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PROCEDIMENTOS MULTIVARIADOS NO AGRUPAMENTO DE
GENOTIPOS DE MARACUJAZEIRO COM BASE EM MATRIZ DE
DISTANCIA CONJUNTA E EM SEPARADO PARA CARACTERISTICAS
QUANTITATIVAS E CATEGORICAS

Autor: Darlan Bispo dos Santos
Orientador: Prof. Dr. Carlos Alberto da Silva Ledo

RESUMO: A identificacdo de gendtipos com caracteristicas importantes para o
programa de melhoramento genético é fundamental para o desenvolvimento de
materiais superiores. Entretanto, para o melhoramento interespecifico é necessério o
conhecimento da variabilidade genética presente nas populacdes base visando a
otimizac&o dos ganhos genéticos. O presente trabalho objetivou a caracterizagdo de
24 acessos do Banco Ativo de Germoplasma de Maracujazeiro (BAG - Maracujd) da
Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical, por meio da andlise de agrupamento
utilizando a distancia de Mahalanobis para os dados quantitativos, a distancia de
Cole-Rodgers para os dados multicategéricos, a distancia de Jaccard para os dados
moleculares e a andlise simultdnea de todos os dados com o uso do algoritmo de
Gower. Entre as analises realizadas isoladamente, a dos dados moleculares
apresentou maior fidedignidade no agrupamento dos gendtipos com base no
coeficiente de correlacdo cofenético. A andlise simultdnea dos dados com o uso do
algoritmo de Gower demonstrou eficiéncia nos resultados, pois expressou a relagéo
de influéncia existente entre os tipos de caracteristicas avaliadas no agrupamento
dos acessos. As varidveis quantitativas que mais contribuiram para divergéncia

entre os acessos foram: peso de fruto, peso da casca e peso da polpa sem semente.

Palavras-chave: Gendtipos, Variabilidade, Melhoramento Genético, Caracterizacao.



MULTIVARIATE PROCEDURES IN THE CLUSTERING OF PASSION-
FRUIT GENOTYPES BASED ON COMBINED DISTANCE MATRIX AND
IN SEPARATE FOR QUANTITATIVE AND CATEGORIC
CHARACTERISTICS

Author: Darlan Bispo dos Santos
Advisor: Prof. Dr. Carlos Alberto da Silva Ledo

ABSTRACT: The identification of genotypes with important characteristics for genetic
breeding programs is fundamental to the development of superior materials.
However, in interspecific breeding, the knowledge of the genetic variability present in
base populations aiming optimizing genetic gains is key. The objective of the present
work was to characterize 24 accessions of the Passion-fruit Germplasm Bank at
Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical, by cluster analysis using the Mahalanobis
distance for quantitative data, the Cole-Rogers distance for the multicategoric data
and Jaccard’s distance for the molecular data and combined analysis of the
combined data using Gower’s algorithm. Among the separate analysis, the molecular
data presented greater reliability for the grouping of the genotypes according to the
cophenetic correlation value. The combined analysis of the data using Gower’s
algorithm demonstrated to be efficient since it expressed the relationship of influence
existing between the types of characteristics evaluated in clustering. The quantitative
variables which most contributed to the dissimilarity between accessions were: fruit

weight, peel weight and weight of pulp without seed.

Key-words: Genotypes, Variability, Genetic Breeding, Characterization.
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INTRODUCAO

A familia Passifloraceae é predominantemente tropical, reunindo cerca de 19
géneros e 530 espécies, sendo Passiflora o género mais diverso com
aproximadamente 400 espécies descritas (Bernacci, 2003). O Brasil e a Colémbia,
grandes produtores de maracujia, sdo os paises com maior diversidade de
Passifloraceae. Entretanto, P. edulis Sims (formas amarelo e roxa), € a espécie que

ocupa 95% dos pomares brasileiros cultivados com esta fruteira (Meletti et al., 2005).

Segundo Araujo (1980), no Brasil, a cultura do maracuja comecou a ganhar
importancia econdmica a partir da década de 1970. Atualmente, essa fruteira é
plantada em quase todos os estados brasileiros, proporcionando melhorias na
economia e renda em inUmeros municipios (Ferreira, 2005). Vale ressaltar que a
regido Nordeste do Brasil € a principal produtora, responsavel por 68% da producéo,
com uma é&rea cultivada de 33.405 ha e cerca de 465.925 t anuais, destacando-se

os Estados da Bahia, Cearéa e Sergipe como os maiores produtores (IBGE, 2010).

O nome maracuja, uma denominacgéo geral dada ao fruto e a planta de varias
espécies do género Passiflora, é derivada do nome indigena tupi marau-ya, que
corresponde ao fruto de marahu, que é, por sua vez, derivado de ma-ra-ua, que
significa coisa de sorver ou que se toma de sorvo (Medina, 1980). A denominagéo do
género Passiflora, ou flor da paixao, tem origem religiosa devido & semelhanca da

flor com os simbolos da Paix&o de Jesus Cristo (Oliveira, 1980).

Com base em Ferreira (2005), apesar do grande destaque da cultura no
“ranking” mundial, as pesquisas no Brasil ndo tém acompanhando esse crescimento
de forma adequada, principalmente, em relagédo ao melhoramento e a obtencéo de

variedades resistentes a pragas e doencas.

Varios fatores afetam a produc¢do do maracuja, tanto em qualidade quanto em
quantidade, sendo que os principais sdo: cultivo de variedades inadequadas; mudas
de baixa qualidade e/ou com problemas fitossanitarios; auséncia de irrigagdo nas

regides sujeitas a déficit hidrico e de um esquema adequado de adubac¢&o, 0 mesmo



se verificando em relacdo a corregdo inicial de acidez do solo; falta de tecnologia
para 0 manejo adequado de pragas e doengas e para utilizacdo de polinizagcéo

manual (Sousa, 2005).

De acordo com Meletti et al. (1992), o género Passiflora apresenta ampla
variabilidade genética para ser explorada, em termos de florescimento,
produtividade, caracteristicas do fruto e resisténcia a pragas e doencas. Também, é
relevante ressaltar, baseado em Junqueira et al. (2005), que algumas espécies de
Passiflora silvestres tém grande potencial para contribuir com o melhoramento
genético do maracujazeiro comercial, por apresentarem, além da resisténcia a
doengcas e a algumas pragas, outras caracteristicas interessantes, como
longevidade, autocompatibilidade, maior adaptacdo a condi¢des climéticas adversas,
periodo de florescimento ampliado, androginéforo mais curto, que facilita a
polinizagdo por insetos menores, e maior concentragdo de componentes quimicos

funcionais.

