
Anélise de variancia e médias

Houve variagdo fenotipica significativa (teste F, p < 0,01) para quase todas 0S
caracteres avaliados nos grupos com e sem espinhos. Os caracteres comprimento do
pirénio e massa do pirénio para a fonte de variacdo "Grupos" nao apresentaram diferenca
significativa (Tabela 1). Além disso, o coeficiente de variacdo (cv) variou de 9,70% a
33,08%, respectivamente, para altura do fruto e massa do pirénio no grupo 1 (com
espinhos); e de 9,23% a 28,05%, respectivamente, para rendimento de polpa e massa do

pirénio no grupo 2 (sem espinhos).
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Tabela 1. Resumo da analise de variancia para caracteres de frutos de Caryocar brasiliense com e sem espinhos no endocarpo

Fonte de Quadrado médio
variacéo GL MF AF CF LF AP CP LP MP MC EC RP
Genotipos 19 3361025™ 22,37 18,23 2755™" 7,45 4,09 2,49 ™ 5361,08™ 2566222 585" 7257,08 "
Grupos 1 427866,4*" 1855™ 16,22 2755™ 3361 0,10 "s 9,64 ™ 1,04 ns 452431 29,62  132032,7*
Genotipo/Grupo 18 331004,6™ 2258 18,34 2755™ 5,99 ** 4317 2,09 5658,86 ™" 245744 ™" 453" 325,10™
Geno6tipo/Grupo 1 9 2833932™ 8,04 16,41 16,37 ™ 6,36 5,30 ** 2,65 7895,05™" 1731417 1,83 473,17
Geno6tipo/Grupo 2 9 3786159™ 37,12 20,27 13,10 ™ 5,63 ™ 331" 1,53 3422,68™ 3183469  7,23™ 177,03
Residuo 580 18282,19 0,59 2,07 1,33 0,46 0,27 0,21 332,14 10242,28 0,08 55,63
CV (%) Grupo 1 31,06 9,70 14,26 11,49 11,69 11,36 11,25 26,41 33,08 19,36 14,60
CV (%) Grupo 2 27,66 9,29 13,81 13,22 10,82 11,29 11,99 26,44 28,05 14,81 9,23

MF: Massa do fruto (g); AF: Altura do fruto (cm); CF: Comprimento do fruto (cm); LF: Largura do fruto (cm); AP: Altura do pirénio (cm); CP: Comprimento do pirénio

(cm); LP: Largura do pirénio (cm); MP: Massa de pirénio (g), MC: Massa de casca (g); EC: Espessura da casca (cm); RP: Rendimento de polpa (%). CV: Coeficiente de

variacdo; Grupo 1: com espinhos; Grupo 2: sem espinhos. GL: Graus de Liberdade
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Considerando a distribuicdo média das variaveis biométricas dos frutos de C.
brasiliense analisados foi possivel identificar frutos com massa variando de 321,43 ¢
(UFU_B6)a 629,55 g (UFU_E9) no grupo com espinhos, e 301,746 g (UFU_B26) a 689,52 g
(UFU_AD9) para o grupo sem espinhos. O gen6tipo UFU_A9 apresentou altas estimativas para
os caracteres Altura, Comprimento e Largura do fruto. No entanto, para o carater
Comprimento do fruto, o genétipo UFU_A9 ndo apresentou diferenca significativa (teste de
Scott-Knott, 5%) em relacdo aos genotipos UFU_E8, UFU_A17 e UFU_D8 (Tabela 2).

Em relagdo ao grupo com espinhos, 0s genotipos UFU_E9 e UFU_C2 apresentaram as
maiores estimativas para altura, comprimento e largura do fruto. Porém, para esses dois
altimos caracteres ndo houve diferenca significativa em relacdo a maioria dos demais
gendtipos com espinhos no endocarpo (Tabela 2). O gendtipo UFU_E9 apresentou a maior
média para o carater Massa do fruto (629,55 g) em relacdo aos demais gendtipos. Na avaliacao
dos caracteres relacionados ao pirénio, os valores da variavel massa do pirénio variaram de
40,219 (UFU_A8)a 103,67 g (UFU_A9) para o grupo com espinhos e, de 42,02 g (UFU_B26)
a 78,55 g (UFU_ES8) para o grupo sem espinhos, sendo este Gltimo estatisticamente igual aos
gendtipos UFU_E10, UFU_B1 e UFU_A17. Para o0 grupo com espinhos, o gendtipo 3
(UFU_E9) apresentou os maiores valores para o carater massa do pirénio (103,67 g), diferindo
significativamente (teste de Scott-Knott a 5%) de todos os outros gendtipos do grupo com
espinhos (Tabela 2).

Em relacdo a Altura (6,55 cm), Comprimento (5,23 cm) e Largura do pirénio (4,66 cm)
0 gendtipo UFU_E9 (com espinhos) apresentou os maiores valores (Tabela 2). Quanto aos
gendtipos pertencentes ao grupo sem espinhos, o genétipo 6 (UFU_EB8) apresentou altas
estimativas para os caracteres estudados, porém, apenas para o carater Largura do pirénio a
estimativa difere dos demais gendtipos. Nos frutos com espinhos no endocarpo, a massa da
casca variou de 207,97 g (UFU_B6) a 444,50 g (UFU_E9). Para frutos sem espinhos no
endocarpo a massa da casca variou de 221,19 g (UFU_B26) a 559,88 g (UFU_A9). Para o
carater Espessura da casca houve variagdo de 1,13 cm (UFU_B6) a 1,86 cm (UFU_E9) no
grupo com espinhos, e de 1,51 cm (UFU_B26) a 2,82 cm (UFU_D8) no grupo sem espinhos
(Tabela 2).
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Tabela 2. Médias de 20 gendtipos de Caryocar brasiliense para caracteres fenotipicos de

frutos
Fruto
Altura Comprimento Largura
Massa (@) (cm) (cm) (cm)
Gendtipo SE CE SE CE SE CE SE CE
1 689,52a 358,50d 11,23a 7,90b 11h45 10,67a 9,84a 10,63a
2 416,83d 321,43d 7,70d 7,55¢ 10,12b 8,94 0b 8,45¢c 8,91c
3 389,68e 629,55a 7,44d 8,79 8,90c 10,54a 7,83d 10,51a
4 440,20d 370,36d 7,94c 7,73c 10,30b 895D 8,54c 8,92¢c
5 301,74f 382,38d 7,07e 744c 9,23c 11,06a 7,67d 11,03a
6 501,09¢ 441,88c 8,06c 7,92b 10h90 10,27a 8,70b 10,24b
7 477,32¢ 415,36¢ 8,26¢C 7,76¢C 10,69b 10,06a 9,00b 10,03b
8 542,52b 554,30b 8,44b 8,94a 10,91a 10,72a 9,21b 10,69a
9 507,93c 498,02b 8,l4c 8,21b 10,46b 10,20a 8,87b 10,14a
10 620,73a 381,72d 8,69b 7,52¢ 11,23a 9,48b 9,29b 9,44c
Média 488,76A 435,35B 8,33A 7,98B 10,42A  10,09A 8,74B 10,05A
Pirénio
Altura Comprimento Largura Massa
n (cm) (cm) (cm) @)
Genotipo SE CE SE CE SE CE SE CE
1 6,75a 6,11b 4,37b 4,63c 3,92b 4,23h 67,53b 65,47c
2 5,75d 5,54c 4,53b 4,36¢ 3,90b 3,88¢c 63,67b 60,30c
3 6,29b 6,55a 4,70a 5,23a 3,81b 4,66a 77,22a 103,67a
4 6,22b 4,89d 4,80a 3,64d 3,88b 3,57d 67,73b 40,21d
5 5,37d 5,73c 3,82c 441c 3,38d 4,15b 42,02¢c 66,87c
6 6,63a 5,63c 4,67a 4,57c 4,25a 4,08c 78,55a 63,71c
7 6,54a 5,71c 4,96a 4,86b 3,97b 3,92c 70,00a 65,17¢c
8 6,65a 6,21b 4,89a 4,65¢c 4,00b 4,26b 77,35a 77,62b
9 6,46b 6,17b 8,81a 4,91b 3,79b 4,37b 69,71b 80,12b
10 6,35b 5,74c 4,45b 4,72b 3,70c 4,00c 70,39b 66,88¢c
Média 6,30A 5,83B 4,60A 457A 3,86B 4,11A 68,91A 69,00A
Massa da casca (g) Espessura da casca (cm) Rendimento de polpa (%)
Genotipo SE CE SE CE SE CE
1 559,88a 231,38d 2,80a 1,25¢c 81,37a 59,57a
2 299,01e 207,97d 1,69c 1,13c 80,19a 50,82b
3 264,64f 44450a 1,64c 1,86a 74,29b 46,29c
4 308,21e 292,66¢C 1,68c 1,55b 80,34a 51,57b
5 221,19f 255,93d 1,51c 1,27c 81,17a 47,04c
6 342,80d 318,86¢ 1,62c 1,48b 81,06a 52,32b
7 336,99d 290,33c 1,67c 1,38b 81,60a 47,79¢
8 407,56¢ 402,86a 1,84b 1,85a 82,39a 53,07b
9 375,18c¢ 357,53b 1,63c 1,41b 81,32a 48,54¢
10 492,20b 256,48d 2,82a 1,27c¢ 82,84a 53,82b
Média 360,77A 305,85B 1,89A 1,44B 80,75A 51,75B

Gendtipos sem espinhos - 1: UFU_A9; 2: UFU_E16; 3: UFU_E10; 4: UFU_B3; 5: UFU_B26; 6: UFU_ES8; 7:
UFU_B1; 8: UFU_A17; 9: UFU_C6; 10: UFU_D8. Genotipos com espinhos - 1: UFU_A2; 2: UFU_B6; 3:
UFU_E9; 4: UFU_AS8; 5:UFU_B16; 6: UFU_B25, 7: UFU_C16; 8: UFU_C2; 9: UFU_E18; 10: UFU_D14. As

médias seguidas por letras minudsculas distintas na coluna diferem significativamente, a 5% de probabilidade,

pelo teste de Scott-Knott.
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Outro carater avaliado foi o rendimento de polpa, ou seja, a quantidade percentual da
massa total de pirénios que se destina ao consumo, sendo este um carater interessante do ponto
de vista comercial. O rendimento de polpa é considerado o mais importante por ser o que
apresenta valor de mercado e consumo. O rendimento de polpa variou de 46,29% (UFU_E9)
a59,57% (UFU_AZ2) nos frutos com espinhos e, de 81,06% (UFU_ES8) a 82,84% (UFU_D8)
para o grupo sem espinhos (Tabela 2).

A comparacdo entre as médias dos dois grupos foi estatisticamente significativa (5%
de probabilidade pelo teste de Scott-Knott) para a maioria dos caracteres, exceto para
Comprimento do fruto e, Comprimento e massa do pirénio. Ao comparar 0s valores médios
dos caracteres avaliados entre os grupos de C. brasiliense foi possivel verificar que o grupo
pertencente aos frutos sem espinhos possui 0s maiores valores, exceto para Largura do fruto
(Tabela 2).

A variabilidade genética entre acessos de C. brasiliense com e sem espinhos no
endocarpo pode ser confirmada pela diferenca significativa observada para a maioria dos
caracteres avaliados. Assim, a variabilidade genética nesta populagdo é importante para
futuros programas de melhoramento, conservacdo e manutencao da espécie, pois selecionar
genitores divergentes geneticamente é mais eficaz para produzir progénies com maior efeito
heterdtico, além de permitir maior variabilidade nas geracdes segregantes (Bahia et al. 2008).

Do ponto de vista do melhoramento genético, a variabilidade genética que realmente
importa é referente aos caracteres fenotipicos, principalmente aqueles de importancia
econdmica (Santos et al. 2018). Neste trabalho, os caracteres de importancia econémica séo
aqueles relacionados aos pirénios. Pirénios com maiores estimativas de massa tém,
consequentemente, maiores estimativas de comprimento, largura e altura. Em relacdo a massa
do pirénio, pesquisas anteriores mostraram uma variacdo de 18,29 a 54,37 g (Santos et al.
2018) e entre 32,49 e 138,37 g (Correa et al. 2008), o que pode indicar o efeito da populacéo
sobre a variavel (Vera et al. 2007).

Outros estudos com C. brasiliense que produzem frutos com espinhos no endocarpo
apresentaram valores de massa do fruto inferiores aos encontrados nesta pesquisa, variando de
83,05 a 259,98 g (Silva et al. 2012) e de 46,93 a 165,16 g (Correa et al. 2008). Para uma
espécie proxima, Caryocar coriaceum, foi relatada variacdo entre as matrizes, com médias de
frutosde 46,26 a 140,23 g (Oliveira et al. 2009). No presente estudo as estimativas para frutos

sem espinhos no endocarpo também sdo maiores em relagdo aos frutos com espinhos.
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Para massa de casca, estudos anteriores mostraram que as médias entre as matrizes
variaram de 61,57 a 220,00 g (Silva et al. 2012); e variacdo de 59,32 a 303,80 g para a
populacdo Mambai (GO) e 34,54 a 174,32 g para Araguapaz (GO) (Vera et al. 2007). Na
presente pesquisa, verificou-se que a massa da casca representa a maior parte da massa total
do fruto, corroborando com pesquisas anteriores que indicavam que a massa da casca
representava 76,72% da massa total do fruto (Vera et al. 2005). Apesar da casca ser
considerada um subproduto, existem estudos sobre a viabilidade de sua utilizacdo na
alimentacdo animal (Silva et al. 2016).

E importante considerar que a espécie, por ser uma planta nativa ndo cultivada,
apresenta extensa variabilidade para os caracteres avaliados (Moura et al. 2013). Além disso,
condigOes ambientais nas regides produtoras de frutos, como regime de chuvas, qualidade do
solo e patogenos, podem afetar a produtividade e influenciar a variagdo fenotipica observada
(Alves et al. 2014; Ganga et al. 2010). Essa variabilidade é fundamental em programas de
melhoramento para identificar plantas com caracteristicas desejaveis (Neto et al. 2010).

Os valores dos coeficientes de variagdo (cv) encontrados para os caracteres, embora
médios (variando de 9,23% a 33,08%), sdo considerados satisfatorios. Entretanto, a
classificacdo dos coeficientes de variacdo deve considerar a espécie, a carater avaliado, o
numero de repeticdes, o delineamento experimental, entre outros aspectos importantes (Silva
et al. 2011).

Agrupamento e contribui¢do genética

A variagdo dos valores de dissimilaridade com base na distancia euclidiana média
padronizada foi de 2,52 a 0,26 indicando a presenca de variabilidade genética entre esses
acessos (Tabela 3). A combinacdo entre os acessos UFU_E9 e UFU_B26 (dii' = 2,52, com e
sem espinhos, respectivamente) foi a mais divergente, seguida das combinacGes entre
UFU_B6e UFU_AQ9 (dii' = 2,41, com e sem espinhos, respectivamente), pois esses pares de
acessos apresentaram as estimativas mais altas. Por outro lado, as menores divergéncias foram
observadas entre os pares UFU_B1 e UFU_C6 (dii' = 0,26, ambos produtores de frutos sem

espinhos no endocarpo), e entre UFU_C16 e UFU_B25 (dii' = 0,31, ambos sem espinhos).
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Tabela 3. Medidas de dissimilaridade entre 20 gen6tipos de Caryocar brasiliense com base na distancia euclidiana media padronizada

2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 18 20
1 100 136 144 049 054 061 087 0,71 068 195 101 1,25 0,99 1,59 1,04 1,00 1,17 1,10 1,65
2 18 0,79 1,10 085 0,75 143 1,14 040 241 107 097 121 1,12 151 1,45 1,66 142 2,04
3 221 139 123 128 0,73 0,76 149 168 1,71 1,76 1,57 2,52* 1,35 1,39 1,30 148 1,62
4 1,40 1,12 1,16 166 156 094 238 126 137 1,49 1,00 1,82 1,77 191 1,66 2,00
5 052 062 089 0,79 081 209 129 156 1,32 1,78 1,36 1,35 1,46 141 1,79
6 031 068 055 050 183 09 1,20 1,00 151 113 1,08 1,19 1,09 151
7 084 0,58 045 201 104 1,16 1,05 1,54 1,25 1,15 1,30 1,16 1,67
8 0,51 106 137 125 146 1,16 1,99 1,05 1,04 0,99 1,09 1,23
9 078 1,79 119 1,27 112 1,89 1,07 1,07 1,12 113 1,57
10 2,11 087 0,89 0,96 1,23 1,20 1,15 1,34 1,14 1,74
11 1,71 2,00 1,58 2,38 141 1,40 1,15 1,36 0,75
12 0,67 0,33 0,93 0,73 0,65 0,85 0,59 1,22
13 0,66 1,06 1,00 0,91 1,13 0,86 1,56
14 1,18 0,51 0,35 0,60 0,33 1,11
15 1,58 151 1,71 1,39 1,89
16 0,33 0,39 0,45 1,05
17 0,32 026" 1,01
18 0,37 0,79
19 0,94

Gendtipos sem espinhos: UFU_A9; UFU_E16; UFU_E10; UFU_B3; UFU_B26; UFU_E8; UFU_B1; UFU_Al7; UFU_C6; UFU_D8. Genbtipos com espinhos:

UFU_A2; UFU_B6; UFU_E9; UFU_AS8; UFU_B16; UFU_B25; UFU_C16; UFU_C2; UFU_E18; UFU_D14. *Maior Distancia, ** Menor distancia
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A partir damatriz de dissimilaridade foi realizado o método de otimizacdo de Tocher.
A andlise do agrupamento dos 20 acessos por este metodo proporcionou a formagéo de seis
grupos distintos (Tabela 4). Os grupos | e 11 foram 0s que apresentaram maior numero de
representantes, sendo agrupados exclusivamente gendtipos que produzem frutos sem espinhos
(grupo 1) e gendtipos que produzem frutos com espinhos (grupo I1), pois juntos totalizam 70%
dos 20 acessos estudados. Os grupos Il (exclusivamente genétipos sem espinhos) e 1V
(exclusivamente gendtipos com espinhos) agregaram 10% dos acessos avaliados, enquanto 0s
grupos V (genotipo que produz frutos sem espinhos) e VI (gen6tipo que produz frutos com
espinhos) foram constituidos por um acesso cada, indicando que 0s possiveis cruzamentos
desses gendtipos entre si (dentro de um mesmo grupo) diminuem a possibilidade de obtencéao

de genotipos com maior variabilidade.

Tabela 4. Representacdo dos agrupamentos pelo método de otimizacdo de Tocher com base

na distancia euclidiana média padronizada, estimada a partir de onze caracteres fenotipicos de
frutos dos 20 genotipos de Caryocar brasiliense.

Grupos Genotipos

| UFU_B1 UFU_C6 UFU_B3 UFU_A17 UFU_E8 UFU_E16 UFU_E10
I UFU_B25 UFU_C16 UFU_D14 UFU_A2 UFU_B16 UFU_E18 UFU_C2
1l UFU_A9 UFU_D8

v UFU_B6 UFU_AS
v UFU_B26
VI UFU_E9

Para analisar o padréo de agrupamento das matrizes de C. brasiliense, adotou-se 0s
métodos UPGMA, Ward, Ligacdo completa e Ligacao simples. A correlacdo cofenética foi de
0,77 (UPGMA), 0,65 (Ward), 0,66 (ligacdo completa) e 0,71 (ligacdo simples), significativa
pelo testet (p< 0,01). Os valores obtidos pelos métodos UPGMA e ligagdo simples indicaram
representacao grafica adequada das distancias, pois foram superiores a 0,7 (Cruz et al. 2011)
(Figura 1). Para identificar o padrdo de agrupamento a partir de um dendrograma pode-se
estabelecer um ponto de corte que deve ser realizado em locais onde haja alteracdo de alto

nivel (método subjetivo). Assim, adotou-se o corte em 60% das distancias genéticas, e 0s
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dendrogramas mostraram as matrizes distribuidas em seis (UPGMA) e oito grupos (Ligacdo

simples) (Figura 1).

UFU_B1 A
oo.cs :)—H
UFU_A17

UFU_EB
UFU_B3

UFU_E10
UFU_C2 |

UFU_E18 2

UFU_C16
UFU_A2 l_

UFU_BA6 -
T
vru_pty < ——— 3
UFU_AB
UFU_E9 3 4
UFU_B26
UFU_AD 1 6
uFu_D8

23

<
3
28

‘
o«
3]
-
o

UFU_B1
UFU_C6 B
UFU_A17

UFU_B3

UFU_ES 1
UFU_E16

UFU_E10 2

UFU_A9 2 !

UFU_D8

UFU_C2
UFU_E18

UFU_B25

UFU_C16
UFU_B6 -
UFU_D14

UFU_A2
UFU_B16
UFU_ES
UFU_AS
UFU_B26

0}_40.]

oo
H
ng
]
g

Figura 1. Dendrograma representando a dissimilaridade genética entre 20 gendtipos de
Caryocar brasiliense, obtidos por diferentes métodos de agrupamento, utilizando a Distancia
Euclidiana Média Padronizada como medida de dissimilaridade. A: UPGMA; B: Ligacdo

simples
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O ponto de corte no dendrograma gerado pelo método UPGMA (Figura 1A) com base
nos descritores quantitativos permitiu a formagdo de seis grupos. O grupo | apresentou sete
acessos produtores de frutos sem espinhos. O Grupo Il reuniu seis acessos que produzem
frutos com espinhos. O grupo I11 com trés gendtipos que produzem frutos com espinhos. Os
grupos IV (UFU_E9) e V (UFU_B26) possuem genotipos com e sem espinhos,
respectivamente. O ultimo grupo formado por este método reuniu os genétipos UFU_A9 e
UFU_B8, ambos produtores de frutos sem espinhos. O agrupamento pelo método ligacéo
simples permitiu maior poder de inclusdo dos individuos, reunindo os genétipos em oito
grupos (Figura 1B). O Grupo | representa seis acessos, todos produtores de frutos sem
espinhos, semelhantes aos gendtipos agrupados no Grupo | dos métodos descritos acima. O
Grupo V reuniu oito acessos, produtores de frutos com espinhos. Os grupos I1, 111, 1V possuem
um genotipo cada, todos produtores de frutos sem espinhos, e os grupos VI, VIl e VI também
possuem um gendtipo cada, porém produzem frutos com espinhos no endocarpo.

Para discriminar o padrdo de agrupamento empregou-se a andlise de componentes
principais (PCA). Os resultados mostraram que o0s dois primeiros componentes explicaram
77,85% da variagéo total, sendo PC1 responsavel por 52,70% e PC2 por 25,14% (Tabela 5),

cabendo neste caso uma representagdo grafica bidimensional (Figura 2A).