Bruckner & Otoni (1999), consideram que os principais métodos e estratégias
de melhoramento genético utilizados em Passiflora sdo a introdugdo de plantas, a
selecdo massal, a hibrida¢@o sexual interespecifica, a hibridagdo sexual intervarietal
e a selecdo por teste de progénies. Para implementacdo destas agbes, € preciso
gue haja variacdo genética e nessa perspectiva surgem os bancos de germoplasma
que s&o locais onde se mantém a conservacdo ex situ de material genético
representativo da diversidade genética de espécies de interesse. Além de manter os
gendtipos de interesse, um banco de germoplasma realiza também atividades de
prospeccdo, coleta, introdugcdo, intercambio, quarentena, caracterizacgao,
conservagao, inspecgao, multiplicagdo e regeneragdo do germoplasma (Ramalho et
al., 2004).

O sucesso de um programa de melhoramento reside na existéncia de
variabilidade e neste sentido, € recomendado para formacdo de populacdo-base o
intercruzamento entre genotipos superiores e divergentes. Essa divergéncia pode
ser avaliada a partir de caracteristicas agronémicas, morfoloégicas, moleculares,
entre outras. As informagBes mdultiplas de cada cultivar sdo expressas em medidas
de dissimilaridade, que representam a diversidade que h& no conjunto de genotipos

estudados.
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Para Dias et al. (1997), a divergéncia entre acessos, avaliada por estatistica
multivariada, pode proporcionar uma descri¢cdo sintética da afinidade genética entre
acessos e populagdes. Assim, a quantificacdo da dissimilaridade genética é um dos
mais importantes parametros estimados pelos melhoristas de plantas, principalmente
quando o objetivo é a obtencdo de segregantes transgressivos e populagfes de

ampla variabilidade genética como proposto por Benin et al. (2003).

O uso de técnicas multivariadas é um dos fatores que tem impulsionado o
aumento nos estudos sobre divergéncia genética entre acessos de banco de
germoplasma. Elas sdo baseadas em algoritmos ou medidas de distancia que
consideram simultaneamente inUmeras caracteristicas selecionadas nos
experimentos de caracterizagdo e avaliagdo de germoplasma (Vilela et al., 2008).
Entre as técnicas disponiveis, a analise por componentes principais, por variaveis
canbnicas e o0s métodos aglomerativos sdo o0s mais utilizados. O método
aglomerativo tem como principio reunir os genétipos em grupos, de tal forma que
haja homogeneidade dentro dos grupos e heterogeneidade entre os grupos. Esta
metodologia depende do calculo das medidas de dissimilaridade provenientes de

variaveis quantitativas e qualitativas.

Para decidir até que ponto dois elementos de um mesmo conjunto podem ser
considerados como semelhantes ou nao, € necessario considerar as medidas que
descrevam a similaridade entre os elementos amostrais de acordo com as
caracteristicas que neles foram avaliadas. Essas medidas podem ser estimadas com
base na avaliacdo morfoldgica do fenétipo da planta (Cruz e Regazzi, 1997), por
meio de dados moleculares através do polimorfismo de DNA (Oliveira, 1998; Diniz
Filho, 2000), ou ainda mediante informacfes disponiveis da genealogia (Van
Beuningen e Buseh, 1997; Kim e Ward, 1997). Cruz (2008), apresenta o0s
procedimentos para estimar medidas de dissimilaridade com base em variaveis
quantitativas (distancias Euclidianas ou Mahalanobis), binarias (indice de Jaccard,

Nei e Li, etc.) e multicategdricas (Cole-Rodgers).

Sokal e Rohlf (1962) relatam que, dos métodos hierarquicos aglomerativos, o
UPGMA (Unweighted pair-group method with arighmetic averaging), € o que
apresenta os dendrogramas com coeficiente de correlagdo cofenético (CCC)
méaximo. Segundo os referidos autores, a adequag¢do do método hierarquico é feita

por meio do CCC, que é calculado entre os elementos da matriz de dissimilaridade e



11

os elementos da matriz cofenética. E, pois, uma medida de concordancia entre os
valores originais de dissimilaridade e aqueles representados no dendrograma,
usando-se somente os valores encontrados acima da diagonal das referidas

matrizes.

A andlise conjunta de diferentes tipos de variaveis pode fornecer uma melhor
indicagdo da potencialidade quanto & variabilidade existente em bancos de
germoplasma. Entretanto, poucos trabalhos tém utilizado esta metodologia para
quantificacdo da dissimilaridade genética, com a cultura do maracujazeiro, em
virtude da falta de conhecimento de técnicas estatisticas que permitem essa
abordagem e a falta de programas computacionais livres que possam analisar tal
procedimento. Contudo, Gower (1971) propds uma técnica que permite a andlise
simultanea das distancias entre caracteristicas quantitativas e qualitativas. Este
método permite que valores da matriz de distancia fiqguem compreendidos entre 0 e
1. Alguns trabalhos que utilizaram esta abordagem s&o relatados, como por
exemplo, os estudos feitos com Brassica napus L. por Rodriguez et al. (2005), com
Triticum aestivum L. por Vieira et al. (2007), com Solanum lycopersicum por

Gongalves et al. (2009), e com gendtipos de maracujazeiro por Godoy et al. (2007).

Assim, este trabalho teve como objetivo avaliar e comparar a variabilidade
genética entre 24 acessos do Banco Ativo de Germoplama de maracujazeiro (BAG -
Maracujid) da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical (CNPMF), por meio da
andlise de agrupamento com a utilizagdo de dados quantitativos, qualitativos e de

marcadores moleculares, separados e simultaneamente.
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AGRUPAMENTO DE GENOTIPOS DE MARACUJAZEIRO COM O USO
DE CARACTERISTICAS MORFOLOGICAS, AGRONOMICAS E
MOLECULARES ISOLADAMENTE

RESUMO: O conjunto de informag0es relacionadas aos descritores qualitativos,
quantitativos de interesse agrondmico e aos marcadores moleculares é de
fundamental importancia na determinacdo da variabilidade genética de bancos de
germoplasma e no planejamento de programas de melhoramento genético. O
objetivo deste capitulo foi realizar a analise de agrupamento para variaveis
qualitativas, quantitativas e de marcadores moleculares binarios e posterior
agrupamento para definicho da diversidade genética entre gendétipos de
maracujazeiro utilizando as Distancias de Cole-Rodgers, Mahalanobis e Jaccard.
Foram avaliadas 18 caracteristicas quantitativas, 16 qualitativas e 18 marcadores
moleculares do tipo ISSR (Inter Simple Sequence Repeat), em 24 acessos do Banco
Ativo de Germoplama de maracujazeiro (BAG — Maracujé), da Embrapa Mandioca e
Fruticultura Tropical (CNPMF). As andlises dos dados demonstraram que dentre os
acessos estudados, o BGM44r, BGM123r, BGM180 e BGM221 apresentaram maior
divergéncia com base nos dados quantitativos; o BGM049r e BGMRJ baseado nos
dados moleculares e, com relacdo aos dados multicategoricos o BGM183. A analise
molecular apresentou a maior eficiéncia na caracterizagdo dos acessos com base
nos coeficientes de correlagdo cofenético. Foram identificadas as caracteristicas
quantitativas: peso do fruto, peso da casca e peso da polpa sem semente, como

sendo as que mais contribuiram para a divergéncia entre 0s acessos.

Palavras-chave: Passiflora, Germoplasma, diversidade genética.



CLUSTER ANALYSIS OF PASSION-FRUIT GENOTYPES USING
MORPHOLOGIC, AGRONOMIC AND MOLECULAR
CHARACTERISTICS SEPARATELY

ABSTRACT: The data related to qualitative, quantitative with agronomic interest and
molecular markers is fundamental in the determination of the genetic variability in
germplasm banks and for strategies of genetic breeding programs. The objective of
this chapter was to carry out the cluster analysis for qualitative, quantitative and
binary molecular marker data and further cluster for the defining of the genetic
diversity between passion-fruit genotypes using the Cole-Rogers, Mahalanobis and
Jaccard’s distance. Eighteen quantitative, 16 qualitative and 18 ISSR (Inter Simple
Sequence Repeats) molecular markers were used in 24 accessions of the Passion-
Fruit Germplasm Bank at Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical (CNPMF). The
data analysis demonstrates that among the accessions studied, BGM44r, BGM123r,
BGM180 and BGM221 were more divergent based on the quantitative data;
BGMO049r and BGMRJ based on molecular data and in regard to multicategoric data,
BGM183. The molecular analysis presented greater efficiency in the characterization
of the accessions. The following quantitative characteristics that mostly contributed
for the divergence between accessions were: fruit weight, peel weight and weight of

pulp without seeds.

Key-words: Passiflora, Germplasm, genetic diversity.



INTRODUCAO

O maracujazeiro pertence a familia Passifloraceae e ao género Passiflora,
constituido por mais de 400 espécies distribuidas pelos tropicos, principalmente
no Brasil, centro de origem de pelo menos 1/3 das espécies. A area cultivada com
maracuja no pais evoluiu de 25.390 ha, em 1990, para 48.752 ha, em 2008, o que
representa aumento de 92% segundo o IBGE (2010). Em termos de produgéo, a
regido Nordeste produz 68% do total ofertado no mercado interno, e a Bahia
lidera a produgdo nacional, com 40,25% do volume total, que & destinada ao

consumo in natura e a industrializacéo (IBGE, 2010).

Por ser considerado centro de origem do maracuja, o Brasil possui ampla
variabilidade genética, que é o ponto de partida para qualquer programa de
melhoramento genético e cuja caracterizacdo e avaliacdo sdo ferramentas
indispensaveis aos trabalhos de fitomelhoramento visando o desenvolvimento de

novas variedades.

O melhoramento genético possibilita a geracdo de cultivares com
caracteres superiores. Neste caso, o desafio do melhorista € reunir em uma so
constituicdo genética, o maior numero possivel de caracteres favoraveis.
Entretanto, para que um programa de melhoramento genético tenha éxito, com
economia de recursos e tempo, € necessario que 0s cruzamentos sejam
efetuados entre genitores com elevada capacidade de combinagédo, conforme
Allard (1999). Dessa forma, o melhorista tende a concentrar seus esforgos nos
cruzamentos entre individuos contrastantes para que sejam obtidas populagdes
segregantes com elevada frequéncia de individuos transgressivos, especialmente
nos caracteres relacionados a produtividade, qualidade e resisténcia a pragas e

doencas.

Estudos que envolvem a divergéncia em plantas tém sido realizados
frequentemente, com base em descritores botanicos, morfolégicos e

agrondmicos, por ndo apresentarem custos elevados de acordo com Dias et al.
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(1997). No entanto, as interpretagbes desses dados tém, habitualmente, sido
feitas por analises univariadas, o que gera dificuldades na obtencdo das
estimativas de divergéncia e, consequentemente, na selecdo de individuos
desejaveis para intercruzamentos, pois diferencas existentes entre grupos ou
populagBes ndo € dependente de uma Unica variavel e sim de um conjunto delas.
Assim, as técnicas multivariadas tém se mostrado Uteis, por avaliar o individuo em
varios aspectos e proporcionar uma visdo holistica de cada acesso como

consideram Cruz et al. (2004).

Na predicdo da divergéncia genética, varios métodos multivariados podem
ser aplicados, como componentes principais, variaveis candnicas e métodos
aglomerativos. O método aglomerativo depende do célculo das medidas de
dissimilaridade provenientes de variaveis quantitativas e qualitativas, pois cada
gendtipo constitui-se como um grupo inicial, que se unem em etapas posteriores,
segundo suas similaridades, em grupos de tal forma que haja homogeneidade

dentro dos grupos e heterogeneidade entre os grupos (Crossa e Franco, 2004).

As medidas de distancia podem ser estimadas com base na avaliagao
morfolégica do fenétipo da planta (Cruz e Regazzi, 1997), por meio de dados
moleculares através do polimorfismo de DNA (Oliveira, 1998; Diniz Filho, 2000),
ou ainda mediante informacdes disponiveis da genealogia (Van Beuningen e
Buseh, 1997; Kim e Ward, 1997). Cruz (2008) apresenta os procedimentos para
estimar medidas de dissimilaridade com base em variaveis quantitativas
(distancias euclidianas ou de Mahalanobis), binarias (indice de Jaccard, Nei e Li,

etc.) e multicategéricas (Cole-Rodgers et al., 1997).

A avaliacdo da divergéncia genética, como critério para a escolha de
genitores em programas de melhoramento, foi relatada por diversos autores a
exemplo de Maluf et al. (1983), Miranda et al. (1988), Dias et al. (1997), Vidigal et
al. (1997), Ribeiro et al. (1999) e Ferrao et al. (2002).