Tabela 5. Estimativa dos autovalores associados aos componentes principais, importancia

relativa (%) e acumulada para os onze caracteres fenotipicos em 20 acessos de Caryocar

brasiliense.
Componente Variancia Variagao Variancia Acumulada
(%) (%)
PC1 5,7978 52,7080 52,7080
PC2 2,7658 25,1444 77,8524
PC3 1,4019 12,7452 90,5976
PC4 0,5404 49132 95,5109
PC5 0,2069 1,8810 97,3919
PC6 0,1522 1,3839 98,7759
PC7 0,0724 0,6583 99,4343
PC8 0,0433 0,3942 99,8286
PC9 0,0113 0,1031 99,9316
PC10 0,0065 0,0598 99,9915
PC11 0,0009 0,0084 100

72



A B

BIET

Cleg” A2

1 “a cluster
9 D14 JB? 5 P 3
s [ 2 o
e RV o e e SR LA TS 3 A
E o~
0. (& 4 S
f ms ||
S
Dim1 (52.4%) ) Dim1 (52.4%)

Figura 2. A: Dispersdo grafica em plano 2D de 20 gendtipos de Caryocar brasiliense. B:
Dispersdo grafica dos onze caracteres medidos em frutos de 20 genétipos de Caryocar
brasiliense. FM: Massa do fruto (g); FH: Altura do fruto (cm); FL: Comprimento do fruto
(cm); FW: Largura do fruto (cm); PH: Altura do Pireno (cm); PL: Comprimento do Pireno
(cm); PW: Largura do Pireno (cm); PyM: Massa de pireno (g), PM: Massa de casca (g); PT:

Espessura da casca (cm); PY: Rendimento de polpa (%)

Pela representacdo grafica pode-se observar a formagdo de 5 grupos. O grupo 1 € o
Unico com gendtipos produtores de frutossem espinhos (UFU_B26) e com espinhos (UFU_A8
e UFU_B6) no endocarpo. O grupo dois foi formado apenas por UFU_D8e UFU_A9, ambos
produtores de frutos sem espinhos. Grupo trés pelos individuos UFU_E16, UFU_E10,
UFU_E8, UFU_A17, UFU_C6, UFU_B1 e UFU_B3, todos produtores de frutos sem
espinhos. Enquanto no grupo 4 estdo os gendtipos UFU_C2, UFU_E18 e UFU_E9 produtores
de frutos com espinhos. O grupo 5 é representado pelos individuos UFU_B16, UFU_C16,
UFU D14, UFU_B25 e UFU_A2, todos genotipos produtores de frutos com espinhos no
endocarpo.

O gréfico de dispersdo das varidveis no primeiro e segundo componente principal
revelou que todas os caracteres tiveram contribuicdes positivas para o primeiro componente.
No segundo componente principal, o Rendimento de polpa, Espessura da casca, Massa da
casca, Alturado fruto, Massa do fruto, Altura do pirénio e Comprimento do fruto apresentaram
contribui¢des negativas, enquanto as contribui¢cbes de Largura do fruto, Massa do pirénio,
Comprimento do pirénio e Massa da casca foram positivas (Figura 2B).

A anélise para estimar a contribuicdo relativa de cada caracteristica para a expressao
dadivergéncia genética, segundo o método de Singh (1981), indicou que os caracteres Massa
do fruto (55,5146), Massa da casca (42,3867) e Rendimento da polpa (1,1987) foram os que
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mais contribuiram para a divergéncia entre os 20 acessos de C. brasiliense avaliados,
totalizando 99,10% da contribuicéo total (Tabela 6).

Tabela 6. Contribuicéo relativa dos caracteres para a divergéncia (Sj) entre 20 genotipos de
Caryocar brasiliense, segundo critério de Singh (1981).

Variaveis Sj Valor %
Massa do fruto 4257299 55,5146
Altura do fruto 283,372 0,0037

Comprimento do fruto 230,9757 0,0030
Largura do fruto 348,9897 0,0046
Altura do pirénio 94,38768 0,0012

Comprimento do pirénio 51,76666 0,0007
Largura do pirénio 31,54855 0,0004
Massa do pirénio 67907,04 0,8855
Massa da casca 3250548 42,3867
Espessura da casca 74,15716 0,0010
Rendimento polpa 91923,02 1,1987
Total 7668792 7668792

A importéncia davariacdo genética dentro das populacbes em relacdo a variagéo entre
elas é observada em varias espécies de plantas para diferentes caracteres fenotipicos (Silva et
al. 2012; Costa et al. 2016; Soares et al. 2017). A analise gerada pelo método de Tocher
separou 0s 20 genotipos de C. brasiliense em seis grupos. Resultado semelhante foi verificado
no estudo de Mendes (Mendes 2019) e Gomes (Gomes 2022a e 2022b) em que a utilizacdo do
método de Tocher permitiu a separacdo em trés grupos. Discriminar os individuos mais
dissimilares é importante para futuros programas de melhoramento da espécie. A combinagéo
entre individuos alocados em diferentes grupos pode fornecer gendtipos com maior
variabilidade (Bispo et al. 2014). A variagdo no tamanho de frutos e sementes dentro de uma
mesma espécie representa uma resposta evolutiva ao estabelecimento da planta gerada pela
heterogeneidade do habitat e pelos inimigos naturais (Real, 1980).

Neste estudo, aplicou-se os métodos UPGMA, Ward, Ligacdo completa e Ligacao
simples, com base na Distancia Euclidiana Media padronizada como medida de
dissimilaridade para a obtencdo dos dendrogramas. Ao comparar esses resultados com o
agrupamento pelo método de otimizacdo de Tocher (Tabela 5) percebeu-se a formacdo de
grupos com matrizes Unicas para cada origem, e conforme observado nos dendrogramas,
muitos desses grupos possuem genotipos coincidentes. Através da analise dos dendrogramas

constatou-se que os gendtipos foram agrupados com base na sua caracteristica principal, ou
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seja, se produzem frutos com ou sem espinhos no endocarpo, mostrando que a similaridade
dos grupos em que 0s genotipos estdo inseridos pode ter influenciado nos caracteres de frutos
e pirénios.

O coeficiente de correlagdo cofenético (CCC) representa a confiabilidade entre a
matriz de dissimilaridade e o dendrograma. O método UPGMA (CCC = 0,77) e Ligacédo
simples (CCC = 0,71) foram os que expressaram CCC acima de 0,70 (P <0,01), sendo
satisfatorios para representar as distancias genéticas entre acessos de C. brasiliense que
produzem frutos com e sem espinhos no endocarpo (Figura 2). Com base nisso, poderdo ser
realizados cruzamentos entre individuos pertencentes aos agrupamentos geneticamente
divergentes com o objetivo de obter progénies que expressem boas caracteristicas produtivas
e gerem genoOtipos com frutos de alta qualidade.

Em um contexto envolvendo varios caracteres, a contribuicdo de cada um deles
dificilmente sera a mesma para a divergéncia genética. Sendoassim o peso atribuido ao carater
para selecdo ndo deve ser o0 mesmo em um programa de melhoramento (Singh, 1981). A
situacdo ideal seria aquela em que o carater mais importante fosse, também, o que mais
contribui para a divergéncia. Dentre os caracteres avaliados a mais importante para o
consumidor é o Rendimento de Polpa que, ao considerar as matrizes avaliadas, apresentou
baixa contribuicdo (1,1987%) para a divergéncia genética (Tabela 6). No entanto, isso néo
significa que a variabilidade genética para esse carater também seja baixa, pois, essa
contribuicdo para a divergéncia € relativa aos demais caracteres.

Os componentes principais 1 e 2 explicaram, respectivamente, 52,71% e 25,14% da
variabilidade encontrada na populacdo estudada e, juntos, responderam por 77,85% da
variancia total. Assim, os dois primeiros componentes capturaram grande parte da estrutura
dos dados e agruparam as variaveis que responderam pela maior parte da variacao fenotipica
na populacdo de estudo. Houve concordancia consideravel entre os resultados da analise entre
0s métodos de agrupamento hierarquico e PCA. Embora essas ferramentas estatisticas sejam
baseadas em principios diferentes, elas foram muito eficientes em separar os genotipos em
grupos geneticamente divergentes com base nos caracteres biométricos dos frutos.

Em estudos de caracterizacdo morfoldgica de germoplasma séo coletados dados de
muitas variaveis, algumas das quais podem ser inadequadas para discriminar o germoplasma
avaliado. Como tal, o PCA tem sido usado para revelar padrdes e eliminar a redundancia em

conjuntos de dados (Das et al. 2017). Neste estudo, todos os caracteres contribuiram

75



significativamente para os dois primeiros PCs, que explicaram mais da metade da variancia.
Os caracteres associados aos primeiros PCs sdo mais Uteis na diferenciagdo de germoplasmas.
Portanto, esses caracteres devem ser considerados para a selecdo. Os angulos entre os vetores
ilustram as estreitas relacdes entre os caracteres (Figura 2B). A distribuicdo dos acessos nos

quatro quadrantes pelos onze caracteres sugere grande variabilidade (Figura 2A).

CorrelacGes genéticas, fenotipicas e coeficiente de determinacao genotipico

Para avaliar a existéncia de caracteres correlacionados foram estimados os coeficientes
de correlagdo genética e fenotipica entre os caracteres em frutosde C. brasiliense com e sem
espinhos no endocarpo (Tabela 7). Observou-se a ocorréncia de 26 correlagdes significativas
(1 e 5% de probabilidade pelo teste t) para caracteres de frutos de C. brasiliense com espinhos
e 18 correlagdes significativas (1 e 5% de probabilidade pelo teste t) para caracteres de frutos
de C. brasiliense sem endocarpo espinhoso.

Ao analisar as correlagdes fenotipicas entre os caracteres avaliados em frutos com
espinhos no endocarpo, o carater massa do fruto apresentou correlagdo positiva e de alta
magnitude com Altura do pirénio, Comprimento do pirénio, Largura do pirénio, Massa do
pirénio, Massa da casca e Espessura da casca. Os resultados demonstraram que estes caracteres
tém grande influéncia no carater principal (massa do fruto). Conforme observado na Tabela 7,
foram obtidas correlacbes fortes e positivas para a maioria dos pares, exceto para
Comprimento do fruto que ndo se correlacionou com nenhum carater, e rendimento de polpa
cujos valores de correlacdo foram negativos de baixa magnitude, ndo correlacionado com
nenhum outro carater em estudo.

O carater Largura do fruto correlacionou-se positivamente e com alta magnitude
apenas com o carater Comprimento do fruto, demonstrando que a largura do fruto esta

diretamente correlacionada com o comprimento do fruto.
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Tabela 7. Estimativas dos coeficientes de correlacdo genético (abaixo da diagonal) e

fenotipico (acima da diagonal) entre os caracteres de frutos com e sem espinhos no endocarpo.

Caracteres medidos em frutos com espinhos no endocarpo

MF AF CF LF AP CP LP MP MC EC RP
MF 091™ 0,48 0,48 0,72" 0,67" 0,76™ 083" 098" 0,88 -0,39
AF 0,94+ 043 0,43 0,69” 0,54 0,67" 0,70" 0,90 0,88  -0,09
CF 0,47 0,44 0,99  0,68" 0,58 0,71* 0,57 0,39 0,31 -0,07
LF 0,46 0,44 0,99** 0,68~ 0,57 0,71* 0,57 0,39 0,31 -0,07
AP 0,76* 0,71* 0,75* 0,75* 0,89 096" 0,93 0,58 0,40 -0,08
CP 0,69* 0,55 0,63* 0,63* 0,91+ 086™ 089™ 0,53 0,30 -0,29
LP 0,80** 0,68 0,78* 0,78* 0,98* 0,87+ 0,95™  0,64" 0,44 -0,19
MP 0,87**  0,71% 0,62 0,62* 0,94*  0,89** 0,97* 0,71 05 -0,36
MC 0,98** 092* 0,38 0,37 0,61 0,55 0,66* 0,74** 0,93 -0,39
EC 0,91** 091* 0,33 0,33 0,39 0,29 0,44 0,52 0,96%* -0,24
RP -0,43 -0,09 -0,06 -0,59 -0,08 -0,31 -0,22 -0,39 -0,43 -0,27

Caracteres medidos em frutos sem espinhos no endocarpo

MF AF CF LF AP CP LP MP MC EC RP
MF 0,86™ 092" 0,94 069" 0,21 0,33 0,46 0,98™ 0,83 0,36
AF 0,88** 0,30 083™ 0,61 0,08 0,28 0,29 087 0,79 0,21
CF 0,96*  -0,26 091™ 0,62 0,23 0,40 0,46 0,89™  0,68" 0,30
LF 0,97** 086*  0,95* 0,71" 0,34 0,40 0,52 095™  0,75" 0,38
AP 0,73* 0,63* 0,69* 0,76%* 0,74 0,73" 0,89 0,58 0,33 0,16
CP 0,23 0,07 0,28 0,36 0,77 0,61 0,86™ 0,02 -0,20 -0,15
LP 0,36 0,29 0,46 0,42 0,75* 0,63* 0,84™ 0,15 -0,07 -0,11
MP 0,49 0,30 0,53 0,55 0,89** 0,86 0,86™ 0,33 0,11 0,05
MC 0,98** 0,88* 0,92* 096" 0,59 0,02 0,15 0,34 0,89 0,42
EC 0,86  0,79**  0,73* 0,77* 0,34 -0,21 -0,08 0,11 0,91** -

0,87

RP 0,48 0,26 043 0,48 0,20 -0,21 -0,16 0,06 0,54 -0,090

MF: Massa do fruto (g); AF: Altura do fruto (cm); CP: Comprimento do fruto (cm); LF: Largura do fruto (cm);
AP: Altura do pirénio (cm); CP: Comprimento do pirénio (cm); LP: Largura do pirénio (cm); MP: Massa do
pirénio (g), MC: Massa de casca (g); EC: Espessura da casca (cm); RP: Rendimento de polpa (%). ** e *
Significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste t; **e * Significativo a 1% e 5% pelo método Bootstrap com
5000 simulagdes

Em relacdo aos frutossem espinhos no endocarpo, um padrao de correlacdo semelhante

foi observado. O carater Massa do fruto correlacionou-se positivamente e com alta magnitude

com Comprimento do fruto, Largura dofruto, Altura do pirénio e Massa dacasca. Neste grupo

de frutos, o carater Espessura da casca correlacionou-se positivamente e com alta magnitude
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apenas com o carater Massa da casca. JA& o rendimento de polpa correlacionou-se
negativamente, mas com alta magnitude apenas com a Espessura da casca.

Um parametro genético avaliado foi o coeficiente de determinacao genotipico (H2) que
reflete a propor¢cdo da varidncia fenotipica que é atribuida a causas genéticas (Falconer e
Mackay 1996) e expressa a confiabilidade do valor fenotipico influenciando a proxima
geracdo. Neste estudo, a H? variou de 87,39% a 95,79% no grupo de frutos com espinhos e
68,57% a 98,91% no grupo de frutos sem espinhos (Tabela 8), sendo H2 de alta magnitude
quando as estimativas sdo iguais ou superior a 70% (Cruz e Carneiro 2003). Valores de H?
acima de 70% sugerem que a sele¢do deindividuos com base em seus caracteres pode ser uma

estratégia eficaz para melhora-los em geracGes futuras.

Tabela 8. Estimativas dos valores de coeficiente de determinagcdo genotipico para 0s

caracteres fenotipicos de frutos com e sem espinhos no endocarpo.

Caracteres Hz? (%) Hz? (%) Caracteres H? (%) H? (%)
com espinhos sem espinhos com espinhos sem espinhos
MF 93,55 95,17 LP 91,92 86.02
AF 92,56 98,39 MP 95,79 90,29
CF 87,39 89,79 MC 94,08 96,78
LF 91,83 89,79 EC 95,71 98,91
AP 92,68 91,74 RP 88,24 68,57
CP 94,90 91,84

MF: Massa do fruto (g); AF: Altura do fruto (cm); CP: Comprimento do fruto (cm); LF: Largura do fruto (cm);
AP: Altura do pirénio (cm); CP: Comprimento do pirénio (cm); LP: Largura do pirénio (cm); MP: Massa do
pirénio (g), MC: Massa de casca (g); EC: Espessura da casca (cm); RP: Rendimento de polpa (%).

O estudo das correlacdes entre os caracteres permite conhecer as mudancas que
ocorrem em um carater quando a selecdo é feita em outro a ele correlacionado (Silva et al.
2012). Essas informacOes sdo Uteis ao geneticista, principalmente quando a selecdo de um
carater é dificultada por baixo H2 ou dificuldade em sua mensuracdo e identificacdo (Cruz et
al. 2012). A correlacdo fenotipica é estimada com base em dados avaliados diretamente e pode
ser decausa genética ou ambiental. CorrelagGes fenotipicas e genotipicas sao Uteis para definir
estratégias de selecdo, principalmente para aquelas com baixo H2.

Observou-se que o rendimento de polpa apresentou alto H2 em ambos os grupos de
pequizeiros (Tabela 9) e esse carater correlacionou-se negativamente (significativo pelo teste

t a 5%) com a Espessura da casca apenas para 0 grupo sem espinhos do endocarpo, para o
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grupo com espinhos a correlacdo ndo foi significativa (Tabela 8). Assim, a alta correlacdo
negativa entre esses dois caracteres indica que, para selecionar plantas com maiores
estimativas de rendimento de polpa deve-se selecionar, indiretamente, aquelas com menores
estimativas de espessura de casca. Trabalhos anteriores com frutos com espinhos mostraram
forte correlacdo entre peso e largura do fruto; e foram encontradas correlacdes desfavoraveis
significativas entre o peso e a espessura do fruto (Hernandez et al. 2020). As associacdes
positivas e significativas entre os caracteres relacionados a produtividade indicaram a
possibilidade de selecdo simultanea dos caracteres.

Alto H2 expressa a correlacdo entre os valores fenotipicos e genotipicos. Nesta
pesquisa, todos os caracteres avaliados apresentaram altas estimativas de H2, demonstrando
que as variacdes fenotipicas observadas na populacdo de pequizeiros em estudo séo
decorrentes de causas genéticas (Cruz et al. 2012). Embora néo haja relatos de estimativas de
H2 para populacBes de pequizeiros, principalmente com base na anélise de seus frutos, em
outras espécies tais estimativas sao comuns (Jung et al. 2008; Giordani et al. 2012; Manfio et
al. 2012; Janior et al. 2014).

A utilidade de predizer valores de coeficiente de determinagédo genotipico se justifica
ao considerar, no processo de selecdo, matrizes para as quais o fenotipo de interesse apresenta
valores elevados (Real 1980). Assim, nos caracteres de pequi com e sem espinhos no
endocarpo com alto H2 descritos acima ha uma resposta de sele¢do, indicando que as matrizes
apresentam altos valores para um carater, como, por exemplo, para Rendimento de Polpa,
correspondente a 88,24 % para genotipos que produzem frutos sem espinhos e 68,57% para
gendtipos que produzem frutos com espinhos. Valores elevados de H2 indicam alto controle
genético e favorecem a selecdo dos caracteres em estudo (Rosado et al. 2009). Os resultados
apresentados para as estimativas de H2 indicaram que a selecdo pode ser focada nesses
fendtipos, o que é favordvel ao melhoramento genético.

E importante ressaltar que os valores de H2 variam em relacdo aos caracteres e a
populacdo em estudo. Nesta pesquisa pode-se observar diferentes valores de H? para um
mesmo carater quando se compara 0s dois grupos de pequizeiros. Uma vez que o H2quantifica
a fracdo davariacdo fenotipica que é herdavel e pode ser explorada na selecdo (Rosado et al.
2009; Moraes et al. 2015), recomenda-se selecionar acessos que apresentem caracteres com
altas estimativas de H2.
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Conclusao

O estudo de variabilidade genética forneceu informacdes sobre a diversidade dos
genétipos de C. brasiliense e como eles estdo relacionados entre si. Os padrdes de
agrupamento indicaram que os individuos foram agrupados com base em sua similaridade
genética. A existéncia de variabilidade genética mostrou que os genotipos tém diferencas
genéticas distintas entre si, 0 que pode afetar suas caracteristicas e adaptacdo ao ambiente. Os
padrdes de agrupamento podem ser utilizados para identificar grupos de individuos com
caracteristicas genéticas semelhantes, o que pode ser Util para a conservacdo da espécie e para
a selecdo de genétipos com caracteristicas desejaveis em programas de melhoramento
genético. Ao cruzar gendtipos pertencentes a grupos altamente divergentes, é possivel
combinar caracteristicas genéticas diferentes e, potencialmente, criar individuos com
caracteristicas desejaveis que ndo estavam presentes em nenhum dos genotipos parentais. Os
resultados obtidos por diferentes métodos de analise como Tocher, UPGMA e componentes
principais, foram semelhantes em relacdo a identificacdo da diversidade genética entre os
genotipos. Ao agrupar plantas com base em sua variabilidade fenotipica foi possivel selecionar
genitores que apresentem caracteristicas desejaveis para a producéo e qualidade dos frutos.
Além disso, a alta correlacdo entre alguns caracteres encontradano estudo pode ser usada para
reduzir o nimero de caracteres a serem estudados no germoplasma de C. brasiliense tornando

a selecdo mais eficiente.
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Resumo

O estudo apresenta as estimativas dos parametros genéticos para prever o potencial produtivo
de genoétipos de Caryocar brasiliense a partir de um teste de progénies de meio irméos
maternos. A espécie possui ampla variabilidade genética devido a sua vasta distribuicéo
geogréfica, resultando em fendtipos diversos entre individuos de diferentes populagGes. O
objetivo deste trabalho foi utilizar modelos lineares mistos obtidos por REML/BLUP para
estimar os valores genéticos das progénies a partir dos caracteres vegetativos: dias para a
emergéncia, comprimento daraiz, comprimento do caule e diametro do caule, aos 6, 18 e 24
meses. Os resultados apontaram para uma menor variabilidade observada dentro das progénies
em todos os caracteres avaliados, sugerindo que a selecdo mais eficiente ocorreria entre as
familias de meio irmédos de C. brasiliense. As estimativas de herdabilidade para os caracteres
de crescimento sdo baixas, indicando um baixo controle genético desses caracteres, 0 que
implica que a selecdo massal ndo seria suficiente para obter ganhos significativos no
melhoramento da espécie. Os resultados também enfatizam a importancia de considerar o
efeito do ambiente e a interacdo genotipo-ambiente ao planejar estratégias de melhoramento
genético. As estimativas de parametros genéticos indicaram significativa variabilidade
genética para caracteres de crescimento, tornando a selecdo com base nesses caracteres
potencialmente eficiente para o melhoramento genético. Contudo, é essencial considerar 0s
efeitos ambientais e a correlacdo entre caracteres de crescimento e caracteristicas de interesse
para tornar a selecdo mais eficaz.

Palavras-chave: Pequizeiro; Parametros genéticos; Selecdo; BLUP; Conservacdo;

Melhoramento genético

88


mailto:b.hgomes@hotmail.com

Introducéo

O pequizeiro (Caryocar brasiliense Camb.) € uma espécie nativa do Cerrado brasileiro
e possui grande importéancia socioeconémica. Entretendo a fragmentagédo do Cerrado alinhada
ao extrativismo e a auséncia de cultivos comerciais tém colocado em risco a sobrevivéncia da
espécie (Moura et al. 2013a; Moura et al. 2013b). Diante disso, uma das alternativas é o
desenvolvimento de estratégias que visem a domesticacdo da espécie e o melhoramento
genético.

A variabilidade genética existente no pequizeiro pode ser compreendida pela ampla
distribuicdo geografica da espécie que resulta em fendtipos diferentes entre os individuos de
diferentespopulacdes e dentro das populaces. Muitos estudos desenvolvidoscom o pequizeiro
se concentram na caracterizacdo fenotipica, constituicdo quimica de frutos e potenciais
aplicacOes terapéuticas de seus metabolitos (Junior et al., 2020; Miranda-Vilela et al., 2009;
Nascimento-Silva & Naves, 2019; Santos et al., 2018) sendo incipientes os estudos que
promovam a selecdo de matrizes para programas de melhoramento genético (Gomes et al.
2022). Os programas de melhoramento genético sdo Uteis para direcionar 0s recursos genéticos
disponiveis para o desenvolvimento de gendtipos que produzam frutos de alta qualidade. Além
disso, a selecdo de sementes para a producdo de mudas e ampliacdo da base genética é
fundamental para a sobrevivéncia e manutencdo da espécie.

No melhoramento genético de plantas perenes € comum a presenca de dados
desbalanceados. Desta forma, para estimar parametros e prever valores genéticos a melhor
abordagem sdo os modelos lineares mistos, especialmente com as metodologias Restricted
Maximum Likelihood/Best Linear Unbiased Prediction (REML/BLUP) (Bergo et al. 2019;
Araujo et al. 2019). Nessa metodologia é possivel obter estimativas mais precisas, permitindo
a comparacdo de individuos ao longo do tempo (anos ou geragdes) e espaco (locais), a0 mesmo
tempo em que utiliza grande numero de dados e corrige efeitos ambientais (Assis e Resende
2011). O uso do REML/BLUP tem sido bem aplicado em diferentes espécies florestais
como Euterpe oleracea (Farias-Neto et al. 2012; Navegantes et al. 2018), Elaeis
guineensis (Campos-Mondragon et al. 2009), Eucalyptus urophylla (Rosado et al. 2009) e
Acrocomia aculeata (Coser et al. 2016; Rosado et al. 2019).

O pequizeiro possui grande valor socioecondémico devido as suas propriedades

medicinais e alimenticias (Gomes et al. 2022; Almeida et al. 2018). No entanto, sua exploracao
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tem sido realizada de forma ndo sustentavel, ocasionando a diminuicéo das populac6es naturais
da espécie. Diante disso, realizar estudos de selecdo e pré-melhoramento sdo Uteis para o
desenvolvimento de plantios comerciais, sendo o teste de progénie uma ferramenta importante
na selecdo de gendtipos superiores em programas de melhoramento genético de pequizeiro.
Assim, objetivou-se selecionar e identificar individuos oriundos e 19 familias de meio irmaos

maternos empregando o procedimento REML/BLUP como estratégia de selecéo.

Material e métodos

O experimento foi conduzido com progénies oriundas de 19 matrizes, sendo nove
produtoras de frutos sem espinhos no endocarpo e dez produtoras de frutos com espinhos
mantidas no Banco de Germoplasma de Pequizeiros, na Estacdo Experimental Agua Limpa
da Universidade Federal de Uberlandia, no municipio de Uberlandia, MG (19°05'15.1"S
48°21'32.3"W).

Em cadamatriz foram amostrados frutos, entre janeiro e fevereiro de 2021, apds queda
natural. Os frutos coletados foram selecionados por suas qualidades fitossanitarias, evitando
coletar frutos apodrecidos ou abertos. Apds a coleta, os frutos foram transportados para o
Laboratorio de Genética e Melhoramento de Plantas do Instituto de Biotecnologia da
Universidade Federal de Uberlandia. Os frutos foram lavados com agua corrente, abertos e
retirados os pirénios (unidade dispersiva que contém a semente), que por sua vez foram
despolpadose colocado para secar a sombra por 15 dias. Ap6s o tempo de secagem, 0s pirénios
contendo a semente alojada no endocarpo foram imersos em solucdo de acido giberélico 500
mg.Lt por quatro dias. Ap6s o tratamento com A&cido giberélico foram semeadas
individualmente em copos plasticos de 200 ml contendo areia, sendo regadas duas vezes ao
dia e mantidas em casa de vegetacao.

Quando foi observado emergéncia das plantulas, elas foram codificadas e anotado a
data da observagdo. A germinacdo foi acompanhada até que em um periodo de 14 dias de
observacdo ndo foi verificada nenhuma emergéncia, encerrado o periodo de avaliagdo da
emergéncia apos seis meses da semeadura. Os seguintes caracteres foram avaliados: dias para
a emergéncia (DPE), comprimento daraiz (CR) em centimetros, comprimento do caule (CC)
em centimetros e didmetro do caule (DC), em milimetros, medidona alturado solo. As plantas

foram transferidas para sacos plasticos com capacidade para 2 litros contendo substrato vegetal
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comercial (composicdo: adubo orgénico, cama de aves, carvao vegetal, casca de arroz
carbonizada, casca de Pinus, extrato de pirolenhoso e vermiculita), onde permaneceram por
24 meses. Aos 18 meses e aos 24 meses, apos a semeadura, as progénies tiveram os caracteres
de comprimento do caule, diametro do caule, incremento em altura (ICA) e incremento em
didmetro (ICD) mensurados.

O delineamento estatistico utilizado foi em blocos ao acaso com oito repeti¢des e nove
sementes por parcela, totalizando 1368 sementes. As analises estatisticas foram realizadas por
meio de modelos lineares mistos, considerando o desbalanceamento (variagdo no nimero de
mudas por matrizes e por procedéncia) no nimero de plantas por tratamento, uma vez que nem

todas as sementes germinaram.
Anélise dos dados

Para a estimativa dos componentes de variancia e dos parametros genéticos, baseados
nos caracteres quantitativos avaliados, foiajustado um modelo linear misto a partir do pacote
estatistico Ime4 (Bates et al. 2014), o qual € indicado para analise de modelos mistos a partir
do método REML/BLUP (méxima verossimilhanca restrita/melhor predicdo linear néo-
viesada) a fim de predizer os valores genéticos das progénies. Os BLUPs foram estimados a
partir domodelo: Y, ., = i +b; +t; + fj + (tb);; + (¢b) jy; + €yj, , €M QUE, Yijki € o valor
fenotipico do I-ésimo individuo da k-ésima progénie da j-ésima procedéncia na i-ésima
repeticdo; u é o termo fixo da média geral do carater em analise; b; é o efeito fixo da i-ésima
repeticdo; t; é o efeito aleatdrio da j-ésima procedéncia; fjx € o efeito aleatdrio da k-ésima
progénie na j-ésima procedéncia; (tb);; é o efeito da interacdo entre a j-ésima procedéncia e a
i-ésima repeticdo; (fb);:i é 0 efeitoda interacdo entre a i-ésima repeticdo e a k-ésima progénie
da j- ésima procedéncia; e;x € 0 efeito do erro experimental relativo da [-ésima arvore dentro
da k-ésima progénie da j-ésima procedéncia na i-ésima repeticao.

Foi utilizado o pacote ImerTest (Kuznetsova et al. 2017) para extrair e testar os efeitos
aleatorios e fixos, bem como as suas respectivas significancias, por meio do teste de Qui-
Quadrado (y?) para os efeitos aleatorios e o teste F para o efeito fixo (bloco). Utilizando a
abordagem de modelos mistos foram obtidas estimativas de parametros genéticos e
fenotipicos, foi calculada a média harmonica (xh) para o nimero de repeticGes de acordo com

Resende (2004), para estimar a variancia fenotipica (o'fz ), no qual:
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em que,

of = variancia fenotipica;

o) = variancia genotipica;

2= variancia ambiental; e

xh = média harmdnica do numero de repeticdes.

A herdabilidade em nivel de média de progénies (h2) foi obtida por meio da razdo

2

h?2 =% . A acurdcia seletiva (Ac) foi obtida por meio da raiz quadrada da herdabilidade a

m 2
o
f

nivel de média de individuo (*/hfn ), enquanto os parametros de coeficiente de variacéo

ambiental (CVe), coeficiente de variagdo genético (CVg) e o coeficiente de variagdo relativa

(Cvr) foram estimados, respectivamente, de acordo com as equagdes: CVe = o, 100;

m

CVg = Loy, 100; CVr = <2« 100. Em que CVe = coeficiente de variagdo ambiental, em

m CV,
porcentagem (%); CVg = coeficiente de variagdo genético, em porcentagem (%); CVr =

coeficiente de variacdo relativa; m = média geral do experimento para determinado caréater.

Resultados

Na andlise preliminar realizada para verificar a significancia dos efeitos do modelo
ajustado, os caracteres comprimento do caule (CC) e dias para a emergéncia (DPE) para o
efeito de progénie mostraram-se estatisticamente significativos pelo teste da razdo de
verossimilhanga (LRT) aos seis meses apds a semeadura (Tabela 1). Observa-se que os efeitos
de grupo, ou seja, de matrizes que produzem frutos com ou sem espinhos no endocarpo, nao
foi significativo pelo LRT, ao nivel de significancia estabelecido, em nenhuma das trés epocas

de avaliacao.
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Tabela 1. Efeitos aleatérios e fixos do modelo misto ajustado, a partir dos caracteres
avaliados, em teste de progénie de meio irmdos maternos de Caryocar brasiliense aos 6, 12 e

24 meses apos a semeadura

LRT (x2)
6 meses
Efeitos aleatorios CR CcC DC DPE
Progénie 1,235" 6,4861" 0,5556"s 8,685
Grupo 0,0216"s 0,0074ns 0,7419ns 0,141ns
Bloco: Progénie 5,09496™ 2,1508"s 3,4614ns 16,090
Valor F
Efeito Fixo
Bloco 1,824" 7,4211" 5,7285"" 2,2274"
LRT (x2)
18 meses
Efeitos aleatorios CC ICA DC ICD
Progénie 0,621ns 0,305"s 8,179 7,977
Grupo 0,090ns 0,134ns 0,127ns 0,185nMs
Bloco: Progénie 0,415"s 0,854"s 13,101 14,290
Valor F
Efeito Fixo
Bloco 1,432" 2,050Ms 2,049ns 1,946"
LRT (¥2)
24 meses
Efeitos aleatorios cc ICA bC ICD
Progénie 5,781" 2,234ns 2,616 8,028™
Grupo 1,589"s 0,467"s 0,962ns 0,047ns
Bloco: Progénie 0000 0000 0,615* 0,331ns
Valor F
Efeito Fixo
Bloco 0,6423"s 0,8136"s 1,874 0,936"s

¥2: Chi-quadrado; * e* * e *** significativo a 5%, 1% e 0,1% ns: ndo significativo; LTR: Teste de razédo da
verossimilhanga. CR: Comprimento da raiz (cm); CC: Comprimento do caule (cm); DC: Didmetro do caule
(mm); DPE: Dias para a emergéncia; ICD: Incremento em didmetro; ICA: Incremento em altura

Nas avaliacGes realizadas aos 18 meses apds a semeadura, os caracteres DC e ICD
mostraram-se estatisticamente significativos pelo LRT para o efeito de progénie (Tabela 1).
ApOs 24 meses da semeadura, os caracteres CC e ICD foram estatisticamente significativos
para efeito de progénies (Tabela 1). Embora as progénies apresentaram efeito significativo
pelo LRT, indicando que ha variacdo genética que pode ser explorada por meio da selecéo, a
magnitude dos componentes de variancia foi baixa (Tabela 2). Isso significa que a proporc¢ao
da variabilidade total dos caracteres que pode ser atribuida a variacdo genética (ou seja, as
diferencas entre as progénies) é relativamente pequena em compara¢do com outros fatores,

como as diferencas ambientais entre as parcelas ou as diferencas ndo genéticas entre
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individuos dentro das progénies.

E possivel observar que a variancia genética aditiva (02) supera a variancia genetica
entre e dentro de progénies, para todos os caracteres avaliados, variando de 0,02 para ICD aos
18 meses a 140,95 para CC aos 24 meses (Tabela 2). Para estimar a magnitude da variabilidade
genética existente nas progénies de C. brasiliense e entender a sua importancia para o
melhoramento da espécie foram utilizadas as estimativas de herdabilidade. Neste estudo, as
maiores estimativas de herdabilidade no sentido restrito (h?) foram observadas para o carater
CC (2,28%) e ICD (3,21%) avaliados aos 24 meses. Para todos os caracteres avaliados as
estimativas de p? variaram de 0,67% a 3,21% (Tabela 2). As herdabilidades dentro das
progeénies (r2) foram consideradas de baixa a media magnitude, variando de 3,32 para DC aos
6 e 18 meses, a43,91 para CR aos 6 meses e CC aos 18 meses. Os resultados da herdabilidade
media das progénies (h2,) foram baixos, exceto para o carater DC (69,99) aos seis e 18 meses,
indicando que a selecdo pode ser eficaz usando esta informagao das progénies.

O coeficiente de variacdo genético (CVg) variou de 0,64 a 33,96 sendo o ICD aos 18
meses 0 carater com o maior CVg (Tabela 2). Embora a variabilidade genética seja
relativamente baixa, ainda € possivel obter ganhos genéticos por meio da selegdo criteriosa
das melhores progénies. O coeficiente de variacdo genético individual (CVgi) que é estimado
com base na variancia genética aditiva, apresentou variacdo entre os caracteres variando de
10,01 para as varidveis DC aos seis meses e DC aos 18 meses, a 50,0 para | CA aos 24 meses.
O menor valor decoeficiente devariacdo experimental (CVe) ocorreu para o carater CC (1,32)
aos seis meses, e para 1A (1,32) e, o maior para CC (47,08) aos 24 meses.

Os valores de coeficiente de variacdo relativo (b) foram considerados baixos para 0s
caracteres avaliados, sendo o ICD aos 18 meses o carater com o maior valor (11,28) (Tabela
2). No entanto, € importante ressaltar que os valores de coeficiente de variacdo relativo podem

ser influenciados pelos valores de CVge CVe utilizados na sua estimativa.
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Tabela 2. Estimativas de parametros genéticos para os caracteres juvenis em progénies de Caryocar brasiliense avaliadas aos seis, 18 e 24

meses ap0s a semeadura em casa de vegetacdo

Caracteres
6 meses 18 meses 24 meses
Estimativas de Pardmetros Genéticos cC CR DC DPE cC ICA DC ICD cc ICA DC ICD
Variancia Genética 2,15 0,18 0,02 9,77 018 2,15 0,02 0,01 3524 7,00 020 0,09
Variancia Genética Aditiva 8,61 0,72 0,08 39,06 0,72 861 0,08 0,02 140,96 26,00 081 0,38
Variancia entre progénies 1,57 051 0,08 13,95 0,51 157 0,08 0,01 0,00 0,00 0,39 0,02
Variancia dentro de progénies 0,06 0,01 0,02 1,14 0,01 0,06 0,02 0,00 26,42 3,00 0,11 0,01
Variancia Fenotipica 3,78 0,70 0,12 24,86 0,70 3,78 0,12 0,01 61,66 9,00 0,70 0,12
Herdabilidade no sentido restrito (hZi) 2,28 1,03 0,67 1,57 1,03 2,28 0,67 1,57 2,29 3,00 1,17 3,21
Herdabilidade dentro de progénies (h2d) 1599 4391 333 25,62 4391 1599 3,33 24,46 4,00 7,00 556 49,87
Herdabilidade média de progénies (hZm) 0,92 0,74 69,99 0,85 0,74 092 69,99 0,85 0,99 100 2614 0,98
Coeficiente de variagao genético (CVy) 8,24 579 501 0,64 5,79 824 501 33,96 8,18 2500 8,04 17,78
Coeficiente de variacao genético aditivo (CVgi) 16,48 11,57 10,01 14,86 1157 1648 10,01 17,19 16,37 50,00 16,08 24,20
Coeficiente de variacao experimental (CVe) 1,33 151 4,75 2,54 151 133 4,75 3,01 7,09 16,00 5,90 2,97
Acuracia na selecao de progénies 0,96 0,86 0,87 0,92 0,86 0,96 0,84 0,92 1,00 1,00 0,82 0,99
Coeficiente de variacao relativo (b) 6,22 3,83 1,05 0,25 3,83 6,22 1,05 11,28 1,16 2,00 1,36 5,99
Média 17,80 7,33 2,84 42,05 733 1780 284 0,79 7254 1000 561 254

CR: Comprimento da raiz (cm); CC: Comprimento do caule (cm); DC: Diametro do caule (mm); DPE: Dias para a emergéncia; ICA: Incremento em altura; ICD:

Incremento em diametro
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Observou-se que a acuracia seletiva foi alta para todos os caracteres em todos 0s
periodos de avaliacdo. Isso indica que as estimativas dos valores genéticos para esses
caracteres sdo confiaveis e precisas. A alta acuracia sugere que a variacdo experimental foi
controlada adequadamente e que as estimativas dos valores genéticos sdo consistentes e
robustas. Dessa maneira, as progénies que possuem maior valor genético (BLUP) ou maior
desempenho produtivo para os caracteres avaliados (Figura 1 e Tabela 3) podem ser testadas
em programas de melhoramento.

Por meio da Figura 1 pode-se observar a classificagdo das melhores familias para os
caracteres em estudo, além daquelas que tiveram o0s piores desempenhos para 0s caracteres
mensurados nos trés periodos de avaliacdo. Dados os caracteres em estudo deve-se escolher
individuos que possuem as maiores estimativas para CR, CC, DC, ICA e ICD e menores

estimativas para DPE.
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Figura 1. Familias de Caryocar brasiliense ranqueadas utilizando a Melhor predicao linear
néo viesada (BLUP). Aos seis meses - A: Comprimento da raiz; B: Comprimento do caule; C:
Diametro do caule; D: Dias para a emergéncia. Aos 18 meses - E: Comprimento do caule; F:
Incremento em altura; G: Diametro do caule; H: Incremento em diametro. Aos 24 meses |I:
Comprimento do caule; J: Incremento em altura; K: Didmetro do caule; L: Incremento em

diametro.

Assim, como no ordenamento para potenciais genitores, aos seis meses apds a
semeadura, observou-se a presenca de individuos pertencentes as progénies 19, 2 e 11 para
CR; 11,16 e 15 para CC; 16; 15e 11 para DC; e 4, 16 e 7 para DPE. J4 aos 18 meses apds a
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semeadura, verifica-se as familias 11, 14 e 1 para CC. Aos 24 meses as familias 11, 4 e 15
para CC, 2, 10 e 1 para ICA, 3,14 e 18 para DC e 18, 14 e 13 para ICD. Além dos BLUPS
das familias de progénies de meio irmdos de Caryocar brasiliense foram obtidos, também, os
BLUPS individuais, os quais foram ordenados e ranqueados.

A sobrevivéncia das progénies variou durante o periodo deavalia¢do, diminuindo com
0 passar do tempo. Foram 485 individuos aos seis meses, 188 aos 18 meses, e ao final de 24
meses restaram 136 progénies, nas quais a selecdo foi realizada com base nos BLUPS
individuais. Desta forma, as 30 melhores progénies se encontram na Tabela 4. A selecdo dos
30 melhores individuos para os caracteres em andlise ao final de 24 meses, visando transformar
0 teste de progénies em pomar de sementes por mudas por meio do ranking dos melhores
individuos para o carater escolhido.
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Tabela 3. Ordenacdo dos valores preditos via REML/BLUP avaliados em 19 familias de meio irmdos (FMI) de Caryocar brasiliense, apds

trés épocas de avaliacdo em casa de vegetacdo

6 meses 18 meses 24 meses
FMI CC FMI CR FMI DC FMI DPE FMI CC FMI ICA FMI DC FMI ICD FMI CC FMI ICA FMI DC FMI ICD
11 182 19 068 16 009 8 437 19 068 11 182 16 0,09 14 0,05 11 915 2 384 3 043 18 0,23
16 146 2 031 15 0,08 18 4,19 2 031 16 146 15 0,08 6 0,05 4 780 10 307 14 0,27 14 0,20
15 126 11 025 11 0,08 13 3,96 11 025 15 126 11 0,08 13 0,05 15 533 1 118 18 023 13 0,5
14 107 18 010 4 0,07 6 2098 18 0,10 14 1,07 0,07 3 0,05 418 16 097 9 019 8 0,14
5 075 3 010 3 0,06 1,84 3 010 5 0,75 0,06 18 0,05 301 9 0,69 018 5 0,14
9 040 15 009 5 0,06 12 0,87 15 0,09 9 040 0,06 4 0,03 1,20 060 15 016 3 0,13
2 035 16 0,07 10 0,06 10 0,34 16 007 2 035 10 0,06 10 0,03 13 065 14 0,36 0,12 15 0,13
1 03 5 004 19 002 9 0,28 5 004 1 035 19 0,02 0,03 3 030 5 0,05 0,12 0,11
3 034 4 003 2 001 17 -023 4 003 3 034 2 0,01 0,01 14 031 15 -0,17 13 0,11 0,10
4 028 1 001 14 0,01 11 -062 1 001 4 1028 14 0,01 0,01 1 -068 13 -020 8 0,08 0,09
17 015 14 001 9 000 2 -093 14 001 17 015 9 0,00 12 0,01 17 -090 6 -0,20 12 0,07 12 0,09
10 -0,02 003 1 000 14 -149 -0,03 10 -0,02 1 0,00 11 0,00 -1,15 -051 11 0,06 11 0,09
19 -0,21 -0,08 18 -0,03 1 -155 -008 19 -021 18 -0,03 5 0,00 -1,98 -060 7 000 9 0,08
13 -080 17 -0,13 17 -0,04 15 -2,00 17 -0,13 13 -0,80 17 -0,04 15 0,00 16 -381 7 -0,76 16 -0,05 10 -0,14
7 080 7 -0,13 7 -007 -2,02 7 013 7 -080 7 -0,07 2 -0,03 10 -395 17 -1,07 10 -0,08 17 -0,15
18 -090 10 -0,17 13 -0,07 -2,22 10 -0,17 18 -0,90 13 -0,07 16 -0,04 18 4,19 18 -129 17 -021 16 -0,16
8 -164 13 -022 8 -0,09 19 -2,38 13 022 8 -1,64 -0,09 17 -0,04 9 440 19 -139 2 -026 19 -0,19
12 -189 6 -037 6 -0,12 16 -2/48 6 -037 12 -1,89 -0,12 19 -0,06 12 -474 11 -182 19 -054 2 -0,22
6 -197 12 -056 12 -013 4 -292 12 056 6 -197 12 -0,13 1 -0,18 19 551 12 -2,74 1 -087 1 -082