Este trabalho teve por objetivo avaliar a variabilidade genética entre
gendtipos de maracujazeiro por meio da andlise de agrupamento de dados

guantitativos, qualitativos e de marcadores moleculares, isoladamente.



MATERIAL E METODOS

21

Foram avaliados e caracterizados 24 acessos de maracujazeiro, conforme

apresentados na Tabela 1. Estes acessos pertencem ao Banco Ativo de

Germoplasma da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical (BAG - Maracuja),

localizado em um latossolo amarelo distréfico a moderado, com textura franco

argilo-arenosa, declive de 0 a 3%, a precipitacdo pluviométrica anual média da

regido € de 1.224 mm, a temperatura média anual € de 23,80°C, a umidade

relativa do ar de 80% e a altitude de 220m. Todos o0s acessos avaliados

pertencem a espécie Passiflora edulis, variedade amarela ou roxa.

Tabela 1. Relagéo dos acessos de maracujazeiro pertencentes ao Banco Ativo de

Germoplasma da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical (BAG - Maracuja),

avaliados no presente trabalho.

N° Acessos Espécie Origem

1 BGMOO0O7 Passiflora edulis Minas Gerais
2 BGM028 Passiflora edulis Bahia

3 BGM032 Passiflora edulis Parana

4 BGMO044r Passiflora edulis Bahia

5 BGMO049r Passiflora edulis Brasilia

6 BGM121 Passiflora edulis Séao Paulo

7 BGM123r Passiflora edulis Séao Paulo

8 BGM164 Passiflora edulis Bahia

9 BGM180 Passiflora edulis Séao Paulo
10 BGM181 Passiflora edulis Séao Paulo
11 BGM183 Passiflora edulis Séao Paulo
12 BGM185 Passiflora edulis Séao Paulo
13 BGM189 Passiflora edulis Séao Paulo
14 BGM190 Passiflora edulis Séao Paulo
15 BGM205 Passiflora edulis Rio Grande do Sul
16 BGM207 Passiflora edulis Séao Paulo
17 BGM210 Passiflora edulis Minas Gerais
18 BGM221 Passiflora edulis Bahia

19 BGM222 Passiflora edulis Bahia

20 BGM223a Passiflora edulis Bahia

21 BGM224 Passiflora edulis Bahia

22 BGM225 Passiflora edulis Bahia

23 BGMRBa Passiflora edulis Bahia

24 BGMRJ Passiflora edulis Bahia

Para a caracterizagdo e avaliagdo dos acessos, foram analisadas 18

variaveis quantitativas (Tabela 2), 16 variaveis qualitativas (Tabela 3) e 18

marcadores moleculares do tipo ISSR (Inter Simple Sequence Repeat).
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Tabela 2. Relagdo das varidveis quantitativas estudadas.

Variaveis quantitativas Medida expressa

em
Peso do fruto (PFr) g
Peso da casca (PCas) g
Formato do fruto (FFr) = razdo entre comprimento e largura cm
Comprimento do fruto (CFr) cm
Largura do fruto (LFr) cm
Peso da polpa sem semente (Ppol-Sem) g
Peso da polpa com semente (Ppol+sem) g
Espessura da casca (Ecas) cm
Rendimento da polpa com as sementes (Rpol+Sem) %
Rendimento da polpa sem as sementes (Rpol-Sem) %
Diametro do caule (Dcau) cm
Largura da folha (Lfo) cm
Comprimento da folha (Cfo) cm
Comprimento do peciolo (Cpec) cm
Diametro do peciolo (DP) cm

Acidez total titulavel (ATT) %

Solidos soluveis totais (SST) ° brix

Razao entre SST e ATT (Rétio) -

Tabela 3. Relacdo das variaveis qualitativas avaliadas, com suas respectivas
classificagoes.

Variaveis
gualitativas

Classificagao

1

2

3 4

5

6

Formato do
fruto (Forfr)

Oval

Oblonga

Arredondada  Oblata

Elipséide

Oboval

Coloracéo do
fruto (Cfru)

Amarelo

Amarelo
avermelhado

Roxo -

Pigmentacédo
da casca
(Pgcas)

Amarela

Vermelha

Roxa -

Cor da polpa
(Cpol)

Amarelo
avermelhado

Amarelo

Amarelo -
palido

Forma da
semente
(Fsem)

Redonda

Oval

Angulosa

Superficie da
semente
(Ssem)

Rugosa

Lisa

Intermediaria

Coloracédo da
semente
(Csem)

Cinza

Marrom

Preta -

Superficie do
caule (Scaule)

Aspera

Média

Macia -

Vigor da
planta (Vpl)

Reduzido

Médio

Elevado -

Coloracéo do
peciolo
(Cpecl)

Verde

Roxo

Esverdeado Rosado

Folha madura:
formato da
folha (Ffolh)

Cordata

Eliptica

Lanceolada Ovalada

Palmada

Trifoliada
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(Continuacéo Tabela 3)

Folha madura:  Auriculata Cordata Obliqua - - -
formato da

base da folha

(Fbfi)

Folha madura: Mucronado Agudo Obtuso Acuminado - -
formato do

apice da folha

(Fpfl)

Coloragdoda  Verdeclaro  Verde Verde escuro - - -
folha madura
(Cflm)

Consisténcia Coriacea Membranosa
da folha (Cfl)

Rugosidade Fraca Média Forte - - -
da superficie
da folha

(Rgpl)

Para as andlises moleculares, o DNA foi extraido das plantas de acordo
com o protocolo sugerido por Doyle & Doyle (1990). As concentracdes do DNA
foram estimadas em gel de agarose 1% por meio da comparagcdo com uma série
diluicdo de DNA comercial (Invitrogen, Carlsbad, CA) de concentracdo conhecida,

corado com brometo de etidio (1,0 mg/mL).

Quarenta e sete iniciadores de ISSR (Inter Simple Sequence Repeats)
foram testados em acessos fenotipicamente contrastantes e 18 demonstraram
polimorfismo e boa resolucdo os quais foram selecionados para andlises
posteriores.