CR: Comprimento da raiz (cm); CC: Comprimento do caule (cm); DC: Didmetro do caule (mm); DPE: Dias para a emergéncia; ICA: Incremento em altura (cm); ICD:
Incremento em didmetro (mm). Progénies oriundas de sementessem espinhos:1: UFU_B3; 3: UFU_ES8; 9: UFU_E10; 11: UFU_A17; 14: UFU_B29; 16: UFU_B26;
17: UFU_C6; 19: UFU_D8 Progénies oriundas de sementescom espinhos: 2: UFU_B25; 4: UFU_C16; 5: UFU_D14; 6: UFU_E16; 7: UFU_E18; 8: UFU_AS; 10:
UFU_E9;12: UFU_B6; 13: UFU_C2; 15: UFU_B16; 18: UFU_A2
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Tabela 4. Selecdo das 30 melhores plantas de Caryocar brasiliense com base nos valores

preditos para caracteres de crescimento, aos 24 meses

Ordem Familia Pg CcC Familia Pg DC Familia Pg ICA Familia Pg ICD
1 9 3 102.000 16 7 8458 10 8 55.000 18 7 3.868
2 19 5 98.000 18 7 8418 5 43.000 10 1 3485
3 14 1 98.000 18 2 8.048 2 44,000 3 6 3.655
4 11 5 105.000 10 1 7585 10 5 36.000 18 2 3.698
5 11 8 105.000 3 6 7.955 13 1 28.000 14 1 3494
6 10 7 95.000 14 1 7.604 14 1 28.000 7 3.426
7 2 2 98.000 8 9 7382 18 9 25.000 1 3.018
8 2 98.000 8 1 7197 9 3 25.000 19 7 2992
9 11 6 98.000 5 8 7.197 10 5 27.000 8 3.307
10 11 8 98.000 7 2 7.086 16 3 20.000 1 3.307
11 11 2 98.000 1 2  6.350 9 18.000 2 3.256
12 11 7 98.000 19 7 6512 8 18.000 16 3 2992
13 1 5 89.000 2 4  6.568 10 7 21.000 16 3 2992
14 14 9 89.000 8 8 6.679 4 2 18.000 10 1 2992
15 4 1 95.000 13 7  6.697 16 3 18.000 17 2 2.848
16 10 5 86.000 10 1 6512 16 2 18.000 17 7 2.848
17 3 3 89.000 15 5  6.697 2 9 20.000 15 5 3.077
18 13 2 89.000 16 3 6512 8 6 16.000 19 5 2.763
19 15 2 92.000 16 3 6512 19 5 15.000 10 9 2.805
20 1 9 87.000 12 5 6.568 15 2 16.000 9 2 3.018
21 3 8 87.000 12 2 6.568 1 5 17.000 13 7 3.077
22 2 1 89.000 18 3  6.697 7 1 15.000 8 8 3.069
23 5 8 89.000 6 6 6.568 7 5 15.000 12 5 3.018
24 1 3 85.000 13 4 6512 2 1 18.000 12 2 3.018
25 18 1 82.000 13 3 6512 8 5 14.000 6 6 3.018
26 11 5 92.000 9 2 6.568 13 3 14.000 10 2 2763
27 16 3 82.000 7 6475 1 2 15.000 16 9 2720
28 10 1 81.000 5  6.457 5 8 14.000 10 5 2737
29 5 9 87.000 18 7 6.568 7 2 13.000 10 1 2737
30 4 3 89.000 17 2 6.198 7 9 13.000 18 3  3.077

CC: Comprimento do caule (cm); DC: Diametro do caule (mm); ICA: Incremento em altura (cm); ICD:

Incremento em didmetro (mm). Pg: Progénie, Progénies oriundas de sementes sem espinhos:1: UFU_B3; 3:
UFU_ES8; 9: UFU_E10; 11: UFU_A17; 14: UFU_B29; 16: UFU_B26; 17: UFU_C6; 19: UFU_D8 Progénies
oriundas de sementes com espinhos: 2: UFU_B25; 4: UFU_C16; 5: UFU_D14; 6: UFU_E16; 7: UFU_E18; 8:

UFU_AS; 10: UFU_E9;12: UFU_B6;13: UFU_C2;15: UFU_B16;18: UFU_A2
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Discussdo

O BLUP é um método estatistico que utiliza as informacgdes dos individuos e dos seus
genitores para estimar o valor genético de uma progénie, levando em conta a variancia genética
e experimental. Esse método é ndo viesado, ou seja, ndo ha tendéncia de superestimar ou
subestimar os valores genéticos. O método de maxima verossimilhanga restrita (REML) leva
em conta a estrutura de correlacdo entre as observacdes e € capaz de estimar os parametros do
modelo misto de forma mais precisa (Resende 2007). A utilizacdo de modelos mistos e de
métodos estatisticos adequados como o REML ¢é fundamental para obter estimativas precisas e
confidveis dos valores genéticos das progénies. Essas informacdes sdo essenciais para
programas de melhoramento genético, pois permitem selecionar as plantas superiores com
maior potencial de melhoramento (Resende 2002; Resende 2007; Rosado et al. 2019).

Uma melhor compreensdo do controle genético de caracteristicas econémicas em
matrizes C. brasiliense € vital para um programa de melhoramento desenvolver variedades
produtivas com qualidades aceitaveis para o usuario final (Asfaw et al. 2021). Ao estudar
espécies nativas com potencial econémico e alimenticio a qualidade de fruto € o atributo
desejadodo pontode vista comercial. As estimativas de parametros genéticos em C. brasiliense
sdo incipientes e permitem utilizar tais informacdes para selecionar familias ou individuos que
possuem maiores estimativas para os caracteres desejados.

Estimar os parametros genéticos permitiu obter informacdes sobre o potencial genético
dos individuos de C. brasiliense em estudo. A metodologia REML/BLUP é muito
recomendada, principalmente quando os dadosem estudo sdo oriundos de espécies frutiferas
perenes, nas quais o desequilibrio no niumero de individuos analisad os ¢ mais frequente (Silva
et al. 2017), permitindo a estimacdo dos componentes de variancia de forma mais acurada.
Neste trabalho foi verificado o desbalanceamento dos dados devido a perda das sementes
durante o processo germinativo.

Nesse estudo, a varidncia genética aditiva foi estimada considerando as progénies de C.
brasiliense estruturadas em familias de meio irmdos maternos. A baixa magnitude dos
componentes de variancia pode limitar o potencial de ganho genético por meio da selecdo, uma
vez que a selecdo é baseada na variabilidade genética disponivel. Mesmo que a magnitude dos
componentes de variancia seja baixa (Tabela 2), a selecdo ainda pode ser efetiva para melhorar

0s caracteres desejaveis, embora, em menor grau. Na andlise realizada foi observado que a
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variabilidade observada dentro das progénies foi a menor para todos os caracteres avaliados
(Tabela 2). Isso indica que os maiores ganhos tendem a ser obtidos se for realizada a selegéo
entre as progénies, ou seja, considerando as diferencas genéticas entre as diferentes familias de
meio irmdos de C. brasiliense.

E importante considerar que os caracteres quantitativos sio influenciados por uma
combinagdo complexa de fatores genéticos e ambientais, bem como suas interagdes. Portanto,
a auséncia de diferencas significativas entre os grupos (matrizes que produzem frutos com e
sem espinhos no endocarpo), conforme mostrado pelo teste LTR (Tabela 1) podem sugerir que
os fatores ambientais estdo desempenhando um papel determinante na variabilidade observada.
A variacdo genética deve ser mais bem explorada e quantificada considerando as condicfes
ambientais distintas da distribuicdo geografica da espécie conforme sugerido por Moura et al.
(2013a) ao estudar a variabilidade entre procedéncias (locais) e progénies de pequizeiro em
duas safras consecutivas.

Poucos estudos foram conduzidos a fim de estimar a herdabilidade em populacbes de
C. brasiliense (Moura et al. 2013b). A herdabilidade ¢ um parametro genético que indica o
potencial de selecdo. As maiores estimativas de herdabilidade no sentido restrito mostraram
bom controle genético na expressdo dos caracteres e indicaram uma situacéo favoravel para a
selecdo damaioria dos caracteres avaliados (Schmidt et al. 2019). Neste estudo, as estimativas
de herdabilidade no sentido restrito para os caracteres de crescimento de plantas de C.
brasiliense foram baixas (Tabela 2). Corroborando com os achados deste estudo, Giordani et
al. (2012) avaliou os parametros genéticos para caracteres de crescimento em C. brasiliense no
estadio precoce e encontrou baixos valores de herdabilidade. Segundo estes autores a baixa
magnitude das herdabilidades era esperada devido a baixa variabilidade encontrada entre as
progénies. 1sso sugere um baixo controle genético dos caracteres avaliados, o que significa que
poucos ganhos poderéo ser obtidos se for realizada apenas a selecdo massal, ou seja, a selegéo
com base nos caracteres fenotipicos observados (Manfio et al. 2012). Por outro lado, ao avaliar
caracteres de frutos de pequizeiros com e sem espinhos no endocarpo Gomes et al. (2022)
estimaram valores de herdabilidade de baixa a alta magnitude para caracteres de frutos como,
por exemplo, massa, altura e rendimento de polpa.

As amplitudes dos valores de CVg variaram de baixo a alto (Tabela 2). Tais valores
foram similares aos encontrados por Rocha et al. (2009) que obtiveram 13,3% e a Canuto et al.

(2015) que apresentaram 26,9%, ambos para altura em Dipteryx alata (baru), sendo o primeiro
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estudoem populacéo aos 3 anos e o Ultimo aos 21 meses apos plantio, evidenciando aamplitude
dos coeficientes de variagdo em espécies nativas. Ainda, os valores de CVVg para didametro na
altura do peito estimados por Zaruma et al. (2015) apresentaram variaces de 17,1% a 31,1%
em teste deprogénies e procedéncias de D. alata aos 9 anos e similares a Pagliarini et al. (2016)
que apresentaram 10,9% em D. alata aos 25 anos. Os valores de CVe estimados em progénies
de C. brasiliense foram considerados baixos. Pimentel-Gomes (2009) aponta que valores de
CVe nos caracteres de crescimento sdo considerados altos quando estiverem entre 20% e 30%.
Assim, os valores estimados neste estudo foram bem abaixo aos relatados por Moraes et al.
(2013) em teste de progénies de Jacaranda cuspidifolia (jacaranda) e que apresentou CVe de
25,8 e 31,7% para altura aos 12 e 24 meses. Pode-se inferir que os resultados para estes
parametros obtidos para C. brasiliense foram adequados em comparacdo com outras espécies.

As herdabilidades estimadas neste estudo indicaram que a variacdo genética aditiva é
relativamente baixa para os caracteres avaliados e que a sele¢cdo massal néo seria suficiente para
produzir ganhos significativos no melhoramento da espécie. 1sso ressalta a importancia da
selecdo entre as progénies e da utilizagdo de técnicas de melhoramento como a utilizacdo de
marcadores moleculares para identificar e selecionar individuos com caracteristicas desejaveis
(Aswini et al. 2023; Hasan et al. 2021; Singh et al. 2021).

A magnitude dos valores do coeficiente de variacdo relativo encontrados (Tabela 2)
sugere que o controle genético sobre os caracteres avaliados é relativamente baixo, e que o
ambiente exerce um efeito significativo sobre os resultados do teste (Vencovsky 1987). Os
valores observados para os caracteres podem ser influenciados principalmente pelas condigdes
ambientais em que as plantas foram cultivadas, em vez de serem predominantemente
determinados por fatores genéticos (Boote et al. 2001; Campbell et al. 2019). Esses resultados
ressaltaram a importancia de considerar o efeito do ambiente e a interacdo gendtipo-ambiente
ao interpretar os resultados do estudo e ao planejar estratégias de melhoramento genético para
a espécie.

A acuracia seletiva refere-se a correlagdo entre o valor genotipico verdadeiro do
material genético e aquele estimado ou predito a partir das informacgdes dos experimentos de
campo, sendo tanto maiores quanto menores os desvios absolutos entre esses valores (Costa et
al. 2008). De acordo com a classificacdo de Resende e Duarte (2007), esta estatistica varia de
0 a 1, sendo classificada como muito alta (Ac > 0,90), alta (0,70 < Ac < 0,90), moderada (0,50

< Ac < 0,70) e baixa (Ac < 0,50). A acuracia é uma medida importante na avaliacdo da

103



confiabilidade dos valores genéticos estimados em programas de melhoramento genético. A
avaliacdo da precisdo experimental por meio da acuracia é de grande importancia para o
planejamento e execucdo de programas de melhoramento genético. Neste estudo os valores de
acuracia foram considerados de alto a muito alto, variando de 0,815 a 1,0, garantindo boa

precisdo na selecdo de individuos de C. brasiliense.

Conclusao

A metodologia REML/BLUP mostrou-se adequadaa estimativa dos componentes de
variancia e parametros genéticos, permitindo predizer os valores genéticos e maximizar a
acuracia seletiva. Entre 30 individuos, 14 foram superiores e selecionados para os caracteres
estudados para compor a unidade de recombinacdo para o ciclo seguinte. As progénies 8, 18
e 16 apresentou superioridade para a emergéncia de plantas. E ao final de 24 meses houve
variagdo entre as melhores progénies para os caracteres de interesse. Assim, a estimagdo dos
pardmetros genéticos em familias de C. brasiliense é fundamental para a sele¢do dos melhores

individuos visando a obtencdo de gendtipos com caracteristicas superiores.
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Resumo

O conhecimento da diversidade genética é fundamental para estabelecer estratégias de pré-
melhoramento e utilizacdo de germoplasma em programas de melhoramento e conservacao da
espécie, especialmente para pequizeiros produtores de frutos sem espinhos no endocarpo,
cujas informagdes sdo limitadas. O objetivo deste trabalho foi estimar a dissimilaridade
genética entre familias de meio irmdos maternos de pequizeiros a partir de caracteres de
crescimento de progénies aos 6, 18 e 24 meses, obtidas a partir de matrizes de polinizagdo
aberta que produzem frutos com e sem espinhos no endocarpo, cultivadas no Banco Ativo de
Germoplasma de Pequizeiro, da Universidade Federal de Uberlandia. Em casa de vegetagéo,
localizada no Campus Umuarama, da Universidade Federal de Uberlandia, avaliaram-se 19
progénies de meio irmaos maternos, em esquema hierarquico, em delineamento de blocos
completos casualizados, com 8 repeticGes. O desenvolvimento das progénies foi analisado aos
6, 18 e 24 meses ap0Os a semeadura, quanto aos caracteres: niumero de dias para a emergéncia,
altura da planta, comprimento do caule, incremento em altura e o incremento em diametro. Os
dados foram submetidos as andlises genético-estatisticas uni e multivariadas para
determinacdo da diversidade genética; e, estimou-se as correlacdes fenotipicas e genotipicas
entre os caracteres. A distancia euclidiana média oscilou de 0,04 a 1,74, 0,05 a 1,95 e 0,07 a
1,67 respectivamente para as analises aos 6, 18 e 24 meses. As distancias genéticas permitiram
a separacao das progénies em distintos grupos, cujos métodos de agrupamentos (Tocher e
UPGMA) foram similares, 0s quais corroboraram com padréo de dispersdo dos genétipos pelo
método de componentes principais. O carater didmetro do caule e altura planta apresentou
correlagdo positiva, significativa e superior 0,8 para todas as fases de avaliacbes nos dois
grupos de gendtipos de pequizeiro. Constatou-se ampla diversidade genética entre as familias
de meio irmdos maternos, cujos resultados poderéo ser utilizados para a selecdo de progénies
em futuros trabalhos de melhoramento genético e para estabelecer estratégias de conservacao
da espécie.

Palavras-chave: Caryocar, Variabilidade genética, Andlise multivariada, Cerrado
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Introducéo

A intensa exploracdo dos recursos genéticos tem causado alteracbes nas paisagens
naturais em todo o mundo, levando a fragmentacdo e a perda acentuada da diversidade
geneética de diversas populacdes de espécies vegetais. A conservacdo dos biomas € uma
necessidade para a manutencdo dos recursos genéticos (Morais et al., 2023), pois abrigam
uma grande diversidade de espécies, muitas das quais sdo adaptadasa condicdes especificas
desse ambiente. Essas espécies, por sua vez, carregam consigo informacdes genéticas que as
tornam capazes de sobreviver e se reproduzir nas condicfes Unicas de seus habitats. O Brasil
possui seis grandes biomas com rica biodiversidade de espécies, dentre 0s quais, destaca-se 0
Cerrado, caracterizado especialmente pelo bioma savana, por floresta estacional e campo
(Colli et al., 2020).

O bioma Cerrado é um dos hotspots mundiais de biodiversidade para a conservagao,
apresenta extrema abundancia de espécies endémicas e esta sujeito a uma intensa perda de
habitat (Peyre, 2021). Entre as frutiferas nativas do Cerrado ameagadas pelos efeitos da acéo
antropica estd o pequizeiro (Caryocaraceae: Caryocar brasiliense Cambess.), que é uma
importante espécie no contexto socioeconémico e ambiental. Seus frutos sdo variados quanto
ao tamanho e cor, aléem da presenca ou auséncia de espinhos (aculeos) no endocarpo (Kerr et
al., 2007).

Uma alternativa para a preservacdo dos pequizeiros € estimular plantios comerciais,
para viabilizar a reducéo da coleta extrativista que leva a perda das melhores sementes. Além
disso, é fundamental a conscientizacdo sobre a preservacdo dos recursos genéticos em bancos
degermoplasma, viabilizando a manutencao de diferentes gendtipos que podemser Uteis tanto
para formar novas mudas quanto para a realizacdo de melhoramento genético.

Os acessos em bancos de germoplasmas precisam ser avaliados e caracterizados para
permitir o uso eficiente dos recursos genéticos. Nesse contexto, caracterizar a diversidade
genética de pequizeiros é essencial, deforma a obter a melhor gest&o dosrecursos e elaboracéo
de estratégias eficientes de programas de melhoramento genético. A manutencgdo de gendtipos
divergentes é Util para orientar pesquisadores quanto a potencialidade de seu uso para o
melhoramento e conservacao.

Em plantas perenes, especialmente em fases preliminares de melhoramento, como o

pequizeiro, a estimativa de diversidade genética desempenha papel fundamental, pois permite
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a identificacdo de genotipos mais divergentes e os mais similares, sendo uma ferramenta util
para orientacdo de programas de melhoramento (Adu et al., 2019; Agre et al., 2019). Além
disso, fornece subsidios para prever os ganhos genéticos e o potencial sucesso do programa
de melhoramento. A variabilidade existente entre os individuos de pequizeiros possibilita
avaliar o material genético e obter informacdes sobre as respostas genéticas e fenotipicas
expressadas nas progénies.

Para atingir uma selecdo adequada é essencial avaliar a magnitude das variacdes
genéticas em relacdo as oscilagdes causadas pelo ambiente. Essa analise permitira estimar
corretamente o potencial da populacdo em termos de selecdo (Hohenlohe et al., 2021). Os
caracteres fenotipicos da populacédo e os resultados de cruzamentos sdo objetos de estudo em
programas de melhoramento visando selecionar gendétipos superiores.

Para estimular plantios comerciais de pequizeiros diversas barreiras precisam ser
superadas, como conhecimento sobre manejo de culturas, propagacdo de plantas,
disponibilidade de materiais genéticos de qualidade e o desenvolvimento de cultivares que se
adaptemas distintasregides para o cultivo do pequizeiro. Para alcancar gendtipos de qualidade
é fundamental aliar diversidade genética com potencial produtivo e caracteristicas
agronémicas favoraveis que sejam deinteresse domercado consumidor (Baldoni et al., 2020).

No caso especifico do pequizeiro, os caracteres de maior relevancia estéo relacionados
a producédo de frutos que oferecam alto rendimento de polpa, utilizada para diversos fins
(Gomes et al., 2022). No entanto sua mensuracdo € um desafio pelo longo periodo juvenil das
plantas até o inicio dafase de frutificacdo. Uma alternativa é a selecdo de matrizes a partir da
avaliacdo de caracteres fenotipicos de crescimento.

Diante do exposto, 0 objetivo deste trabalho foi estimar a dissimilaridade genética
entre familias de meio irmdos maternos pequizeiros a partir de caracteres de crescimento em
progénies aos 6, 18 e 24 meses, obtidas a partir de matrizes de polinizagcdo aberta que
produzem frutos com e sem espinhos no endocarpo, cultivadas no Banco Ativo de

Germoplasma de Pequizeiro, da Universidade Federal de Uberlandia.
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Material e Métodos

Na Fazenda Experimental Agua Limpa da Universidade Federal de Uberlandia (UFU),
localizado nas coordenadas 19°05°.59,5°’Se 48°21°16,6°”W ocorre preservacdo em campo
de acessos pequizeiros produtores de frutos com e sem espinhos no endocarpo. Destes,
selecionaram-se 19 matrizes com maior producéo de frutos na safra 2020/2021, cujos frutos
foram coletados sob a copa, ap6s sua queda natural. Os frutos foram acondicionados em sacos
plasticos e transportados para o Laboratorio de Cultura de Tecidos, do Instituto de
Biotecnologia, no campus Umuarama da UFU, onde foram limpos superficialmente com agua
corrente.

Para a obtencédo das sementes (améndoa com endocarpo), os frutos foram abertos para
aremocdo dos pirénios, e estes tiveram a polpa removida. O endocarpo, contendo a semente,
foi armazenado por 15 dias a sombra para reducdo daumidade. Apoés este periodo, as sementes
permaneceram imersas em solugdo contendo 500 mg.L* de &cido giberélico por 48h.

Em condicGes de casa de vegetacdo, apds o tratamento com &cido giberélico, instalou-
se um experimento com 19 familias de meio irmaos maternos (sendo 10 genitores que produz
frutos som espinho e 9 genitores que produz frutos sem espinhos), adotando-se delineamento
de blocos ao acaso com 8 repeticGes. Cada unidade experimental foi constituida por um
conjunto de 9 copos pléasticos de 200 mL, os quais foram previamente furadose preenchidos
com areia, onde foi semeada uma semente.

As avaliagdes iniciaram-se a partir da emergéncia da primeira plantula, sendo anotado
a data daemergéncia, cuja avaliacdo ocorreu diariamente por um periodo de 6 meses, apos a
instalacdo do experimento. A anotacdo da data de emergéncia foi cessada quando, em um
periodo de 14 dias de observacdo, ndo foi verificado nenhuma emergéncia. Apos o fim da
emergéncia contabilizaram-se a porcentagem de germinacdo por familias, e as plantulas foram
transferidas para sacos plasticos com capacidade de 2 L previamente preenchido com substrato
vegetal comercial (composi¢do: adubo organico, cama de aves, carvdo vegetal, casca de arroz
carbonizada, casca de Pinus, extrato de pirolenhoso e vermiculita), mantendo-se 0 mesmo
delineamento experimental. Anterior a transferéncia das plantulas para substrato,
determinaram-se o0 comprimento da raiz principal, com auxilio de uma régua milimétrica.