M 421 123 124 129 175 176 977 179 180 181 152 163 184 185 166 189 190 204 205 207 208 210 2 232 723 224 B25 EIT B30 I

1,517
1,000 ==

700 — - —— s . S - - —-— e — _— -

S0051T —-— —_— - e e — N — — -

-_--E-_—.--- ;.—— — e g —
— - — - - .-

300 ——— -— —

Figura 1 — Padrdes de gel de agarose dos produtos da PCR amplificados com o primer DiGA3'T.
M representa a escala de 100 bp (New England Biolabs, Inc., Beverly, MA).

O mix de PCR (25 pL) para a analise de ISSR foi composto por: 20 ng de
DNA gendmico, 20 mM de Tris-HCI (pH 8,4), 50 mM de KCI, 1,5 mm de MgCl,,
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0,2 mM de cada dNTPs, 0,3 uM do iniciador e 1,0 U de Taq DNA polymerase
(Invitrogen, Carlsbad, CA).

A amplificagéo foi feita em termociclador PTC-100 (MJ Reaerch, Inc.,
Watertown, MA) com o seguinte programa: desnaturagéo inicial a 94° C por 5 min,
seguido de 35 ciclos de 94° C por 40 segundos, 48° C por 40 segundos, e 72° C

por 1 min, com extensao final a 72° C por 2 min.

Apos a PCR as amostras foram aplicadas em gel de agarose a 2%, tamp&o
TBE 1X e corado com brometo de etidio. O “ladder” de 100 pb (New England
Biolabs, Inc., Beverly, MA) foi utilizado como padréo molecular para tamanhos de
bandas. A eletroforese foi realizada a 120V por 2 horas. Ap6s a corrida, 0os géis
foram visualizados e gravados em equipamento Lourmat (Viber lourmat Bio-

Technology, Marne |é Valle, France).

As bandas de ISSR reprodutiveis foram avaliadas como ausente (0) ou
presente (1) para cada um dos 24 acessos. O loco foi considerado polimorfico
quando a frequéncia do alelo mais presente ndo era superior a 0,99. As

diferencas qualitativas na intensidade das bandas n&o foram consideradas.

Uma medida de distancia foi utilizada para cada tipo de varidvel sendo que
para as variaveis quantitativas, ap0s a padronizacdo, calculou-se a distancia
generalizada de Mahalanobis segundo Cruz & Regazzi (2001), pois além das
variancias de cada variavel, ela considera a covariancia entre elas. Para as
variaveis multicategéricas a distancia de Cole-Rodgers (Cole-Rodgers et al.,

1997) e para as moleculares a distancia de Jaccard (Dias,1998).

Agrupamentos hierarquicos das andlises a partir das matrizes de distancia
genética foram obtidos pelos métodos de UPGMA - Unweighted Pair Group
Method with Arithmetic Mean (Sneath e Sokal, 1973). A validagdo dos
agrupamentos foi determinada pelo coeficiente de correlacdo cofenético de
acordo com Sokal & Rohlf (1962). Para a analise de agrupamento dos dados
quantitativos foi realizada uma analise de variancia intergrupos através do teste t
e obtida a contribuicdo relativa das variaveis quantitativas para divergéncia entre
0s genotipos conforme Singh (1981). A significAncia dos coeficientes de
correlagdo cofenético foi calculada pelo teste de Mantel (1967) com 10.000

permutacdes, utilizando o programa Genes como sugerido por Cruz (2008) bem
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como, a obtengdo das matrizes de distancia genética e o calculo dos coeficientes
de correlacdo cofenético. Os dendrogramas foram obtidos pelo programa
Statistica (Statsoft, 2005). A andlise de variancia foi realizada através do
programa SAS (SAS Institute, 2006).

RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise das variaveis moleculares realizada com a distancia de Jaccard
apresentou o maior coeficiente de correlacdo cofenético entre as matrizes de
agrupamento, com valor de correlacdo de 0,92. As andlises para as variaveis
quantitativas e multicategéricas apresentaram valores de 0,78 e 0,65,

respectivamente (Tabela 4).

Conforme sugerem Bussab et al. (1990), analises de agrupamento sao
aceitaveis se produzirem um coeficiente de correlagédo cofenético a partir de 0,80.
Entretanto, outros autores como Rohlf & Fisher (1968), consideram como bons
resultados para os coeficientes valores superiores a 0,91. Assim, infere-se que os
resultados obtidos pelos coeficientes de correlagdo cofenético para as variaveis
quantitativas e qualitativas foram os de menor fidedignidade de associagao.
Tabela 4. Coeficientes de correlagdo cofenético e nimero de grupos formados em
funcdo das matrizes de distAncias genéticas estimadas para os dados

quantitativos, qualitativos e moleculares provenientes da andlise em 24 acessos
de maracujazeiro.

Matriz de distancia Coeficiente de correlagéao Numeros de grupos
Cofenético formados
Quantitativos 0,78** 6'
Multicategoricos 0,65** 5
Moleculares 0,92** 5

= Sjgnificativo a 1% de probabilidade pelo teste de Mantel com 10.000 permutacdes.
Fundamentado na média da matriz de agrupamento.

Alguns autores justificam que coeficientes com valores compreendidos
entre 0,60 e 0,80 sdo provenientes do pequeno numero de variaveis utilizadas.
Contudo, sabe-se que existem outros fatores que também podem influenciar nos
valores dos coeficientes como tipo e quantidade das variadveis e a qualidade dos

dados obtidos. Deve-se ressaltar também, que ndo existe tdo somente o
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coeficiente de correlacdo cofenético para avaliar a qualidade da andlise de
agrupamento. Cormack (1971) enumera as medidas de distorcdo de Sokal e
Rohlf, Guttman, Gower, Jardine, Hartigan, Anderson, Shepard e Sammon.
Barroso e Artes (2003), por sua vez exibem a utilizagdo de métodos de avaliagdo

que utilizam Gréfico de Silhueta, Grafico de Perfil e Grafico de Radar.

Os pontos de corte, definidos pela média da matriz de agrupamento (0,45
0,58 e 26,79), promoveu a formacdo de 5, 5 e 6 grupos para as andlises
baseadas nos dados multicategoricos, moleculares e quantitativos,

respectivamente, apresentados nas Figuras 2, 3 e 4.

No ponto de corte com base na média das distancias da matriz de
agrupamento dos dados quantitativos (26,79), foi definida a formagdo de 6

grupos, apresentados na Tabela 5.

Tabela 5. Relagédo dos grupos definidos pela matriz de agrupamento dos dados
quantitativos.

GRUPOS
| I 1l v \4 Vi
BGMO44r BGMRJ, BGM123r BGM180 BGM221 BGMO007, BGM028, BGM121,
BGMRBa BGM190, BGM032, BGMO049r,

BGM164, BGM181, BGM183,
BGM185, BGM189, BGM205,
BGM207, BGM210, BGM222,
BGM223a, BGM224, BGM225.

Com base na Figura 2, é possivel inferir que dentre os acessos avaliados,
0o BGMO044r apresentou maior dissimilaridade. Esta divergéncia pode estar
associada a diferenca significativa entre os valores dos dados obtidos das
variaveis quantitativas: Pfru, Lfr, Cfr, Ecas, Pcas, Ppol+Sem, Ppol-Sem,
Rpol+Sem, ATT, SST e Ratio. Entretanto, os acessos BGM123r, BGM180 e o
BGM221 também apresentaram consideravel divergéncia quanto as variaveis: Dp,
Ppol+Sem, SST, Cfr, Ffr, Rpol+Sem, Rpol-Sem, Rétio, Dcau, Pfr, Lfr, Ecas, Pcas
e Ppol-Sem formando também grupos distintos. Verifica-se que ndo houve uma
estruturagdo geografica em relacdo a similaridade entre acessos de mesmo
Estado ou Regido, ja que os outros acessos de mesma origem foram alocados

em grupo diferente.
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Figura 2 — Dendrograma de dissimilaridades genéticas de dados quantitativos de 24 acessos de
maracujazeiro do BAG - Maracuja da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical, obtido pelo
método UPGMA fundamentado na distancia generalizada de Mahalanobis.

Na Tabela 6, sdo apresentados os resultados da analise de variancia
intergrupos onde se observa que 100% das variaveis analisadas contribuiram de
forma significativa para divergéncia entre os grupos do ponto de vista estatistico

pelo teste F, porém, em magnitudes diferentes com destaque para peso do fruto e

peso da casca.

Tabela 6. Andlise de variancia intergrupo para as variaveis quantitativas.

Variaveis Quadrado Médio do Erro
Diametro do caule (Dcau) 0,7340**

Largura da folha (Lfo) 79,3856**
Comprimento da folha (Cfo) 15,6055**
Comprimento do peciolo (Cpec) 1,9121*

Diametro do peciolo (DP) 0,0172**

Peso do fruto (PFr) 45244,0447*

Largura do fruto (LFr) 21,5006**
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Comprimento do fruto(CFr)

29,4035**

Formato do fruto = razéo entre comprimento e

largura (FFr)

0,1327**

Espessura da casca (Ecas)

1474,1625**

Peso da casca (PCas)

15835,0420**

Peso da polpa com semente (Ppol+sem) em g

5591,0996**

Peso da polpa sem semente (Ppol-sem) em g

9792,2882**

Rendimento da polpa com as sementes (Rpol+Sem)

623,6167**

Rendimento da polpa sem as sementes (Rpol-Sem)

530,1607**

Acidez total titulavel (ATT)

8,0509**

Sdlidos sollveis totais (SST)

66,5006**

Razéo entre SST e ATT (Ratio)

43,1508**

** @ * significativo em 1 e 5% de probabilidade pelo teste de F.

Na Figura 3, o ponto de corte referente & média das distancias da matriz de

agrupamento dos dados multicategdricos (0,45), delimitou a formag&o de 5 grupos

listados na Tabela 7.
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Figura 3 — Dendrograma de dissimilaridades genética de dados multicategéricos de 24 acessos

de maracujazeiro do BAG - Maracuja da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical,
método UPGMA baseado na distancia de Cole-Rodgers.

obtido pelo
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Tabela 7. Relagdo dos grupos obtidos pela matriz de agrupamento dos dados
multicategoricos.

GRUPOS

I Il 1 v \%

BGM222, BGMO007, BGM028, BGM225,
BGMO044r, BGM164, BGMRBa, BGM032,
BGMRJ BGMO049r, BGM210, BGM181

BGM207, BGM185, BGM221.

BGM183 BGM180, BGM121, BGM190,
BGM223a BGM189, BGM205,
BGM224, GM123r.

Com relacdo a Figura 3, o acesso BGM183 apresentou maior
dissimilaridade com relagdo aos dados das variaveis qualitativas descritas na
Tabela 3.

A Figura 3 proporciona deduzir que o grupo | foi constituido apenas pelo
acesso BGM183, o qual apresentou consideravel distincdo aos demais acessos
com relag&o as variaveis: Scaule e Fpfl. No grupo Il, os 2 acessos que o constituiu
tiveram a mesma classificagéo para: Ffoln e Fsem. No grupo lll, formado por 6
individuos, a similaridade foi com a classificagdo obtida para: Cfru, Pgcas, Cpol,
Csem, Ffolh e Fpfl. O grupo IV, com 3 acessos, apresentou similaridade para:
Pgcas, Cpol, Fsem, Ssem, Vpl, Scaule, Ffolh e Rgpl. Por fim, o grupo V foi
formado por 12 genétipos que apresentaram similaridade quanto a classificacao

para Ssem e Vpl.

Segundo Lopes (1991), o género Passiflora é originario da América do Sul,
com o Centro-Norte do Brasil sendo seu maior centro de dispersdo geogréafica,
fato que pode explicar a divergéncia expressa nos grupos obtidos com base nos
dados qualitativos, principalmente com relagédo ao acesso BGM183. Entretanto,
observa-se uma variabilidade genética dentro dos grupos, a qual pode ser
resultante da selecéo prévia dos acessos baseada em dados fenotipicos, como

formato dos frutos, constatado por Junqueira e Braga (2005).

Na Tabela 9, verifica-se que as variaveis peso de fruto, peso da casca e
peso da polpa sem semente foram as que mais contribuiram para divergéncia
genética entre os gendtipos. Neste sentido, é notoria a relevancia dos resultados

obtidos em programas de melhoramento genéticos da cultura.
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Tabela 9. Contribuicao relativa dos caracteres para divergéncia genética entre os
gendtipos avaliados — Singh (1981)

Variavel S.3 Valor (%)
Diametro do caule (Dcau) 940,60 0,09
Largura da folha (Lfo) 281,34 0,27
Comprimento da folha (Cfo) 304,74 0,29
Comprimento do peciolo

(Cpec) 229,51 0,22
Diametro do peciolo (DP) 136,05 0,13
Peso do fruto (PFr) 518734,80 49,43
Largura do fruto (LFr) 3610,42 0,34
Comprimento do fruto(CFr) 2148,00 0,20
Formato do fruto = raz&o entre

comprimento e largura (FFr) 1601.34 0,15
Espessura da casca (Ecas) 305,62 0,29
Peso da casca (PCas) 279025,94 26,59
Peso da polpa com semente

(Ppol+sem) em g 128,63 0,12
Peso da polpa sem semente

(Ppol-sem) em g 240087,19 22,88
Rendimento da polpa com as

sementes (Rpol+Sem) 280,49 0,27
Rendimento da polpa sem as

sementes (Rpol-Sem) 183,17 0,17
Acidez total titulavel (ATT) 107,41 0,10
Solidos sollveis totais (SST) 50,60 0,05
Razéo entre SST e ATT

(Ratio) 1259,13 0,12

Dos dezoito Primes ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) selecionados
foram gerados um total de 227 bandas das quais 98% foram consideradas
polimérficas, com uma média de 12,61 bandas por primer. O numero de bandas

polimérficas geradas por primer variou de 4 a 22.