Ao longo do desenvolvimento vegetativo, as progénies foram avaliadas aos 6, 18 e 24

meses apos a implantacdo do experimento quanto aos seguintes caracteres: altura da planta
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(cm), mensurada com régua milimétrica, a partir da superficie do substrato ate o apice do
meristema apical; diametro do caule (mm), que foi determinado com paquimetro digital, na
posicdo do caule localizada a 2 cm acima do substrato; determinou-se também o incremento
em altura pela diferenca do comprimento do caule mensurado aos 18 e aos 24 meses.
Durante o periodo de realizacdo do experimento, constatou-se morte de plantas de
pequizeiro, por isso, determinaram-se a taxa de sobrevivéncia aos 18 e 24 meses, tendo como

referéncia a germinacdo e emergéncia obtida aos 6 meses.
Analises genético-estatisticas

Para analisar a porcentagem de germinacao e a taxa de sobrevivéncia de familias meio
irmaos maternos de C. brasiliense originarias de genitores produtores de frutos com e sem
espinhos no endocarpo, realizaram-se a analise de variancia e teste de agrupamento de médias
ao nivel 5% de significancia. A partir doscaracteres de crescimento mensurados nas progénies
aos 6, 18 e 24 meses foi realizada a analise de variancia hierarquica, com a finalidade de
analisar a existéncia de variancia genética entre e dentro de grupos, cujo modelo esta descrito

a sequir:
Y =0+ A; +G/A; + B+ Ejj

em que Y, é a media observada na progénie j no grupo i no bloco k; p € o efeito da média
geral; A, € o efeito aleatorio dos grupos (sem e com espinho) i; B, € o efeito aleatdrio do bloco
K; G/Ai]é o efeito aleatdrio da j-ésima familia de meio irmdos dentro do i-ésimo grupo e E;jx
é o efeito aleatdrio do erro associado a parcela do bloco k que recebeu o genétipo j do grupo
i.

Foram estimados 0s componentes de variancia associados aos efeitos do modelo e as
estimativas das propor¢des da variacdo fenotipica total que se deve a diferenca entre grupos,
diferenca entre progénies dentro de cada grupo, diferenca entre progénies dentro de matrizes
e dentro de grupos. Também foram estimados os coeficientes de correlacdo fenotipica e
genotipica entre os caracteres avaliados. A significancia estatistica do coeficiente de
correlagdo fenotipica foi testada pelo Teste t, ao nivel de 1% e 5% de probabilidade. A

significancia das correlacbes genotipicas foi avaliada pelo bootsptap com 5.000 simulagdes.

116



Para analisar o padrdo de diversidade genética entre a progénies de meio irmaos
gerados realizaram-se analise multivariadas. Inicialmente, foi determinada a matriz de
distancia euclidiana média padronizada (D) entre as familias de meio irmédos. Em seguida, a
matriz de distancia foi utilizada como medida de dissimilaridade para a analise de
agrupamento das familias pelo método otimizacdo de Tocher (Rao, 1952) e pelo método
hierarquico UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic Avarages) (Johnson
& Wichern, 2007). Para a estimativa do ajuste entre a matriz de distancia e o dendrograma
gerado foi calculado o coeficiente de correlacdo cofenético (Sokal & Rohlf, 1962).

Com a finalidade de analisar o padrdo de variabilidade entre as progénies
desenvolvidas, realizou-se a analise de componentes principais, a partir das médias de cada
familia (Cruz et al., 2012). Os dois primeiros componentes principais foram utilizados para a
projecdo bidimensional em plano cartesiano. Foi realizado o estudo da importancia relativa
dos caracteres na predi¢do da divergéncia genética com base no método proposto por Singh
(1981).

As analises uni e multivariadas foram realizadas utilizando-se o aplicativo genético-
estatistico Genes (Cruz, 2016) e o programa R (R Core Team 2016).

Resultados

Apesar de ser considerada uma espécie de dificil propagacdo seminal, foi possivel
obter 42% de germinacdo de sementes no grupo com espinhos e 28% no grupo sem espinhos
(Tabela 1). As taxas de sobrevivéncia das progénies aos 18 meses e 24 meses foram,
respectivamente, de 43,11% e 34,26% para o grupo com espinhos e de 46,49% e 35,68%,
respectivamente, para ao grupo sem espinhos. Constatou-se existéncia de variancia genética
para germinacdo e taxa de sobrevivéncia de plantas aos 18 e 24 meses dentro de cada grupo
analisado. Nas familias de meio irmdos do grupo com espinhos, a germinagdo oscilou de 19%
a 67% respectivamente para (UFU_B25 a UFU_B16), formando 9 grupos; quanto ao grupo
sem espinhos a germinacdo variou de 7% a 60% respectivamente para as familias UFU_B29

a UFU_E10, distribuindo os genotipos em 8 grupos.
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Tabela 1. Porcentagem de germinacao e sobrevivéncias de progénies de meio irmdos maternos

de Caryocar brasiliense (pequizeiro) produtores de frutos sem e com espinhos no endocarpo

Com espinhos Sem espinhos

FMIm G %) S (%) as S (%) (24) FMIm G (%) S (%) s S (%) 24)
UFU_A2 46d 36,36f 18,18h UFU_D8 109 100,00a 71,43b
UFU_B16 60b 34,88¢g 27,91f UFU_C6 14e 70,00b 80,00a
UFU_C2 67a 27,08i 14,58i UFU_B26 57b 26,83h 17,07e
UFU_B6 29¢g 52,38¢ 47,62¢ UFU_B29 7h 60,00d 00,00h
UFU_E9 33f 50,00d 54,17b UFU_A17 11f 62,50c 50,00c
UFU_A8 22h 62,50b 43,75d UFU_E10 60a 32,569 23,26d
UFU_E18 35e 44,00e 40,00e UFU_E16 44c 34,38f 15,639
UFU_D14 56¢ 20,00j 5,00j UFU_E8 25d 44 44¢e 16,67f
UFU_C16 56¢ 32,50h 20,009 UFU_B3 24d 41,18e 47,06c
UFU_B25 19i 71,43a 71,43a

Média 42A 43,11B 34,26B Média 28B 46,49A 35,68B

FMIm: Familias de meio irm&os maternos; G (%) porcentagem de germinacdo; S (%) (s): porcentagem de
sobrevivéncia aos 18 meses; S (%) (24): porcentagem de sobrevivéncia aos 24 meses. Médias com letras
maiulsculas na horizontal indicam teste para comparagdo entre grupos de pequizeiros (sem e com espinho);

médias seguidas pelasmesmas letras minUsculas na vertical indicam que asprogénies de pequizeiro ndo diferem
entre si pelo teste de Scott-Knott a 5% de significancia.

Pode-se notar que a porcentagem de emergéncia de plantas para 0s grupos com
espinhos foi superior ao grupo sem espinhos, no entanto a sobrevivéncia das progénies aos 18
e 24 meses foram superiores no grupo oriundos de sementes sem espinhos no endocarpo. Ao
final de 24 meses a progénie UFU_B29 ndo sobreviveu (Tabela 1).

Pela analise de variancia hierarquica constatou-se existéncia de diferenca significativa
entre grupos (sem e com espinhos) para as variaveis analisadas nos primeiros seis meses,

exceto para 0 nimero de dias para a emergéncia (Tabela 2).
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Tabela 2. Resumo da analise de variancia com classificacdo hierarquica para dados fenotipicos

juvenis mensurados em progénies de Caryocar brasiliense (pequizeiro) aos 6, 18 e 24 meses.

6 meses
QM
Fonte de variacdo GL CR AP DC DPE
Blocos 7 4,42 9,09 1,35 240,24
Genotipos 18 29,30™" 117,49 12,63* 326,20™
Grupos 1 46,85* 191,93* 21,91* 518,00ns
Genétipo/Grupo 17 28,27** 113,11** 12,09** 314,92**
Genotipo/Grupo 1 8 50,94** 189,48** 24,38** 385,52**
Genotipo/Grupo 2 9 8,12ns 45,23ns 1,16ns 252,16ns
Residuo 126 9,16 39,42 3,61 138,81
18 meses
QM
Fonte de variagdo GL AP 1A DC ID
Blocos 7 97,64 67,34 4,29 2,81
Genotipos 18 989,59** 458,97ns 3594** 22,04**
Grupos 1 1570,78* 572,69ns 117,01** 72,94**
Genétipo/Grupo 17 955,40** 452,28ns 31.17** 19,04**
Genotipo/Grupo 1 8 1722,36** 694,46* 62,26** 38,78**
Genotipo/Grupo 2 9 273,65ns 237,04ns 3,53ns 1,50ns
Residuo 126 400,99 337,38 791 512
24 meses
QM
Fonte de variagdo GL AP 1A DC ID
Blocos 7 812,18 74,61 22,76 14,29
Genotipos 17 3303,50** 249,30** 110,95** 66,94**
Grupos 1 175,53ns 984,67** 204,95** 98,14**
Genétipo/Grupo 16 3497,94** 203,34* 112,73** 64,99**
Genotipo/Grupo 1 7 5186,96** 115,32ns 99,21** 70,34**
Genotipo/Grupo 2 9 2184,25* 271,81** 99,21** 60,82**
Residuo 119 893,95 95,83 22,50 13,79

QM: Quadrado média, GL: Graus de liberdade, AP: Altura da planta, IA: Incremento em altura, DC: Didmetro
do caule, ID: Incremento em didmetro. ** e *: Significativo a 1 e 5% de probabilidade. Grupo 1: sem espinhos

Notou-se superioridade para as variaveis CR, AP e DC para o grupo com espinhos
(Tabela 3). Quanto ao comprimento de raiz, altura da planta e didmetro do caule, dentro do
grupo com espinhos, as familias foram similares, constituindo apenas 1 grupo. Por outro lado,
para 0 grupo sem espinhos constatou-se a constituicdo de 2 grupos, cujas médias variaram de
3,08 a 8,15 cm para comprimento de raiz; 6,14 a 20,50 cm para altura da planta e 0,91 a 4,25

mm para o diametro do caule.
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Tabela 3. Valores medios dos caracteres de crescimento de plantas de Caryocar brasiliense

(pequizeiro) em familias de meio irmdos maternos aos 6, 18 e 24 meses

6 meses de idade

Com espinhos

Sem espinhos

FMIm CR AP DC DPE FMIm CR AP DC DPE
UFU_A2 5,81a 13,0a 2,02a 48,37a UFU_D8 6,50a 15,92a  2,47a 33,88a
UFU_B16 8,06a 19,68a 3,05a 40,12a UFU_C6 7,444 1488a  2,3la 43,12a
UFU_C2 5,78a 12,77a 1,98a 46,87a UFU_B26 8,15a 20,50a  2,69a 43,75a
UFU_B6 7,444 15,79a 2,45a 50,0a UFU_B29 7,1a 1525a  2,54a 41,62a
UFU_E9 6,51a 17,00a 2,64a 42,25b UFU_A17 7,13a 15,79a  4,25a 39,75a
UFU_A8 7,25a 18,68a 2,90a 38,25b UFU_E10 3,08b 6,14b 0,91b 32,12a
UFU_E18 7,32a 18,62a 2,89a 39,25b UFU_E16 4,45a 14,6a 2,26a 39,25a
UFU_D14 7,22a 18,50a 2,87a 46,0a UFU_E8 6,93a 1344a  2,08a 53,25a
UFU_C16 8,12a 15,77a 2,76a 53,87a UFU_B3 6,94a 19,99a  2,78a 42 5a
UFU_B25 8,95a 17,13a  2,93a 37,25b

Média 7,25A 16,69A 2,65A 4422A Média 6,41B 15,17B 2,48B 41,03A

18 meses de idade
Com espinhos Sem espinhos

FMIm AP 1A DC ID FMIm AP 1A DC ID

UFU_A2 47 ,55a 3455a 2,87a 0,72a UFU_D8 59,06a 52,5a 2,16b 0,54b
UFU_B16 60,62a 39,25a 3,06a 0,76a UFU_C6 54,75a  37,87a  2,87a 0,72a
UFU_C2 51,37a 36,62a 2,23a 0,8la UFU_B26 58,62a 37,12a  3,38a 0,84a
UFU_B6 55,06a 38,25a 3,44a 0,86a UFU_B29 5431a 34,88a 3,28a 0,82a
UFU_E9 50,94a 35,62a 3,38a 0,84a UFU_A17 52,12a 3562a 3,17a 0,79a
UFU_A8 56,68a 40,62a 3,15a 0,79a UFU_E10 36,5a 35,0a 2,51b 0,63b
UFU_E18 44,43a 26,37b 3,06a 0,76a UFU_E16 52,32a 35,5a 3,31a 0,83a
UFU_D14  43,12a 25,75b  2,79a 0,70a UFU_E8 56,0a 38,87a  3,37a 0,84a
UFU_C16  49,25a 35,00a 3,45a 0,89a UFU_B3 57,5a 40,0a 3,14a 0,78a
UFU_B25 39,71a 28,00b 2,01b 047b

Média 49,87B  34,00A 294B 0,76A Média  53,46A 38,60A 3,02A 0,75B

24 meses de idade
Com espinhos Sem espinhos

FMIm AP 1A DC ID FMIm AP 1A DC ID

UFU_A2 56,87a 15,87a 3,96b 1,68b UFU_D8 47,5b 7,75a 1,92b 0,67b
UFU B16 72,25a 13,12a 5,85a 2,69a UFU_C6 76,52 7,62a 6,33a 2,70a
UFU_C2 63,75a 9,25a 5,25a 2/4la UFU_B26  78,25a 8,0a 5,04a 2,33a
UFU_B6 67,25a 9,62a 5,88a 2,69a UFU_B29 C) C) C) C)

UFU_E9 64,62a 1487a 5,84a 2,65a UFU_A17 34,0b 5,75a 2,83b 1,30b
UFU_A8 54,37a 462b 511a 2,35a UFU_E10 9357a 5,25a 5,28a 2,54a
UFU_E18 71,12a 10,25a 5,8la 2,71a UFU_E16  43,12a 5,87a 3,65a 1,72a
UFU_D14 22,0b 2,12b  159b 0,73c UFU_E8 28,12b 1,75b 1,82b 0,82b
UFU_C16 62,88a 12,75a 5,75a 2,35a UFU_B3 67,75a 6,5a 4,11a 2,17a
UFU_B25 65,37a 9,5a 6,38a 2,93a

Média 64.28A 11.09A 5.14A 2.32A Média  58.6B 6.06B 3.87B 1.78B

FMIm: Familia de meio irmaos maternos; CR: comprimento daraiz, AP: altura da planta, DC: didmetro do cauk;
DPE: dias para a emergéncia; IA: incremento em altura; ID: incremento em diametro. Valores seguidos pela

mesma letra na mesma coluna néo apresentam diferencga significativa entre si pelo teste de Scott-Knott a 5% de
probabilidade. ®: Perda da informagdo da familia pela néo sobrevivéncia.
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Pares de genotipos (%)

Para as varidveis analisadas aos 18 meses, verificou-se existéncia de diferenca
significativa para altura da planta, didametro do caule e incremento em didmetro (Tabela 2)
cujas estimativas méedias foram superiores para 0 grupo com espinhos, exceto para incremento
em diametro (Tabela 3). Em ambos os grupos (com e sem espinhos) as familias foram
semelhantes, ao passo que, para as variaveis didmetro do caule e incremento em diametro as
familias distribuiram-se em dois grupos (Tabela 3).

Ao0s 24 meses, constatou-se distin¢do entre grupos para todas as variaveis, exceto para
altura de planta, cujas médias foram superiores para o grupo com espinhos (Tabela 3). Notou-
se que foi possivel distinguir familias de pequizeiro com e sem espinhos no endocarpo para as
3 variaveis, distribuindo os gen6tipos em dois grupos (Tabela 3).

Com intuito de avaliar o padrdo de dissimilaridade entre as familias de meio irmaos
obteve-se um grafico a partir da matriz de distancia Euclidiana média padronizada para 0s 3
periodos de avaliagdo (Figura 1), cujas estimativas foram de 0,04 a 1,74 aos 6 meses; 0,05 a
1,95 para 0s 18 meses; e de 0,07 a 1,67.
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Figura 1. Porcentagem de pares de gendtipos em relacdo a classe de valores das distancias
euclidiana das 19 familias de Caryocar brasiliense (pequizeiro) com e sem espinhos no

endocarpo, a partir de caracteres mesurados em progénies de meio irmaos

Embora tenha ocorrido uma ampla magnitude da dissimilaridade genética, houve

predominio de pares de gendtipos nos valores de distancias oscilando entre 0,34 e 0,44 aos 6
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meses, 0 que representou 18,71% dos pares estimados, de 0,15 a 0,25 aos 18 meses,
representando 21,05% das estimativas, e de 0,27 a 0,37 aos 24 meses 0 que representou
27,54% dos pares estimados. Adicionalmente, notou-se maior proporcéo de pares de genétipos
ao longo de todas as classes para as analises realizadas aos 24 meses (Figura 1).

Visando extrair outras informacdes relevantes da dissimilaridade genética, compilou-
se as menores e maiores distancias Euclidiana entre os pares de familias de meio irméos
(Tabela 4). A menor distancia foi entre as familias UFU_A8 e UFU_E18 (0,04) e entre
UFU_C16e UFU_D14 (0,04). A maior distancia foi observada entre as familias UFU_E10e
UFU_A2(1,86) e UFU_E10e UFU_B6 (1,86), sendo estes pares formados entre familias de

meio irmaos oriundos de matrizes que produzem frutos sem espinhos no endocarpo.

Tabela 4. Menores e maiores distancias euclidiana das 19 familias de meio irmdos maternos de

Caryocar brasiliense (pequizeiro) com e sem espinhos no endocarpo

Menor Maior

Familia 6 meses 18 meses 24 meses 6 meses 18 meses 24 meses
UFU_D8 0,06 (7) 0,27 (7) 0,16 (18) 0,27 (6) 1,06(6) 1,39 (19)
UFU_C6 0,13 (4) 0,22 (5) 0,22 (19) 0,19 (6) 1,6 (6) 1,57 (17)
UFU_B26 0,4 (16) 0,18 (5) 0,23 (12) 1,74 (6 e7) 1,49 (6) 1,37 (17)
UFU_B29 0,1(5) 0,09 (50 ® 1,18 (6) 1,71 (6) ®

UFU_A17 0,19 (14) 0,08 (7) 0,31 (7) 1,16 (6) 1,65 (6) 1,22 (6)
UFU_E10 101(12e7) 1,11 (19) 0,49 (16) 153(11) 1,86(10e13) 1,51 (17)
UFU_E16 0,25 (14) 0,06 (14) 0,37 (9) 0,75 (18) 1,14 (9) 0,92 (14)
UFU_E8 0,27 (13) 0,05 (13) 0,11 (17) 0,84 (11) 1,28 (9) 1,58 (14)
UFU_B3 0,17 (16) 0,56 (19) 0,32 (15) 1,58 (18) 1,3 (10) 1,1 (17)
UFU_A2 0,07 (12) 0,07 (13) 0,53 (18) 0,85 (19) 0,68 (19) 1,27 (17)
UFU_B16 0,16 (16) 0,12 (15) 0,16 (14) 0,79 (12) 0,68 (19) 1,62 (17)
UFU_C2 0,41 (13) 0,11 (14) 0,19 (13) 0,83 (19) 0,63 (19) 0,43 (14)
UFU_B6 0,24 (18) 0,15 (14) 0,07 (16) 0,67 (19) 0,8(19) 15@17)
UFU_E9 0,24 (16 e 17) 0,09 (18) 0,2 (18) 0,61 (18) 0,71 (19) 1,64 (17)
UFU_AS8 0,04 (16) 0,37 (18) 0,51 (16) 0,76 (18) 0,75 (17) 1,13 (17)
UFU_E18 0,31 (17e19) 0,18 (17) 0,18 (19) 0,71 (18) 0,52 (19) 1,53 (17)
UFU_D14 0,44 (18) 0,39 (19) 1,47 (18) 0,51 (18) 0,62 (18) 1,61 (19)
UFU_C16 0,04 (17) 0,09 (14) 0,16 (1) 1,62 (6) 1,76 (60) 1,47 (17)
UFU_B25 0,27 (11) 0,39 (17) 0,18 (16) 1,47 (6) 1,11 (6) 1,61 (17)

Genotipos sem espinhos: 1 - UFU_D8, 2 - UFU_C6, 3 - UFU_B26, 4 - UFU_B29, 5 -UFU_A17, 6 - UFU_E10,
7-UFU_E16, 8- UFU_E8, 9-UFU_B3; Genotiposcom espinhos: 10 - UFU_A2, 11 - UFU_B16, 12 - UFU_C2,
13- UFU_BS6, 14- UFU_E9, 15 - UFU_A8, 16- UFU_E18, 17 - UFU_D14, 18 - UFU_C16, 9 - UFU_B25. ©:
perda de informacéo da progénie

Visando analisar o padrao de agrupamento das familias de meio irmdos maternos de C.
brasiliense, adotou-se o método UPGMA. A correlacdo cofenética foi de 0,91 aos 6 e 18 meses,

e 0,85 aos 24 meses, significativa pelo teste t (p< 0,01) indicando adequada representagao
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grafica dasdistancias. Os descritores quantitativos permitiram a formacgédo dodendrogramacom
dois grupos aos seis meses, quatro grupos aos 18 e 24 meses, considerando o ponto de corte
pelo critério de Mojena (1977) (Figura 2). As progénies UFU-E10, UFU_D8 e UFU_A2 foram
agrupadas separadamente, respectivamente, aos seis meses, 18 e 24 meses.
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Figura 2. Dendrograma das 19 familias de meio irmdos maternos pequizeiro pelo método de

ligacdo média entre grupo obtidoa partir dadistancia euclidiana média padronizada. A: aos seis

meses, B: aos 18 meses, C: aos 24 meses. Linha tracejada delimita os diferentes grupos
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O agrupamento de otimizagdo de Tocher permitiu a divisdo das matrizes em dois,
quatro e cinco grupos, aos 6, 18 e 24 meses, respectivamente (Tabela 5). Notou-se que o grupo
| reuniu 0 maior nimero de matrizes, incluindo pequizeiros produtores de frutos com e sem
espinhos, nos trés periodos de avaliagdo. Aos seis meses o0 grupo 11 é formado exclusivamente
pela matriz UFU_E10 (também no grupo VI aos 24 meses). Aos 18 meses o grupo Il foi
constituido pelas matrizes UFU_D14 e UFU_B25, o grupo |1l pelas matrizes UFU_E10 e
UFU_B3,0 grupo 1V pela matriz UFU_D8 (produtora de frutos sem espinhos). Aos 24 meses,
o grupo Il foi formado por UFU_E8 UFU_D14 UFU_A17 UFU_D8, e o grupo Il e IV
constituem individualmente as matrizes UFU_E16e UFU_A2, respectivamente. Sendo que as
avaliacBes aos 24 meses permitiram maior separacao entre as matrizes, com a formacéo de

cinco grupos.