No dendrograma apresentado na Figura 4, o ponto de corte referente a
média das distancias da matriz de agrupamento dos dados moleculares (0,58),

possibilitou a formagéo de 5 grupos descritos na Tabela 10.
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Tabela 10. Relagdo dos grupos delimitados pela matriz de agrupamento dos
dados moleculares.

GRUPOS

I Il 1 v \%

BGMO049r BGMRJ BGM121, BGM123r, BGM181, BGM183, BGMO032, BGMO007,
BGM185, BGM190, BGM205, BGM221, BGMRBa, BGMO028,
BGM225, BGM222, BGM223a, BGM224, BGM164. BGMO044r.
BGM207, BGM189, BGM210, BGM180.

O coeficiente de correlacdo cofenética referente aos dados moleculares
(0,92) apresentado na Tabela 4, revelou elevado ajuste entre a representagao
gréfica das distancias genéticas e a matriz de distancia genética original, o que

assegura as inferéncias realizadas por meio da avaliagcéo visual da Figura 4.

0.8
0.7
o6l |12 3 4 5
o
(T |
&
2 057 |
& |
ko]
© |
< —‘—\
:‘50'4_
K] —
i u |
0.3+t
0.2t
0.1
S O 0O O S 8N W AW O WM AdSdS © N 5 0o I~
gn:ooﬂooommc\l(\lc\locaoooooogc\lcommg(\lo
g s dad dd8 NN dddd Y ddpg o o o
2022222%2222222222222222
om(D(D(D(D(D (D(D(D(D(D(D(D(D(D(D(DO(DO(D(D
o mmmmmgmmmmmmmmmmmmmmmm

Figura 4 — Dendrograma de dissimilaridades genética de dados moleculares de 24 acessos de
Maracujazeiro do BAG da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical (CNPMF), obtido pelo método
UPGMA baseado na distancia de Jaccard (Dias, 1998).
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Conforme Souza et al. (2008), os marcadores moleculares permitem fazer
distingé@o entre individuos diretamente ao nivel de DNA e tém permitido acessar a
variabilidade genética dentro de um pool génico de espécies perenes. Nesta
perspectiva, foi possivel constatar a eficiéncia na analise molecular, com base em
Bussab et al (1990) e Rohlf e Fisher (1968), que demonstrou a existéncia de
dissimilaridade para os acessos BGMRJ e BGM049r os quais foram alocados em

grupos distintos.

Gouvéa (2009) considera os marcadores moleculares de grande utilidade,
pois eles podem ser utilizados em qualquer etapa de desenvolvimento da planta o
que resulta em ganho de tempo na obtencdo de resultados e, além disso, ndo
sofrem influéncia ambiental, o que reforca a necessidade de utiliza-los nas

analises.

De acordo com Maldonado et al. (2003), a variabilidade €& uma
caracteristica do género Passiflora considerando que algumas das espécies sao
albgamas, autoincompativeis e se cruzam com facilidade. Assim, os marcadores
tém um papel de cunho estratégico nos trabalhos de melhoramento genético na

identificacdo de gendtipos superiores.

Alguns trabalhos desenvolvidos com o intuito de determinar a divergéncia
genética entre gendtipos, utilizando caracteres morfoagrondmicos e marcadores
moleculares, apresentaram resultados relevantes no ambito do trabalho de
melhoramento genético, a exemplo de Silva (2006) e Zuin (2006). Porém, levando
em consideracdo a importancia sécio-econdmica da cultura do maracujazeiro no
Brasil, o uso da analise multivariada como metodologia de trabalho deveria ser

mais explorada.
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CONCLUSOES

Com base nas andlises de agrupamento para caracteres morfolégicos,
agrondbmicos e de marcadores moleculares, pode-se afirmar que existe
variabilidade genéticos entre os acessos estudados os quais, apresentaram
potencial significativo para programas de melhoramento genético da cultura do

maracujazeiro.

A andlise dos dados moleculares apresentou a maior fidedignidade na

caracterizagcdo dos acessos com base nos coeficientes de correlagdo cofenético.

As variaveis quantitativas que mais contribuiram para divergéncia genética
entre 0os acessos foram: peso do fruto, peso da casca e peso da polpa sem

semente.
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CAPITULO I

AGRUPAMENTO DE GENOTIPOS DE MARACUJAZEIRO COM O USO DE
VARIAVEIS QUANTITATIVAS E QUALITATIVAS SIMULTANEAMENTE

!Artigo que sera submetido ao Comité Editorial do periddico cientifico revista Euphytica



AGRUPAMENTO DE GENOTIPOS DE MARACUJAZEIRO COM O
USO DE VARIAVEIS QUANTITATIVAS E QUALITATIVAS
SIMULTANEAMENTE

RESUMO: Para que um programa de melhoramento genético tenha éxito, com
economia de recursos e tempo, € necessario que 0s cruzamentos sejam
efetuados entre genitores com elevada capacidade de combinagéo geralmente
associada a maior divergéncia dos parentais. A andlise simultinea de
caracteristicas qualitativas, quantitativas e de marcadores moleculares tem sido
apontada como uma ferramenta Util na estimativa da divergéncia genética entre
acessos em bancos de germoplasmas. Este capitulo teve como objetivo realizar a
andlise de agrupamento utilizando variaveis qualitativas, quantitativas e
marcadores moleculares simultaneamente em acessos de maracujazeiro
pertencentes ao Banco Ativo de Germoplama de maracujazeiro (BAG -
Maracuja), da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical (CNPMF), por meio do
Algoritmo de Gower. Foi constatada a eficiéncia da andlise simultanea dos dados
com o uso do algoritmo de Gower, pois expressou a relagcdo de influéncia
existente entre os tipos de caracteristicas avaliadas no agrupamento dos acessos
bem como, a grande influéncia das caracteristicas quantitativas: PFr, LFr, CFr,

Ecas, PCas, Rpol-Sem e Rpol+Sem na formagé&o dos grupos.