Tabela 5. Agrupamento de Tocher obtido a partir da distancia euclidiana em 19 familias de
Caryocar brasiliense (pequizeiro) com e sem espinhos no endocarpo, a partir de caracteres

mesurados em progénies de meio irmé&os

Grupos 6 meses
I UFU_A8 UFU_E18 UFU_B16 UFU_B3 UFU_E9 UFU_A17 UFU_B29 UFU_C6
UFU_D14 UFU_E16 UFU_D8 UFU_B25 UFU_B6 UFU_B26 UFU_C2 UFU_A2
UFU_C16 UFU_ES8
I UFU_E10

18 meses
I UFU_E8 UFU_A2 UFU_B6 UFU_E16 UFU_E9 UFU_C2 UFU_B29 UFU_A17
UFU_C16 UFU_A8 UFU_B16 UFU_C6 UFU_B26 UFU_E18
I UFU_D14 UFU_B25
1l UFU_E10 UFU B3
v UFU_D8

24 meses
[ UFU_B6 UFU_E18 UFU_B25 UFU_C6 UFU_C2 UFU_B16 UFU_C16 UFU_B26
UFU_E9 UFU_B3 UFU_A8
I UFU_E8 UFU_D14 UFU_A17 UFU_D8

1 UFU_E16
vV UFU_A2
v UFU_E10
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Visando analisar o padréo de agrupamento dos gendtipos por técnica multivariada,
mas que utiliza um critério distinto para identificagdo de grupos, realizou-se a analise de
componentes principais, a qual permitiu a dispersao dos genotipos em um plano bidimensional
(Figura 2). Os dois primeiros componentes principais explicaram mais de 90% da
variabilidade dos dados, nos trés periodos de avaliacdo. Para interpretar esta analise,
consideram-se 0s genotipos similares 0s que estdo proximos e os dissimilares 0s que estdo
mais distantes. A dispersdo grafica no espaco bidimensional revelou a formacao de dois grupos
de familias de meio irmdos aos seis (Figura 3a), cinco grupos aos 18 meses (Figura 3b), e 4

grupos aos 24 meses (Figura 3c).

Dim 1(60.01%)
Dim 1 (86.32%)

< o ¢ S)

(%9v2) 2 wiq (%6vZ1) 2 wia (%1651) Z wig

Figura 3. Dispersdo grafica das familias de meio irmdos maternos de Caryocar brasiliense
(pequizeiro) com e sem espinhos no endocarpo. A: aos seis meses; B:aos 18 meses; C: aos 24
meses. Genotipos sem espinhos: 1 - UFU_D8,2 - UFU_C6, 3 - UFU_B26,4 - UFU_B29,5 -
UFU_A17,6-UFU_E10,7-UFU_E16,8-UFU_E8,9- UFU_B3; Gendtipos com espinhos:
10 - UFU_AZ2,11-UFU_B16,12- UFU_C2,13- UFU_B6, 14 - UFU_E9, 15 - UFU_AS, 16
-UFU_E18,17 - UFU_D14, 18 - UFU_C16, 9 - UFU_B25

Pela metodologia de Singh (1981), identificou-se que o carater dias para a emergéncia
(DPE), diametro do caule (DC) e incremento em diametro (IC) aos 18 e 24 meses apresentaram

maior importancia relativa (Figura 4).
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Figura 4. Contribuicdo relativa dos caracteres de crescimento para divergéncia genética de

acordo com o critério de Singh (1981), mensurados aos 6 meses (A) e aos 18 e 24 meses (B)

Os coeficientes de correlagdes fenotipicas e genotipicas obtidos neste trabalho

revelaram que existem diferencas tanto na magnitude quanto no sentido das correlacBes entre

os caracteres estudados nas familias de meio irmdos (Tabela 6).

Tabela 6. Correlagdes genotipicas (acima da diagonal) e fenotipicas (abaixo da diagonal) entre

caracteres de fase vegetativa de progénies de Caryocar brasiliense (pequizeiro) com e sem

espinhos no endocarpo, mensurados aos 6, 18 e 24 meses

Com espinhos 6 meses

Sem espinhos 6 meses

CR AP DC DPE CR AP DC DPE
CR 0,88* 1,00**  -0,36 1,00** 1,00** 0,91+
AP 0,61 1,00 -1,00** 0,91™ 1,00** 0,50
DC 0,80  0,94™ -1,00** 0,88 0,98™ 0,56
DPE  -0,28 -0,62 0,61 0,38 0,38
Com espinhos 18 meses Sem espinhos 18 meses
AP 1A DC ID AP 1A DC ID
AP 1,00 1,00  -0,64* 0,99+ 0,21 0,21
1A 0,93 0,99**  0,99** 0,47 0,99+ 0,99+
DC 0,66" 0,30 0,99+ 0,28 -0,66™" 1,00**
ID 0,24 0,47 -0,65” 0,28 -0,26 1,00™
Com espinhos 24 meses Sem espinhos 24 meses
AP 1A DC ID AP 1A DC ID
AP 1,00* 1,00 0,99 0,99+ 0,88* 0,89*
1A 0,677 0,73 0,64 0,50 0,99+ 0,99+
DC 0,94™ 051 1,00 0,87 047 0,99+
ID 0,93™ 043 0,98™" 0,87 0,40 0,97

Hk ke

e

método de bootstrap com 5000 simulacdes

Significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste t; ** e *: Significativo a 1 e 5% - respectivamente - pelo
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As correlagfes genéticas estimadas entre os 4 caracteres variaram de -0,65 a 1,0. Para
0 grupo sem espinhos, foram identificadas 4 correlagdes genotipicas significativas e de alta
magnitude nos trés periodos de avaliacao, e trés correlacbes fenotipicas significativas e de alta
magnitude aos 6 e 24 meses e, 1 correlacdo significativa de média magnitude e negativa aos
18 meses.

Foi observada correlacdo genotipica alta e positiva identificada entre 0 comprimento
daraiz e todos 0s demais caracteres, exceto para dias para a emergéncia. A raiz desempenha
um papel fundamental na absorcdo de nutrientes, e sua mensuracao nao é facil pois em muitos
casos leva a destruicdo da planta, ou como nesta pesquisa, foi realizada apenas uma avaliacao,
durante o plantio em substrato. A correlacdo positiva entre os caracteres e o comprimento da
raiz pode ser uma alternativa pratica na tomada de decisdo, uma vez que o diametro do caule
e a altura da planta so caracteres facilmente mensuravel. Ao selecionar plantas com maiores

didmetros seleciona-se diretamente plantas com raizes maiores.

Discussao

Em todas as fases de crescimento de plantas de C. brasiliense foi possivel detectar
variacdo entre grupos de familias originarios de matrizes com e sem espinhos no endocarpo,
bem como detectar diferencas entre familias dentro do grupo. Contudo, a identificacdo de
variabilidade genética quanto aos caracteres foi maior para aavaliacdo realizada aos 24 meses.

A variabilidade genética existente nas familias de meio irmdos de C. brasiliense é
fundamental para o sucesso dos programas de pré-melhoramento. Sendo que a variabilidade
pode ser maximizada pelo intercruzamento dos gendtipos mais divergentes, associados as
caracteristicas agrondmicas de interesse para a selecdo (Ertiro et al., 2013). Além disso, é
vantajoso selecionar plantas em estagio inicial de desenvolvimento com base em seus
caracteres de crescimento, principalmente quando se estuda espécies perenes. No caso de C.
brasiliense o longo periodo para o inicio dafrutificacdo dificulta a selecdo com base na analise
de seus frutos, desta forma a selecdo precoce se torna aliada na obtencdo de genotipos com
caracteristicas desejadas.

Pelas medidas de dissimilaridade estimada a partir da Distancia Euclidiana em relacéo
aos caracteres avaliados, pode-se verificar familias de meio irmdos divergentes entre si, as

quais poderdo ser utilizadas para possiveis cruzamentos controlados e obtencdo de materiais
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geneticos promissores (Silva et al., 2012). Essas informagdes sdo importantes para programas
de melhoramento genético, pois ajudam a identificar quais genotipos sdo mais similares ou
mais divergentes. Permite a selecdo de cruzamentos para obter progénies com caracteristicas
desejaveis e contribuir para o desenvolvimento de cultivares mais adaptadas e produtivas.

A variabilidade genética existente em C. brasiliense € importante para a adaptacéo em
diferentes condi¢des climaticas, selecionando individuos favoraveis ao ambiente. Durante o
processo evolutivo, a variabilidade genética permitiu a selecdo natural de espécies tipicas de
cada ambiente, a saber C. coriaceum (preferencialmente na regido nordeste), C. glabrum e C.
villosum (regido amazonica) e C. brasiliense (no Cerrado). Esta ultima ainda de subdividindo
em C. brasiliense subsp. Intermedium Prance & Silva 1973 (Almeida et al., 2023; Silva et al.,
2001). Além disso, uma caracteristica peculiar da espécie C. brasiliense encontrada por Kerr
et al. (2007) foram plantas que produzem frutos sem espinhos. Ainda néo se sabe qual evento
genético levou a ocorréncia desta caracteristica, no entanto, especula-se que variagoes
epigenéticas possam estar por tras desta variacao.

A escolha dasmatrizes de C. brasiliense doadorasde sementes para o desenvolvimento
das progénies foram definidas a partir da selecdo e analise biométricas de frutos e pirénios em
estudos anteriores (Gomes, et al., 2022). Na escolha de genitores para cruzamentos, deve-se
considerar os que apresentam alto rendimento em relacdo as caracteristicas de maior interesse,
que no caso desta espécie é a alta producdo de frutos, rendimento de polpa e coloragdo. Outra
caracteristica de interesse sdo frutos sem espinhos que proporcionam seguranca nha
alimentacéo, evitando acidentes com os espinhos. Desta forma a selegdo acurada permite a
escolha de bons materiais para uso em programas de melhoramento, devendo envolver
genitores dissimilares e com desempenho superior (Silva et al., 2012; Silva et al., 2015).

A utilizacdo dos valores de dissimilaridades em C. brasiliense a partir de caracteres de
frutos foram utilizados anteriormente para o0 agrupamento de genétipos com base na sua
proximidade genética (Gomes et al., 2022; Moura et al., 2013; Santos et al., 2018), no entanto
a selecdo a partir de caracteres juvenis de plantas é incipiente, principalmente devido a
dificuldade de obtengéo de plantas a partir da germinagéo das sementes.

As informagOes obtidas para as progénies de C. brasiliense foram utilizadas para a
construcdo dodendrogramaa partir damatriz dedissimilaridade. A utilizacdo do dendrograma
como um método de agrupamento deve transmitir a confiabilidade dos dados na representacao

grafica. A partir do coeficiente de correlacdo cofenético (CCC) observou-se para o
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dendrograma (Figura 1) o CCC acima de 90% em todos os periodos de avaliagéo,
demonstrando confiabilidade na relagéo entre a matriz de dissimilaridade e a representacéo no
dendrograma gerado pelo UPGMA. De acordo com Rohlf (1970), para que o ajuste do
coeficiente de correlagdo cofenético ser considerado bom, é necessario ser maior ou igual a
0,70. Desta forma a representacdo dos dados no dendrograma ocorre de maneira satisfatoria,
ou seja, ndo distorcendo a informagdo contida na matriz. Resultados similares também foram
obtidos com a utilizacdo do método de UPGMA para o agrupamento de genotipos a partir de
caracteres de frutosde C. brasiliense (Gomes et al., 2022; Moura et al., 2013) sendo, também,
muito utilizado em outras espécies (Correa et al., 2022; Martins Ledo et al., 2023; Sant’Anna
et al.,, 2021).

O método de otimizacdo proposto por Tocher (Rao, 1952) é adotado o critério de
manter a distancia média intragrupos sempre inferiores a qualquer distancia intergrupos. De
acordo com Benitez et al. (2011), a ocorréncia de grupos com apenas um genotipo evidencia
ampla divergéncia, pois 0s gendtipos em grupos unitérios sdo mais dissimilares em relacéo ao
conjunto, conforme observado neste estudo (Tabela 5). A escolha de gendtipos em diferentes
grupos para cruzamentos sdo os mais indicados por serem divergentes entre si, a0 passo que
gendtipos dentro de um mesmo grupo apresentam altas taxas de similaridade (Shivani et al.,
2011).

Os diferentes métodos de agrupamento devem representar a variabilidade das
informacbes, e ndo sendo necessario a coincidéncia de genoétipos agrupados juntos ao se
comparar mais de um método de agrupamento. As diferencas existentes entre 0 método
UPGMA e Tocher sdo em funcao da forma como cada método faz o célculo da variabilidade
genética (Buttow et al., 2010). Segundo Simon et al. (2012), a dissimilaridade entre genétipos
estabelecida pelo método UPGMA constitui uma ferramenta que, associada com o método de
otimizacdo de Tocher, confere maior seguranga em discriminar os diferentes genotipos
avaliados em relacdo a divergéncia genética. Destaforma, ao utilizar mais de uma metodologia
de classificacdo traz robustez aos resultados, levando a decisdes acuradas na selecdo de
familias de C. brasiliense para programas de melhoramento, conforme observado neste
trabalho.

A andlise de componentes principais proporcionou uma simplificacdo dos dados. A
dispersdo grafica dosdois primeiros CPs relacionados aos caracteres vegetativosdas progénies

respondeu por mais de 90% da variacédo total. Segundo Cruz e Regazzi (2020), esses valores
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sdo suficientes para avaliar efetivamente a diversidade genética. Segundo estes autores quanto
maior a capacidade do CP em capturar variagdo, menor serd a distorcéo das dissimilaridades
genéticas e resultard em uma representacao grafica precisa.

Estudos de diversidade genética sdo Uteis em um programa de melhoramento por
direcionar 0s cruzamentos mais promissores, e no caso do pequizeiro, que é uma planta perene
e ndo domesticada, esperar a fase reprodutiva para coletar informacdes de frutos e pirénios
levaria a um periodo muito longo. Nesse sentido, identificar a diversidade genética a partir de
caracteres da fase vegetativa, auxilia o melhorista a avancar nas fases de hibridacédo, se este
for de seu interesse, a partir de informac6es previamente geradas anterior ao florescimento e
producdo de frutos e gendtipos em desenvolvimento. Como a espécie C. brasiliense é uma
planta perene com longo periodo juvenil até o inicio da frutificacdo, a avaliacdo de caracteres
em fases iniciais de desenvolvimento pode reduzir o tempo de selecdo de genotipos
promissores.

Neste estudo, os 4 caracteres avaliados mostraram-se importantes, houve distribuicdo
da importancia relativa de forma homogénea conforme observado na Figura 4, sem um
predominio significativamente alto de uma sobre as outras. A distribuicdo equitativa da
importancia relativa entre os caracteres pode ser um indicativo de uma boa diversidade
genetica na populacao avaliada.

A andlise dos coeficientes de correlacdo foi realizada para verificar se existe inter-
relacdo entre os pares de caracteres estudados. A correlacdo fenotipica foi estimada a partir de
dados medidos diretamente, e pode ser de causa genética ou ambiental (\Van Der Sluis et al.,
2011). Na presente pesquisa, 0s resultados sugerem que, para a maioria dos caracteres, as
correlagbes genotipicas foram superiores as fenotipicas e tiveram a mesma direcdo para 0s
caracteres avaliados nos trés periodos (Tabela 6). A correlacdo forte entre varidveis em um
conjunto de dados pode trazer diversas vantagens em termos de analise estatistica e tomada de
decisbes. Quando a correlacdo entre duas variaveis é forte, significa que ha uma relacdo

consistente e previsivel entre elas (Cooper et al., 2014).

Conclusdo

Foi verificada divergéncia genética e fenotipica entre as familias de meio irmédos

maternos de C. brasiliense quando avaliados em estadio juvenil. Os agrupamentos gerados
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pelos diferentes métodos multivariados permitiram a classificagdo das familias em conjuntos
distintos com base na similaridade genética. Também foi possivel avaliar a correlagdo
existentes entre os caracteres para fins de selecéo.
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Resumo

O pequizeiro (Caryocar brasiliense) é uma importante espécie do Cerrado brasileiro cuja
preservacao do germoplasma € fundamental, visto que areas de habitats tém sido reduzidas.
Para contribuir com a conservacdo e o melhoramento genético da espécie € importante
compreender a diversidade genética entre os gendtipos, a qual pode ser determinada por
marcadores moleculares. Objetivou-se neste estudo determinar a diversidade genética e a
estrutura populacional de 20 familias de meio irmdos maternos de pequizeiros originarios de
matrizes produtoras de frutos com e sem espinhos no endocarpo. Extrairam-se o DNA
gendmico das 20 familias (10 progénies originadas de matriz com espinhos e 10 oriundas de
matrizes sem espinhos), cujos padrdes de polimorfismo foram analisad os com 20 marcadores
ISSR e 10 microssatélites (SSR). Foi realizada a analise de estrutura populacional por meio do
software Structure. Os marcadores ISSR evidenciaram amplificacdo em 10 das 20 familias
analisadas, enquanto os SSR amplificaram em 18 familias. Pela analise molecular de variancia
pode-se observar que a maior diversidade genética esta dentro das familias, indicando um
potencial significativo a ser explorado em cada progénie. A estrutura genética das familias foi
delineada em trés subpopulacées, evidenciando a importancia desses estudos moleculares para
a conservacdo e manejo eficiente dos recursos genéticos. Essas informacdes valiosas
proporcionam uma base sélida para futurasiniciativas de preservacdo e melhoramento genético
de C. brasiliense.

Palavras-chave: Diversidade genética - Melhoramento vegetal - Pequi - Gesmoplasma -

Molecular - Progénies
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Introducéo

O Cerrado € um bioma brasileiro com elevada biodiversidade e endemismo de espécies,
considerado um dos hotspots mundiais para a conservagdo (Peyre, 2021). Ao longo dos anos
tem sido constatado acGes de desmatamento e perda dadiversidade de espécies. Segundo dados
do Ministério do Meio Ambiente (2023) o Cerrado é o segundo maior bioma da América do
Sul, ocupando uma éarea de 2.036.448 km?, o que corresponde cerca de 22% do territorio
nacional. Nele encontram-se as nascentes das trés maiores bacias hidrogréaficas da América do
Sul (Amaz6nica/Tocantins, S&o Francisco e Prata), o que resulta no elevado potencial aquifero
e favorecimento da biodiversidade.

O pequizeiro (Caryocar brasiliense) é um dos simbolos Cerrado e desempenha um
papel significativo na cultura e economia local (Leédo et al., 2018; Moura et al., 2013). Esta
espécie pode atingir alturas de até 15 metros, com copa ampla e densa que fornece sombra e
abrigo para diversas espécies de animais, além de fonte de alimentacdo e renda para as
comunidades que sobrevivem da coleta e comércio dos seus frutos (pequi). Os frutos possuem
uma casca grossa (pericarpo) e esponjosa de cor verde, que se torna amarelada quando madura.
Seu interior abriga os pirénios que variam de 1 a 4, possuem polpa comestivel de coloracéo
amarela e macia (mesocarpo) envolvendo o endocarpo que aloja a semente (Gomes et al., 2022;
Moura et al., 2013). O endocarpo pode possuir espinhos ou serem ausentes (Kerr et al., 2007;
Kerr, 2007). O pequi € amplamente utilizado na culinéria do Cerrado, sendo apreciado por seu
sabor caracteristico e aroma marcante. A semente é rica em dleo, que é essencial para a
producdo de diversos produtos como cosméticos, 0leos comestiveis e até mesmo biodiesel
(Alves etal., 2014; Cardoso et al., 2013; Gedceze et al., 2013; Macedo et al., 2011; Maia et al.,
2008; Palmeira et al., 2016; Almeida et al., 2018).

Tendo em vista que o0 sucesso de um programa de conservacdo e melhoramento para o
pequizeiro depende principalmente do conhecimento, preservacdo e utilizacdo da variabilidade
genética da espécie, sua determinacdo torna-se crucial. Atualmente, o uso de marcadores
moleculares témsido a tecnologia promissora para o estudo dadivergéncia genética em plantas
(Kumar et al., 2021; Younis et al., 2020; Borém & Caixeta, 2016).

Os marcadores moleculares SSR (Simple Sequence Repeats) e ISSR (Inter Simple
Sequence Repeats) séo ferramentas Uteis e amplamente utilizadas em pesquisas genéticas e no
melhoramento de plantas (Amiteye, 2021; Barman & Kundu, 2019). Ambos os tipos de
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marcadores exploram regides do DNA que contém sequéncias curtas e repetitivas, mas tém
caracteristicas e aplicagbes distintas. Os marcadores SSR, também conhecidos como
microssatélites, consistem em sequéncias curtas de 1 a 6 nucleotideos que se repetem em
tandem. Essas sequéncias repetitivas sdo altamente variaveis e exibem polimorfismo em
diferentes individuos e populacfes. A analise dos SSR é realizada por meio da amplificacdo
dessas sequéncias especificas (Hosseinzadeh-Colagar et al., 2016; Oliveira et al., 2006).

Os marcadores ISSR, por outro lado, exploram regiGes de DNA entre sequéncias
repetitivas, identificando segmentos que sdo flanqueados por sequéncias conservadas, mas com
regides internas altamente varidveis. Esses marcadores ndo requerem conhecimento prévio de
sequéncias especificas, pois as sequéncias de iniciadores utilizadas na amplificacdo sdo
designadas de forma arbitraria (Amiteye, 2021; Reddy et al., 2002). Como 0s iniciadores sao
projetados de forma ndo especifica, os marcadores ISSR podemrevelar uma grande quantidade
de polimorfismo genético, tornando-os uma ferramenta Util para a analise da diversidade
genética e a identificacdo de marcadores associados a caracteristicas especificas (Raji et al.,
2021).

Ambos os marcadores, SSR e ISSR, sdo importantes aliados nas pesquisas genéticas,
ajudando a estimar a diversidade genética, a filogenia, a estrutura populacional e o0s
mecanismos de heranca em plantas. O uso de ambos os marcadores moleculares tém se
mostrado extremamente Uteis no melhoramento de frutiferas, proporcionado avangos
significativos no desenvolvimento de variedades melhoradas, mais produtivas, resistentes a
doencas e adaptadasadiferentes condi¢fes ambientais (Lalrinmawii et al., 2023; Li etal., 2023,;
Costa et al., 2022; Goswami et al., 2022; Morillo et al., 2022; Bapat et al., 2020; Sarmiento et
al., 2017; Costa et al., 2012; Ganopoulos et al., 2011). As combinacdes de abordagens
tradicionais de melhoramento com ferramentas moleculares tém o potencial de impulsionar a
fruticultura, contribuir para a seguranga alimentar e o desenvolvimento sustentavel da
agricultura.

Diante do exposto, os objetivos do estudo foram estimar a diversidade genética e
estrutura populacional em familias de meio irmdos maternos de pequizeiros (Caryocar
brasiliense) utilizando marcadores moleculares SSR e ISSR.
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Material e métodos

A analise dos loci ISSR (Tabela 1) e SSR (Tabela 2) envolveu um total de 20 familias
de Caryocar brasiliense oriundas de matrizes pertencentes ao Banco de Germoplasma de
Pequizeiro da Universidade Federal do Uberlandia (BGPequi-UFU), desenvolvidas a partir de
sementes de polinizacdo aberta. As 20 familias de meio irmdos maternos oriundas de matrizes
produtoras de frutos com e sem espinhos (actleos) no endocarpo (10 com espinhos e 10
espinhos), cujas familias foram desenvolvidas no ano 2021 e mantidas em casa de vegetacéo,
localizada no Campus Umuarama da UFU. A pesquisa molecular foi realizada no Laboratorio
de Genética (LABGEN), do Instituto de Biotecnologia da Universidade Federal de Uberlandia
(UFU).

Tabela 1. Sequéncia do iniciador Inter Simple Sequence Repeats (ISSR) e temperatura de
anelamento (Tm)

Primer Sequéncia Tm (°C)
ISSR 2 UBCB855 ACACACACACACACACYT 52
ISSR 10 UBC898 CACACACACACARY 50
ISSR 13 MAO CTCCTCCTCCTCRC 50
ISSR 14 UBC844 CTCTCTCTCTCTCTCTRC 50
ISSR 15 UBC841 GAGAGAGAGAGAGAGAYC 52
ISSR 16 UBC840 GAGAGAGAGAGAGAGAYT 52
ISSR 17 OMAR GAGGAGGAGGAGRC 52
ISSR 22 (GMe-RC GTGTGTGTGTGTRC 50

*Y=CouT;R=Ao0uG; Tm: Temperatura de Anelamento.

Amostraram-se folhas jovens em 10 individuos de cada familia, cujas amostras foram
acondicionadas em sacos de papel e levados para 0 LABGEN. O DNA gendmico foi extraido
utilizando o Dneasy plant mini kit Qiagen, com modificagdes. Aproximadamente 300 mg de
tecido foliar do bulk de 10 plantas por familia foram maceradas em nitrogénio liquido e
transferidos para microtubos de 2 mL. Seguidas as etapas de isolamento do DNA, conforme
especificaces do fabricante. A integridade do DNA extraido foi analisada por eletroforese em
gel de agarose 0,8%, com tampédo TBE 0,5X (44,5 mM Tris, 44,5 mM &cido bérico e 1 mM

EDTA) a 90 Volts com duracdo de 60 min. O gel foi corado em solucdo de brometo de etidio
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0,5 pg/mL™* e sua imagem foi capturada em foto documentador Loccus Biotecnologia®. Foi
realizada a quantificacio em espectrofotdmetro NanoDrop® para mensuragdo daconcentragio
e o grau de pureza do DNA, considerando para isso, a relacdo DNA/Proteinas (A260/280nm)
e DNA/Compostos secundérios (A260/230nm).

Tabela 2. Sequéncia dos iniciadores, motivos de repeticdo e temperatura de anelamento (Ta)

para 0s 10 loci SSR desenvolvidos para Caryocar brasiliense

Primer Repeat motif Primer pair sequences (5’ ->3’) Ta (°C)

cbl (AG)27 g9TgTgAgCTTAQAgCTgAA 52
gTCCAgCTTAATGTCCGACT

ch3 (AG)2s CAgCCATggTTCACQTTAQT 52
CgCACATQgAAACQCTTA

ch5 (AG)19 gTCAgAATgAAQggCAQCTTg 52
ATAgAATCCAggCCACACCA

ch6 (AG)19 CTACCACAACTCggAgACAA 52
gACACTCCTgCAACTCCATT

ch9 (AG)21 ATCgAgATgAgCCAACCQAC 52
0g9AAQgTgTTgCAgCACTgA

cbl1 (AG):2s ggTCgTTATTQCTgTggT 52
gTgAACATQAgCATCggT

ch12 (AG)21(AC)9 GACATQgTggCAAT AggCggT 52
TTgTgTgTgAAggTgTgTTogT T

ch13 (AG)15 AgCAgTTAQATQgATgAAQTYg 52
CTATTgCCATATGTCGTAQT

cb20 (AG)22 TgACACAACCATCACATTCT 52
gCAACTGTCgCAATAAACAA

ch23 (AG)18 ATACCAgCTCTgACAgAA 52
AAJCCTgAgAgT AgAgAA

Para analise com ISSR, foram selecionados 10 primers (Tabela 1) que produziram
alelos reproduziveis apds a triagem preliminar de 22 primers ISSR. Para amplificacBes de SSR
(Tabela 2), 10 loci microssatélites desenvolvidos por Collevatti et al. (1999) foram
selecionados para a avaliacdo da diversidade genética entres as familias de meio irmaos.

Nas etapas de amplificacdo por PCR (Polimerase Chain Reaction), o mix utilizado para
todos os primers teve um volume final de 20 pL, contendo: 3 pLL DNA extraido de cadaamostra

diluido a 10 ng/ul (10%), dNTPs 4%, primer F 5% e primer R 5%, MgCl2 10%, tampé&o de
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reacdo 1X (20 mM de Tris-HCI pH 8,4; 50 mM de KCI) 10% e Tag-DNA Polimerase 1%, agua
ultrapura gsp. As reacGes de PCR foram realizadas em Termociclador (BioRad T100 TM),
seguindo o programa: deshaturacdo inicial a 94 °C por 3 min, seguida de 37 ciclos de
desnaturagdo a 94 °C por 1 min, anelamento (52°C para SSR, e 50°C a 54°C para 0s ISSR) por
1 min e extensdo a 72°C por 1 min com extensédo final a 72°C por 7 min. Uma vez que 0s
marcadores ISSR possuem apenas 1 sequéncia o volume do iniciador para cadareacdo foi de
10%.

Os produtos das PCRs foram separados por eletroforese em gel de agarose (2,5%), em
tampdo TBE 0,5X, com duracdo média de 2h30 a 100 volts. Os géis foram corados em solugéo
de Brometo de etidio 0,5 pg/mL?, tendo a imagem capturada em fotodocumentador Loccus
Biotecnologia. O DNA Ladder de 100pb foi utilizado como padrdo para comparacdo dos
fragmentos amplificados. Pelo menos duas amplificacbes de PCR independentes foram

realizadas para cada iniciador.

Andlise de dados

Coeficientes de similaridade e diversidade genética por marcadores ISSR

Bandas consistentemente reproduziveis e bem resolvidas foram consideradas para
avaliacdo dopadrdo depolimorfismo. Para analise dediversidade genética, os perfis de bandas
ISSR foram processados como marcadores dominantes e cada locos foi considerado como um
locos bialélico com um alelo amplificavel e um nulo. Os dados foram pontuados como 1 para
a presenca e 0 para a auséncia de banda de DNA para cada locos. Foram consideradas para
andlises apenas as amostras que apresentaram numero de falhas inferior a 10% do total de
bandas polimérficas, como discutido por Warburton et al. (2000).

Onze coeficientes de similaridade foram analisados (Tabela 3). As estimativas de
similaridade (sgij) entre os genétipos foram convertidas em dissimilaridade (dgij) por meio do
complemento aritmético dos coeficientes utilizados, obtidos pela expressao: dgij= 1 - sgij (Cruz
et al., 2012). Considerando que a confiabilidade da analise de agrupamento pode ser
comprometida pela selecdo subjetiva dos coeficientes de similaridades faz-se necessario
estuda-los melhor, visando recomendar o coeficiente mais adequado (Albuquerque et al.,
2016).
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Tabela 3. Coeficientes de similaridade utilizados para obtengdo da matriz de dissimilaridade
(1-s) genética entre 10 familias de meio irmaos maternos de Caryocar brasiliense a partir de

informac6es de marcadores moleculares ISSR.

Coeficiente Expressdo da similaridade
Baroni [a+(ad)]/[a+b +c+/(ad)]
Coincidéncia Simples (@+d)/(a+b+c+d)
Hamann [@a+d)—(b+0)]/(a+b+c+ad)
Indice | (@=be)/J[@+by(@+e)(b+d) (e +ad)
Indice 111 0,25[a/(a+b) +a/(a+c) +d/(d+b) +d/(d+ )]
Jaccard a/(a+b+c)
Nei e Li 2a/(2a + b +¢)
Ochiai | a/\T(a + b)(a + o)
Ochiai !l (@) /@ +b)(@+e)(b + ) +d)]
Rogers e Tanimoto (a+d)/[a+ 2(b+c)+d]
Sokal e Sneath 2(a+d)/[2(a+d) + Db+ ]

Wa=1:1b=10c=0:1,d=0:0

Uma vez que foi observado similaridades entre as matrizes dos coeficientes analisados,
pelo teste de Mantel com 1.000 permutacdes (Mantel, 1967), alto coeficiente de correlagdo
cofenético (Sokal & Rohlf, 1962) e, valores satisfatorios de estresse e distor¢do (Kruskal,
1964), optou-se para a andlise multivariada a utilizacdo do coeficiente de Jaccard (Jaccard,
1908), utilizando-se do indice do complemento aritmético, onde consiste na comparagio do
numero de presencas de bandas comuns e o numero total de bandas envolvidas, excluindo o
numero de auséncias (Meyer et al., 2004).

A construcdo do dendrograma pelo método de agrupamento hierarquico de ligagédo
média entre grupos (UPGMA) foi realizado a partir da matriz de dissimilaridade gerada, € a
validacdo darepresentacao grafica determinadapelo coeficiente de correlagdo cofenético, cuja
significancia foi avaliada pelo teste t. Foi realizado o agrupamento de otimizacdo de Tocher
visando discriminar melhor os grupos formados pelas familias de meio irmdos maternos de
pequizeiros.

Os coeficientes de similaridade foram comparados quanto a eficiéncia de projecao das

distancias originais no espaco bidimensional mediante os parametros estresse (S) e distorgéo
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(dgs; dgy)” | em que: dgij, e doijsao as distancias

i>j
i>j doij

(1 — o), expressos pelas equacdes: S = \[ Y

graficas (espaco bidimensional) e originais (espago n dimensional), respectivamente, de todos

os pares de genotipos i e j. Sendo o dadopor: ¢ = Lnjdgij A representacao estatistica de

i>j doij
estresse (soma de quadrados de residuos padronizados), pro]posta por Kruskal (1964), é um
parametro que determina a qualidade do ajuste da projecéo gréafica.

Realizou-se, também, o agrupamento dos acessos pelo metodo de otimizagdo de
Tocher (Rao, 1952) visando analisar o padrdo de consisténcia dos agrupamentos por métodos
hierarquicos e ndo hierarquicos. Para avaliar a variabilidade genética entre e dentro das
populacdes (entre familias e dentro de familias) foi realizada Andlise de Variancia Molecular
(AMOVA).

Diversidade genética por marcadores SSR

Para a analise dos SSR foi gerada uma matriz contendo 1, 2 e 3 de acordo com 0 nimero
de alelos para cada locos, onde as codificacdes 11, 22 e 33 referem-se aos homozigotos e 12,
13 e 23 aos heterozigotos. A partir da planilha de dados determinou-se o contetdo de
informacdo polimérfica (PIC). O PIC calculado para cada locos microssatélite foiavaliado por

meio da frequéncia de alelos, pela expresséo:

a a a
PIC=1-) p2=) > pip?
i=1

ij=1ixj
Em que: pi é afrequéncia do i-ésimo alelo do loco estudado; pj é a frequéncia do j-ésimo alelo
do loco estudado.
A distancia genética entre os pares de gendétipos foi estimada utilizando o complemento
doindice ponderado pelo nimero de alelos (D = 1-S) como medidade dissimilaridade, dada

por:

L
1
Siit =:E':E:ﬁbfﬁ
j=1

Em que: Peso associados ao loco j dado por: p = %11, aj: namero total de alelos do loco j; A:

numero total de alelos; cj: niUmero de alelos comum entre os pares i e i; sendo
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Dy =1
j=1

Posteriormente, com base na matriz de dissimilaridade, foi gerado o dendrograma
utilizando a metodologia da ligacdo média entre grupo (UPGMA), estabelecido pelos
gendtipos de maior similaridade, em que a distancia entre o genétipo e o grupo formado pelos
individuosiej. O coeficiente decorrelacdao cofenético (CCC) entre a matriz dedissimilaridade
genética e a matriz de valores cofenéticos foi estimado para verificar a consisténcia do
agrupamento. Realizou-se, também, o agrupamento dos acessos pelo método de otimizagdo
de Tocher (Rao, 1952) visando analisar o padrdo de consisténcia dos agrupamentos por
métodos hierarquicos e ndo hierarquicos. Para avaliar a variabilidade genética entre e dentro
das populacdes (entre familias e dentro de familias) foi realizada Analise de Variancia
Molecular (AMOVA).

Todas as analises foram realizadas pelo Programa computacional em Genética e
Estatistica GENES (CRUZ, 2006).

Estrutura populacional

Os dados obtidos dos loci SSR e ISSR foram analisados no programa Structure v2.3.4
(Pritchard et al., 2000; Falush et al., 2007). Nesta analise existe a possiblidade de optar por um
modelo de ancestralidade com mistura, quando 0os genomas podem apresentar proporcéo de
mais de uma populacdo, e um modelo sem mistura, quando os genomas dos isolados tém
origem de populagOes distintas. Sendo assim, optou-se pelo modelo de ancestralidade com
mistura, permitindo que fosse inferido e assumindo frequéncias alélicas correlacionadas. Para
estas andlises foram realizadas 20 simula¢Bes independentes para valores de K que variaram
de uma a dez. Em cada simulacdo, foram feitas 10.000 simulacdes de Monte Carlo via Cadeias
de Markov (MCMC) com um treinamento inicial de 10.000. Todos os dados foram analisados
usando o metodo de Evanno et al. (2005) conforme implementado no software Structure
HARVESTER (v0.6.94) (Earl; von Holdt, 2012; Evanno et al., 2005) para determinar o nimero
ideal de grupos (K). As distribuicdes populacionais consensuais foram obtidas com o software
CLUMPP (v1.1.2) (Jakobsson; Rosenberg, 2007).
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Resultados

Coeficientes de similaridade e diversidade genética por marcadores ISSR

Dos 22 marcadores ISSR utilizados, 8 apresentaram amplificacdo, entre 10 familias
(UFU_pC6, UFU_pE10, UFU_pB29, UFU_pE8, UFU_pC16, UFU_pB3, UFU_pB29,
UFU _pAl7, UFU_pE18, UFU pD14 e UFU pD8) das 20 analisadas. Diante disso, as
amostras que ndo apresentaram alelos foram excluidas da andlise.

As dissimilaridades obtidas pelo complemento das similaridades adotando-se 11
coeficientes distintos foram altamente correlacionadas (superior a 0,96), evidenciando uma
forte associacdo entre elas (Tabela 4). Nesse contexto, evidenciou-se que a escolha de um dos
coeficientes levaria a padrdes de diversidade genética semelhante, o que justificou a escolha

do coeficiente de Jaccard para analise dos padrdes de agrupamentos dos genotipos estudados.

Tabela 4. Correlagbes entre matrizes de dissimilaridade obtidas a partir da utilizacdo dosonze

coeficientes de similaridade avaliados.

B Cc D E F G H | J K
A 0,99999 099039 0,99855 0,99843 0,96033 097209 0,97459 0,97992 0,99116 1,000
B 0,99038 0,99854 0,99842 0,96032 0,97212 097462 0,97987 0,99116 0,99999
C 0,99466 0,99452 0,98371 0,99519 0,99617 0,98324 0,98375 0,99039
D 0,99992 0,96852 0,98018 0,98277 0,98395 0,99094 0,99855
E
F
G
H
|

0,96824 0,97986 0,98256 0,98376 0,99079 0,99843

0,98994 0,98906 0,98697 0,97419 0,96033

0,99979 0,97488 0,96777 0,97209

0,97642 0,96986 0,97459

0,99565 0,97992

J 0,99116

Correlacoes significativas a 1% de probabilidade’ pelo teste qe Mantel, baseado em 10.000 simulacGes.
Coincidéncia Simples (A); Baroni (B); Hamann (C); Indice Il (D); Indice 111 (E); Jaccard (F); Neie Li (G); Ochiai
I (H); Ochiai Il (1); Rogers e Tanimoto (J); Sokal e Sneath (K).

Os dendrogramas gerados a partir da matriz de dissimilaridades obtida pelo
complemento da similaridade de cada um dos coeficientes analisados apresentaram coeficiente
de correlacdo cofenético (CCC) superior a 0,94 e, a porcentagem de estresse e distorcao foram

de baixas magnitudes (Tabela 5) indicando boa representacao das distancias nos dendrogramas.
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Tabela 5. Coeficiente de correlagdo cofenético (CCC), estresse e distorcdo entre a matriz

original de distancias e a matriz resultante do processo de agrupamento

indices de Similaridade CcCC Estresse (%) Distorcdo (%)
Coincidéncia simples 0,9502 10,7222 1,1494
Baroni 0,9502 10,722 1,1496
Hamann 0,9507 10,5708 11173
indice | 0,9509 10,5807 1,1193
indice 111 0,9508 10,587 1,1235
Jacard 0,9461 7,9804 0,6365
Nei e Li 0,9427 11,2838 12732
Ochiai | 0,9434 11,2477 1,2651
Ochiai Il 0,9531 7,8115 0,6102
Rogers e Tanimoto 0,9531 17,7825 0,6055
Sokal e Sneath 0,9502 10,7222 1,1494

CCC: Coeficiente de correlagio cofenético

Diante dos resultados obtidos para cada coeficiente, optou-se pelo coeficiente de
Jaccard. As estimativas de dissimilaridade obtidas pelo complemento da similaridade de
Jaccard constam na Tabela 6, onde pode-se verificar ampla dissimilaridade genética oscilando
entre 0,273 (UFU_pB29 e UFU_pC6) a 0,899 (UFU_pC16 e UFU_pD8) (Tabela 6).

Tabela 6. Matriz de dissimilaridade genética entre as 10 familias de meio irmdos maternos de
pequizeiros calculada com base no complemento do coeficiente de Jaccard, utilizando 83

fragmentos ISSR

UFU_  UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_  UFU_ UFU_ UFU_
pD14  pC16 pB3  pD8*  pCé pEL0  pB29* pAl7*  pE8
UFU pEL8 0463 0625 0613 0875 0673 0687 0687 0,785 0,735
UFU_pD14 0696 0718 0750 0,737 0704 0654 0,792 0,722
UFU_pC16 0310 0,899 0603 0614 0655 0,759 0,631
UFU_pB3 0889 0555 0514 0543 0,687 0,588
UFU_pD8* 0875 0888 0889 0,889 0,888
UFU_pC6 0,273* 0437 0,638 0,529
UFU_pE10 0341 0622 0,413
UFU_pB29* 0,512 0,325
UFU_pA17* 0,547

* Familias oriundas me matrizes produtoras de frutos sem espinhos, * Menor distancia genética, ** Maior distancia
genética

O dendrogramagerado a partir daanalise deagrupamento UPGMA (Figura 1) com base
no indice de similaridade de Jaccard permitiu classificar as 10 familias de pequizeiros em seis

grupos a partir do corte em 50% das distancias. Deste modo, pode-se observar grupos isolados
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constituidos pela familia UFU_pD8e UFU_pA17 (sem espinhos) e as familias UFU_pD14e
UFU_pE18 (com espinhos).

UFU_pC6 |

UFU_pE10

UFU_pB29 1

UFU_pES ,

UFU_pA17

UFU_pC16 | 3

UFU_pB3 '

UFU_pE18 4

UFU_pD14 >, |

UFU_pD8 6
0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100
0 .08 AT .26 34 43 52 .6 .69 18 87

Figura 1. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 10 familias de meio
irmaos maternos de pequizeiros (Caryocar brasiliense), construidos a partir das matrizes de

distancias genéticas obtidas pelo complemento do coeficiente de similaridade de Jaccard

Na tabela 7 encontra-se o agrupamento das 10 familias de meio irmdos maternos de
pequizeiros pelo método de otimizacdo de Tocher, o qual revelou a formacdo de 4 grupos.
Observa-se que a familia UFU_pD8 (sem espinhos) foi agrupada individualmente o que indica
ser mais divergente quando comparada aos demais. O grupo Il e 11 foram compostos pelas
familias UFU_pB29, UFU_pA17 (sem espinhos no endocarpo) e UFU_pE18e UFU_pD14
(Com espinhos no endocarpo). O grupo | correspondeu a maior quantidade de familias, todas

oriundas de matrizes produtoras de frutos com espinhos no endocarpo.

Tabela 7. Agrupamento das 10 familias de meio irmdos maternos de Caryocar brasiliense pelo

método de otimizagdo de Tocher, a partir de informag6es moleculares ISSR
GRUPO ACESSOS
| UFU_pC6 UFU_pE10 UFU_pB29 UFU_pE8 UFU_pC16 UFU_pB3
I UFU_pB29  UFU_pAl7
I UFU_pE18 UFU_pD14
Y UFU_pD8
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Pela Andlise Molecular de Variancia (AMOVA) foi observada uma diferenciagédo
genética significativa entre as populagdes, avaliada pela estatistica @ (®st = 0,285). O valor de
®st (Tabela 8) representa a diferenciagéo genética entre as progénies, sendo classificados como
baixa diferenciacdo (0 a 0,05), moderada diferenciacdo (> 0,05 a 0,15), grande diferenciacdo
(> 0,15 a 0,25) e alta diferenciacdo (> 0,25). A andlise de variancia molecular forneceu uma
estimativa que grande parte da variabilidade genética esta concentrada dentro das populagdes

(71,52%), com menor porcentagem entre eles (28,48%) (Tabela 8).

Tabela 8. Andlise devariancia molecular (AMOVA)para 10 familias de meio irmaos maternos

de pequizeiros (Caryocar brasiliense)

Porcentagem da

FV GL QM Variancia estimada variancia
Entre 1 29,94 4,59 28,48
Dentro 7 11,55 11,55 71,52
Total 8 13,85 16,14 100

**Significante a 1%, ¢ ST = 0,285; GL: Graus de liberdade; QM: Quadrado médio

O conteudo de informacéo de polimorfismo (PIC) e heterozigosidade esperada (He)
foram gerados para 0s marcadores que permitiram a genotipagem molecular. O PIC atingiu
valores entre 0,0 e 0,20 para os grupos de familias oriundas de sementes sem espinhos e, de
0,08 a 0,28 para os grupos de familias oriundas de sementes com espinhos. A He apresentou
valores entre 0,0 e 0,24 e de 0,10 a 037 para as familias oriundas de sementes sem e com

espinhos, respectivamente (Tabela 9).
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Tabela 9. Frequéncia dos alelos, Heterozigosidade esperada e contetdo de informacéo de

polimorfismo em 10 familias de meio irmdos maternos de pequizeiros (Caryocar brasiliense)

Populacéo de frutos sem espinhos

Marcador A- aa N f(A) f(a) He PIC
ISSR17 1,55 1,45 3,00 0,45 0,55 0,14 0,12
ISSR2 0,50 0,50 1,00 0,50 0,50 0,00 0,00
ISSR22 1,25 1,75 3,00 0,30 0,70 0,23 0,19
ISSR14 1,00 2,00 3,00 0,24 0,76 0,19 0,15
ISSR15 1,45 1,55 3,00 0,36 0,64 0,24 0,19
ISSR10 1,64 1,36 3,00 0,44 0,56 0,21 0,17
ISSR13 1,63 1,38 3,00 0,42 0,58 0,23 0,19
ISSR16 1,07 1,93 3,00 0,23 0,77 0,24 0,20

Populacéo de frutos com espinhos

Marcador A- aa N f(A) f@@) He PIC
ISSR17 3,18 2,82 6,00 0,48 0,52 0,10 0,08
ISSR2 1,13 3,88 5,00 0,14 0,86 0,17 0,13
ISSR22 2,25 3,75 6,00 0,29 0,71 0,16 0,13
ISSR14 2,36 3,64 6,00 0,27 0,73 0,25 0,20
ISSR15 2,00 3,00 5,00 0,28 0,72 0,24 0,19
ISSR10 2,00 3,00 5,00 0,30 0,70 0,20 0,17
ISSR13 4,13 1,88 6,00 0,51 0,49 0,37 0,28
ISSR16 2,20 3,80 6,00 0,25 0,75 0,23 0,19

ISSR: Inter Simple Sequence Repeat; N: nimero de alelos, f(A): frequéncia do alelo A; f(a): frequéncia doalelo

a; He: heterozigosidade; PIC: Conteldo de informacdes polimérficas

O numero efetivo de alelos variou de 1 a 3 nas familias de frutos sem espinhos e de
5 a 6 nos grupos oriundos de sementes com espinhos (Tabela 8). No presente estudo a
heterozigosidade esperada variou de 0 a 0,24 para o grupo sem espinhos, e de 0,10a 0,37 para

0 grupo com espinhos.

Diversidade genética por marcadores SSR

As distancias genéticas entre os pares de familias estimadas pelo complemento do
indice ponderado como medidade dissimilaridade estdo na Tabela 10. Pode-se verificar ampla
dissimilaridade genética oscilando entre 0,49 (UFU _pAl7:UFU pC6) a 0,99
(UFU_pB6:UFU_pD8, e UFU_pD8:UFU_pE16).

151



Tabela 10. Distancias genéticas entre os pares de genotipos estimadas utilizando o complemento (1-s) do indice ponderado

UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_ UFU_  UFU_
pE9 pD14 pB6 pA8 pC2 pClé pA2 pB25 pB3  pD8  pB26 pE16  pBl6 pCé  pELO0  pB29  pAl7

UFU_pE18 066 085 074 069 085 085 0,80 0,79 0,73 0,91 0,80 0,75 080 091 0,78 0,84 0,86

UFU_pE9 065 091 (gg 091 095 056 079 079 079 08l 08 (g7 075 097 08l 054
UFU_pD14 081 091 086 08 08 08 091 08 073 075 gogo 075 08 091 079
UFU_pB6 085 089 08l 087 095 067 099** 092 061 g2 095 075 08 095
UFU_pA8 094 075 061 075 068 095 08 066 (37 091 08 055 086
UFU_pC2 089 074 094 094 099** 084 089 0gp 085 090 090 090
UFU_pC16 075 074 080 095 066 075 076 077 071 075 084
UFU_pA2 073 075 085 065 08 71 074 095 068 084
UFU_pB25 068 09 08 091 75 078 074 090 079
UFU_pB3 094 09 075 ggo 075 084 072 085
UFU_pD8 094 089 095 089 09 095 090
UFU_pB26 073 g2 050 070 081 074
UFU_pE16 061 076 071 070 080
UFU_pB16 075 079 064 071
UFU_pC6 074 075  049*
UFU_pE10 063 0,79
UFU_pB29 0,74

*Menor distancia genética; ** Maior distancia genética. Familias oriundas de matrizes sem espinhos no endocarpo: UFU_pD8, UFU_pC6, UFU_pB26, UFU_pB29,
UFU_pAl7, UFU_pE10, UFU_pE16, UFU_pB3; Familiasoriundasde matrizes com espinhosno endocarpo: UFU_pA2, UFU_pB16,UFU_pC2, UFU_pB6, UFU_pE9,
UFU_pA8, UFU_pE18, UFU_pD14, UFU_pC16, UFU_pB25
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Visando estabelecer um padréo de agrupamentos para as familias de meio irmédos de
pequizeiros foi construido um dendrograma a partir da matriz de dissimilaridade utilizando
como método de agrupamento a ligagdo média entre grupos (Figura 2). Pode-se verificar a

formacdo de 9 grupos distintos.

UFU_pC2

UFU_pD8

UFU pA2 | }—1_
UFU_pE9

UFU_pEI8 2
UFU_pD14 3
UFU_pE10
UFU_pES8 J
UFU_pCl6
UFU_pEl6

UFU_pB6

UFU pBl1 J
UFU_pB29 7
UFU_pAS
UFU_pC6 J | 8
UFU_pAl7 l
UFU_pB25
UFU pB3 J

¥ K b b % % % k! B w

Figura 2. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre familias de meio

irmdos maternos de pequizeiros a partir de 10 loci SSR.

Na tabela 11 encontra-se 0 agrupamento das 18 familias de familias de meio irméaos
maternos de pequizeiros pelo método de otimizacdo de Tocher, o qual revelou a formacéo de
10 grupos. Observa-se que as familias UFU _pE18, UFU _pC6, UFU pB16, UFU pA2 e

UFU_pD14 foram agrupadas individualmente o que indica serem mais divergentes quando
comparados aos demais.

Tabela 11. Agrupamento das 18 familias de meio irmdos maternos de Caryocar brasiliense

pelo método de otimizacdo de Tocher, a partir de informacgdes moleculares SSR

GRUPO ACESSOS

| UFU_pC2 UFU_pB3

" UFU_pA8 UFU pE16  UFU pEI0  UFU _pB26
I UFU_pB1 UFU pB29  UFU pD8

v UFU_pE9 UFU_pC16

V UFU pB6 UFU pB25

VI UFU_pE18

VIl UFU_pC6

VIl UFU pB16

X UFU pD14
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Dos 10 pares de marcadores utilizados todos apresentaram amplificacdo em 18 das 20
familias de meio irmdos maternos de pequizeiros. O resultado da AMOVA mostrou que a
maior diversidade genética ocorre dentro das familias (97,38%) (Tabela 12), sugerindo que ha

variabilidade a ser explorada em cada uma das progénies.

Tabela 12. Anélise de variancia molecular (AMOVA) das familias de meio irmdos de Caryocar

brasiliense, estudadas a partir de 10 marcadores de SSR

Fonte de variacao Graus de liberdade Quadrados médios Va (%)
Entre populagdes 1 1,09 2,62
Dentro de populacdes 16 0,88 97,38
Total 17

SSR: Simple sequence repeat, Va(%): porcentagem da variancia

A heterozigosidade esperada e observada para as familias de meio irmdos de
pequizeiros estdo representadas databela 13. Para avaliar o polimorfismo dentrodapopulacdo
SSR, foi calculado o contetdo de informacdo do polimorfismo (PIC), que representa a
informatividade de um marcador, com valores mais elevados indicando maior polimorfismo e

diversidade dentro da populagéo.

Tabela 13. Nivel de polimorfismo das 18 familias de meio irmaos de Caryocar brasiliense com

base nos dez loci microssatélites

Primers N° alelos PIC Hesp Hobs
P1 P2 P1 P2 P1 P2 P1 P2
cb11 4 6 0,408 0,590 0,444 0,6296 0,444 0,444
cbl 2 2 0,375 0,365 0,5 0,48 1,0 0,800
ch23 5 6 0,684 0,686 0,728 0,7222 0,778 0,222
ch13 4 5 0,667 0,726 0,719 0,7653 0,0 0,143
ch3 3 2 0,437 0,178 0,494 0,1975 0,222 0,0
ch9 5 3 0,722 0,453 0,758 0,5408 0,062 0,143
ch6 4 4 0,585 0,647 0,643 0,7245 0,428 0,428
ch5 3 4 0,505 0,531 0,592 0,595 0,889 0,70
ch20 5 4 0,749 0,692 0,784 0,7400 1,0 0,90
cb12 4 2 0,476 0,124 0514 0,1327 0,333 0,143
Média 0,561 0,5018 0,6177 05528 0,572 0,3924

PIC: contetdo de informacgdo de polimorfismo; Hesp e Hobs: Heterozigosidade esperada e observada,
respectivamente. P1 e P2: Populagdo de pequizeiros com e sem espinhos, respectivamente
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Estrutura populacional

Marcadores moleculares sdo imprescindiveis no estudo da estrutura genética das

populacdes. Loci polimérficos e reprodutiveis acessados por marcadores SSR e ISSR em

familias de meio irmdos maternos de pequizeiros estdo representados na figura 3.

A

MM PpE18 pE9 pB3 pD8 pD14 pB6é pB26 pE16 pA8 pB1 pC2 pB16 pC16 pCé pA2 pE10 pB25 pB29 pA17  pES

pB3 pD8  pDi4 . .pB6é, pB26 pE16. pA8 pB1 pC2 pB16 pC16. pCeé  pA2 pE10  pB25 pB23 pA17  pE8

Figura 3. Perfil de amplificacdo de marcadores SSR_cb20 (A) e ISSR_17 (B) em 20 progénies
de Caryocar brasiliense. Eletroforese em gel de agarose 1,5%, 100 volts por 2:00 horas

Marcador de peso molecular: 100 pb.

A andlise da estrutura genética populacional foi realizada utilizando dadosde loci SSR
e ISSR no programa Structure. O numero ideal de subpopulacbes (K) foi determinado
utilizando o algoritmo Structure Harvester, e os resultados foram apresentados na Figura 4. O
valor mais adequado para K foi 3 para os dois tipos de marcadores. Desta forma, os resultados
a subpopulacéo de K = 3 foram selecionados (Figura 5).
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DeltaK = mean(|L"(K)|) / sd(L(K)) DeltakK = mean(|L"(K)]) / sd(L(K))
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Figura 4. Distribuicdo de delta K (AK) para diferentes nimeros de subpopulagdes para
determinar o verdadeiro numero de subpopulagdes (K). O pico acentuado de AK em K =3

sugere trés subpopulagdes para marcadores SSR (A) e ISSR (B)
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Figura 5. Estimativas da estrutura populacional para as familias de meio irmdos maternos de
pequizeiros (Caryocar brasiliense) usando marcadores SSR (A) e marcadores ISSR (B). As
cores azul, vermelho e verde representam grupos genéticos designados pelo Structure

Harvester.
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O valor ideal de K indicou que trés subpopulacdes (SP1, SP2, SP3) apresentaram a
maior probabilidade de agrupamento populacional das familias de meio irmdos maternos de
pequizeiros. Ao analisar a estrutura populacional (Figura 6A e 6B) pode-se verificar a
influéncia darelacdo de parentesco na estrutura genética das familias de meio irmdos. Além
disso, houve mistura genética entre as familias devido ao fluxo génico durante o processo de

polinizagdo.

Discussdo

Nos estudos de diversidade genética de plantas, utilizando marcadores moleculares,
podem ser empregadas diferentes coeficientes para obtencdo dasimilaridade genética. Neste
estudo analisou-se 11 coeficientes distintos, dos quais considerou-se para as analises de
agrupamento o coeficiente de Jaccard, que tem sido amplamente adotado em estudos de
diversidade genética de diferentes espécies vegetais (Houmanat et al., 2021; Darkwa et al.,
2020; Gogoi et al., 2023).

Estudos sobre diversidade genética sdo essenciais para a conservacdo e manejo dos
recursos genéticos em programas de melhoramento (Tian-Ming et al., 2007). Em estudos de
pré-melhoramento de C. brasiliense a diversidade genética existente na populacdo permite
compreender o parentesco entre genotipos a partir de estudos moleculares de familias de meio
irmdos maternos, principalmente sem espinhos no endocarpo, para 0s quais ha pouca
informacéo disponivel.

Para estabelecer uma estratégia e manejo de recursos fitogenéticos para C. brasiliense
€ necessario estudos de caracterizacbes morfologicas, agrondmicas, fisioldgicas e
moleculares. Neste sentido, das 20 familias avaliadas com o uso de marcadores ISSR, 10
familias apresentaram bandas consistentes e reprodutiveis. Diante desses dados foi possivel
utilizar as informacdes geradas para classificacdo das progénies em grupos divergentes bem
como a caracterizacdo da estrutura populacional.

Os loci SSR e ISSR gerados a partir das familias de meio irmdos maternos de C.
brasiliense foram analisados para prever as propriedades polimérficas e aplicacdo na
diferenciacdo genotipica das familias, bem como determinar a estrutura genética. Os
marcadores moleculares ideais devem ter propriedades codominantes e polimorficas (Kumar

et al., 2019), como os SSR. No entanto, por ndo possuir o genoma completamente
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sequenciado, o uso dos ISSR se torna uma alternativa para estudos de divergéncia genética de
populacdes de C. brasiliense. A combinacdo dos dois tipos de marcadores potencializa e
trazem informacdes a serem utilizadas na analise de diversidade. O nimero e os tipos de
amostras podem fornecer diferentes nimeros de alelos mesmo quando se utiliza 0 mesmo
marcador, conforme observado na presente pesquisa, principalmente ao utilizar os marcadores
ISSR, que foram capazes de amplificar um pequeno grupo de familias.

O valor PIC evidencia o nivel de variacdo para cada loci. O maior valor de PIC foi
encontrado no loco ISSR16 (0,20) para as familias provenientes de frutos sem espinhos no
endocarpo, e no loco ISSR 13 (0,28) para as familias provenientes de frutos com endocarpo
espinhoso. Em relacdo aos marcadores SSR, o maior valor de PIC foi encontrado no loco ¢b20
(0,749) para as familias provenientes de frutos sem espinhos no endocarpo, e no loco cb13
(0,726) para as familias provenientes de frutos com endocarpo espinhoso. Estes valores para
0s marcadores SSR séo considerados muito informativos, e os valores para os ISSR pouco
informativos com base no agrupamento dos escores do PIC de Mateescu et al (2005), que
classifica valores de PIC > 0,60 como muito informativos, 0,30-0,59 bastante informativos e
< 0,30 pouco informativos.

Pela definicdo de Ott (1992), que considera o marcador como polimorfico, se a
heterozigosidade for maior ou igual a 0,1 e altamente polimérfico se for maior ou igual a 0,7.
Diante disso, os ISSR sdo marcadores polimérficos que servem para discriminacdo de
individuos intimamente relacionados (Abirami et al., 2021; Coronado et al., 2017), podendo
ser aplicados, também, nas espécies nativas como C. brasiliense. Os marcadores ISSR tém
sido amplamente utilizados para definir a extensdo das variagdes genéticas em individuos ou
populacdes, representando-os como um dos potenciais indicadores genéticos utilizados com
sucesso em estudos genéticos populacionais de diversas plantas do cerrado (Damazio-
Domingues, 2023; Sayd et al., 2022; Costa et al., 2020; Felix et al., 2020; Santos et al., 2019).

A utilizacdo de marcadores SSR é amplamente utilizada devido a sua heranca
codominante e alto polimorfismo. Possuem aplicacdo na andlise de diversidade genética,
determinacdo de relagdes genéticas, identificacdo de variedades, sele¢cdo de germoplasma e
identificagdo molecular (Zhang et al., 2021; Wu et al., 2014). Os SSR foram desenvolvidos e
empregados pela primeira vez na pesquisa com C. brasiliense por Collevatti et al. (1999,
2001). Estes pesquisadores desenvolveram 10 loci microssatélites para a espécie, 0s quais

foram utilizados nesta pesquisa. De acordo com os estudos de Collevatti et al. (1999), a
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heranca e segregacdo mendeliana foram confirmadas para todos os 10 loci, além da
transferibilidade do loci para cinco outras espécies do mesmo género. Segundo a autora, 0
numero de alelos por loci variou de 10 a 22, com valor médio de 16 e heterozigosidade
esperada variando de 0,84 a 0,94, valores superiores ao encontrado na presente pesquisa.

Além disso, as informacGes sobre a diversidade genética fornecem uma extensdo das
variagches genéticas presentes nas populacdes devido ao ambiente em rapida mudanca
(Sandeep et al., 2020), e a ampla extensao territorial do Cerrado. Em geral, as espécies com
uma ampla distribuicdo possuem um alto nivel de variacdo genética em comparacdo com
populacdes endémicas ou de faixa estreita (Gokul et al., 2020).

Compreender a estrutura genética das populacdes é crucial para a utilizacdo eficiente
dos recursos genéticos. A estrutura genética foi distinguida através da analise Bayesiana, que
separou os individuos em trés grupos e atribuiu o nimero (K=3) de subpopula¢bes conforme
observados nas figuras 5 e 6. A analise permitiu inferir que as popula¢@es eram dotipo mistura,
possivelmente devido a heterozigosidade (Chaudhary et al., 2018).

O estudo com familias de meio irmdos maternos de C. brasiliense forneceu
informacOes valiosas sobre a diversidade genética, estrutura populacional e parentesco entre
genotipos da especie. Os resultados contribuem para a conservacdo e manejo eficiente dos
recursos genéticos, essenciais para a seguranca alimentar e o desenvolvimento sustentavel na
regido do Cerrado. Essas observagdes destacam a importéncia do estudo na compreensdo da
diversidade genética de C. brasiliense, que possam contribuir com praticas de conservacao,
melhoramento genético e plantio comercial para garantir a sustentabilidade da espécie no

Cerrado brasileiro.

Conclusao

Os marcadores moleculares ISSR e SSR permitiu analisar a diversidade genética entre
familias de meio irmdos maternos de C. brasiliense. Existe ampla variacdo genética entre
familias obtidas pelo padrdo de agrupamentos UPGMA e Tocher, que permitiu detectar os
genotipos mais divergente e mais similares. As familias menos divergentes foi o par
UFU_pB29:UFU_pC6 (0,273) e o mais divergente o par UFU_pC16:UFU_pD8 (0,899)
utilizando marcadores ISSR. Com o uso dos microssatélites as familias menos divergentes foi
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0 par UFU_pAl17:UFU _pC6 e os mais divergentes os pares UFU_pB6:UFU_pD8§, e
UFU_pD8:UFU_pES8 (0,99).

Pela andlise molecular de variancia pode-se observar que a maior diversidade genética
estd dentro das familias, indicando um potencial significativo a ser explorado em cada
progénie. A estrutura genética das familias foi delineada em trés subpopulages, evidenciando
a importéncia desses estudos moleculares para a conservacdo e manejo eficiente dos recursos

genéticos de C. brasiliense.
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Consideracgoes finais

O pequizeiro (Caryocar brasiliense) é uma espécie frutiferae nativa do Cerrado com
diversas aplicacdes. No primeiro capitulo foi apresentado uma revisao bibliométrica, pela qual
foi possivel verificar a existéncia de lacunas no desenvolvimento cientifico da espécie a serem
exploradas, principalmente relacionadas ao melhoramento genético e a caracterizacdo da
diversidade genética por meio do uso de marcadores moleculares. Essas lacunas merecem
destaque e incentivo para novas pesquisas, pois podem fornecer contribuicdes importantes
para programas de conservacdo e melhoramento da espécie.

O melhoramento genético pode contribuir para o desenvolvimento de variedades com
caracteristicas desejaveis, como maior produtividade, resisténcia a doencas e melhor qualidade
dos frutos. Além disso, a caracterizacdo da diversidade genética utilizando marcadores
moleculares pode facilitar a identificacdo de germoplasma e a selecdo de genotipos para
programas de melhoramento. A pesquisa continua nessas areas, juntamente com a colaboragao
entre cientistas, agricultores e formuladores de politicas publicas, é essencial para promover a
conservagdo, 0 uso sustentavel e o desenvolvimento econémico do pequi como recurso natural
importante no contexto socioeconémico e ambiental brasileiro.

No capitulo 2, foi explorada a variabilidade genética a partir de caracteres mensurados
em frutos e pirénios. Verificou-se a existéncia de agrupamentos e variabilidade entre os
gendtipos de C. brasiliense, indicando potenciais genotipos para programas de melhoramento
genetico e conservacdo. Os padrdes de agrupamento tém implicacdes praticas significativas,
pois podem ser usados para identificar grupos de individuos com caracteristicas genéticas
semelhantes.

Os resultados obtidos por diferentes métodos de analise como Tocher, UPGMA e
componentes principais, foram consistentes na identificacdo da diversidade genética entre 0s
genoétipos. Ao agrupar os gendtipos de pequizeiros com base em sua variabilidade fenotipica,

foi possivel selecionar genitores que apresentaram caracteristicas desejaveis para a producao
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e qualidade dos frutos. A alta correlacdo entre alguns caracteres identificados no estudo pode
ser aproveitada para reduzir o numero de caracteres a serem mensurados, tornando 0 processo
de selecdo mais eficiente e orientado para as caracteristicas mais relevantes.

No capitulo 3, a abordagem por modelos mistos, utilizando a metodologia
REML/BLUP, demonstrou ser uma ferramenta eficaz na estimativa dos componentes de
variancia e parametros genéticos em familias de meio irmdos maternos de pequizeiros,
possibilitando a predicdo dos valores genéticos e a maximizacdo da acuracia seletiva. A
observacdo da variacdo entre as melhores progénies ao longo de 24 meses ressalta a
importancia continua da estimacdo dos parametros genéticos nestas familias e em outras a
serem desenvolvidas.

No capitulo 4, a avaliacdo da divergéncia genética, fenotipica e as correlacdes entre 0s
caracteres para fins de selecdo entre as familias de meio irmdos maternos em estadio juvenil
demonstraram que 0s agrupamentos gerados pelos métodos multivariados permitiram o
agrupamento das familias em grupos distintos, evidenciando a diversidade genética presente
na populacdo estudada. Os resultados obtidos podem fornecer subsidios para programas de
melhoramento genético da espécie, permitindo a selecdo de genétipos com caracteristicas
desejaveis para cultivo comercial. Ademais, as correlagdes identificadas entre os caracteres
fenotipicos contribuem para a otimizacdo dos processos de selecdo, visando o
desenvolvimento de variedades mais produtivas e adaptadas as condigdes de cultivo.

No capitulo 5, a utilizacdo de marcadores moleculares ISSR e SSR, permitiu uma
avaliacdo precisa dadiversidade genética nas familias de meio irmdos maternos, destacando a
utilidade dessas ferramentas na identificacdo de familias divergentes e similares. Essas
informacBes sdo fundamentais para programas de melhoramento genético e conservacdo do
pequizeiro, possibilitando a sele¢do de genotipos com caracteristicas desejaveis. A constatacao
de divergéncia genética e fenotipica dentro das familias, especialmente durante o estagio
juvenil, revela a existéncia de uma ampla variabilidade genética.

Ao entender melhor a estrutura genética das populagdes de pequizeiros, 0s programas
de melhoramento podem ser direcionados de forma mais precisa, visando a selecdo de
genitores que possuam caracteristicas desejaveis para a producédo de frutos de alta qualid ade,
resisténcia a estresses ambientais e outras caracteristicas agronomicamente importantes.

A integracdo de dados genotipicos e fenotipicos pode fornecer uma compreensao mais

acurada dos mecanismos genéticos relacionados com as caracteristicas de interesse. Essas
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descobertas podem orientar estratégias de conservacdo, melhoramento genético e o
desenvolvimento de variedades mais adaptadas e produtivas. Por meio dessa pesquisa fica
evidenciado a importancia da espécie tanto em termos de sua ecologia, usos populares e
comerciais, quanto em relacdo a sua variabilidade genética, evidenciando oportunidades
significativas para a conservacao, manejo eficiente e melhoramento genético.

Diante dos resultados observados € possivel que esses estudos possam ser expandidos
para incluir andlises mais abrangentes da variabilidade genética em diferentes estagios de
desenvolvimento da planta e em diferentes condi¢cdes ambientais. Pode-se esperar que novas
pesquisas sejam direcionadas para o melhoramento genético do pequizeiro, oferecendo
oportunidades para o desenvolvimento de variedades mais produtivas, adaptadas, e que

possam contribuir para a sustentabilidade e preservacdo da espécie.
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