Palavras Chave: melhoramento genético, distancia genética, algoritmo de Gower.



CLUSTERING OF PASSION-FRUIT GENOTYPES USING
QUANTITATIVE AND QUALITATIVE VARIABLES
SIMULTANEOUSLY

ABSTRACT: In order for a genetic breeding program to succeed, saving
resources and time, it is necessary that crosses be made between progenitors
with high combination capacity usually associated to greater divergence between
them. The simultaneous analysis of qualitative, quantitative variables and
molecular marker has been pointed out as a useful tool in estimating genetic
divergence between accessions in germplasm banks. The objective of this
chapter is to carry out the cluster analysis using qualitative, quantitative variables
and molecular marker data simultaneously in passion-fruit accessions from the
Passion-fruit Germplasm Bank at Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical
(CNPMF), using Gower’s algorithm. The simultaneous analysis of the data using
Gower’s algorithm was efficient and expressed the relationship of influence
between the types of characteristics evaluated in the cluster analysis as well as
the great influence of the quantitative characteristics: PFr, LFr, CFr, Ecas, PCas,

Rpol-Sem and Rpol+without cluster formation.

Key-words: genetic breeding, genetic distance, Gower’s algorithm.



INTRODUCAO

A familia Passifloraceae compreende cerca de 19 géneros e 530 espécies,
com distribuig&o tropical e subtropical, particularmente na América e Africa. O Brasil
destaca-se como o maior produtor mundial dessa cultura segundo Ferreira (2005) e,
por tradicdo, os cultivos comerciais em quase todo o pais, conforme Meletti et al.
(2005), séo realizados com o0 maracujazeiro-azedo ou maracujazeiro-amarelo,

ambos pertencentes a espécie Passiflora edulis Sims (Bernacci et al., 2008).

O conhecimento da divergéncia genética € fundamental para o
direcionamento dos cruzamentos visando a obtencéo de populagBes segregantes
com potencial para sele¢cdo de novas variedades. Neste sentido, a caracterizagao e
avaliacdo do germoplasma é uma das estratégias mais utilizadas, primeiramente
para que se conhegam as caracteristicas de cada material e em segundo plano para
estruturar a diversidade genética. Para isso, comumente s&o utilizados diversos

descritores morfologicos e agrondémicos.

O emprego de cruzamentos permite a incorporacdo de material genético, a
producédo de heterose e a manipulacdo da complementariedade, associando-se
caracteristicas desejaveis de dois ou mais genétipos. Segundo Fonseca et al. (2000),
a heterose obtida em caracteristicas reprodutivas geralmente € maior que nas
caracteristicas de producdo. Esse fato € particularmente importante, uma vez que
caracteristicas reprodutivas tém baixa herdabilidade e séo dificeis de ser melhoradas

por selecéo.

O sucesso da exploracdo da heterose e da complementariedade depende,
fundamentalmente, da divergéncia genética dos progenitores. A utilizacdo de
progenitores com altos indices de produtividade e de grande divergéncia genética
poderé gerar individuos mais produtivos e com grande variabilidade genética (Piassi
et al., 1995).

A utilizagdo da distancia genética por meio de caracteres fenotipicos

representa uma técnica auxiliar de grande importancia nos programas de
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melhoramento genético de plantas, fornecendo informagdes Uteis na caracterizagéo,

conservacao e utilizacdo dos recursos genéticos disponiveis.

Considerando-se que as caracteristicas de importancia econdmica s&o
correlacionadas e que essas correlagbes possuem magnitude e sentido variaveis, a
utilizac@o de técnicas multivariadas é mais apropriada em virtude das caracteristicas
serem consideradas simultaneamente obtendo-se interpretacdes que ndo seriam
possiveis com o uso da estatistica univariada como proposto por James & McCulloch
(1990) e Freitas et al. (1998). Além disso, a utilizagdo dessas técnicas possibilita a
estimacdo mais precisa de parametros genéticos pela inclusdo de um maior nimero
de informacdes nas analises, o que seria interessante para as caracteristicas de
baixa herdabilidade (Fonseca et al., 2000).

Moura et al. (1999), considera muito vantajosa na determinagdo da
dissimilaridade entre acessos a utilizagdo simultdnea de diversos caracteres para

identificar a variabilidade genética.

Sudré et al. (2007) e Vilela et al. (2008), afirmam que o uso de técnicas
multivariadas € um dos fatores que tem impulsionado o aumento dos estudos sobre
divergéncia genética entre diferentes espécies. Analises multivariadas sdo baseadas
em algoritmos, ou medidas de distancia, que consideram simultaneamente iniGmeras
caracteristicas consideradas nos experimentos de caracterizacdo e avaliacdo de
germoplasma. Entre as técnicas disponiveis, a andlise por componentes principais,
por varidveis canbnicas e os métodos aglomerativos sdo os mais utilizados de
acordo com Mohammadi e Prasanna (2003). O método aglomerativo tem como
principio reunir os gendtipos em grupos, de tal forma que haja homogeneidade
dentro dos grupos e heterogeneidade entre os grupos. Esta metodologia depende do
calculo das medidas de dissimilaridade provenientes de variaveis quantitativas e

qualitativas.

A geracdo de um grande nimero de dados de diferentes tipos (categoricas e
qguantitativas) pode ser um fator que dificulta a andlise e a interpretacdo dos
resultados de caracterizagéo e avaliagdo do germoplasma, muitas vezes resultando
na incompleta distingdo entre os acessos. Porém, a analise conjunta das variaveis
pode fornecer uma melhor indicagdo quanto & potencialidade da variabilidade
existente em bancos de germoplasma. Contudo, poucos trabalhos tém utilizado esta

estratégia para quantificacdo da dissimilaridade genética. Isso pode ser resultante
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da falta de conhecimento das técnicas estatisticas que permitem essa abordagem e

a falta de programas computacionais livres que possam analisar tal procedimento.

Uma técnica que permite a andlise simultdnea de dados quantitativos e
qualitativos foi proposta por Gower (1971). Este método permite que valores da

matriz de distancia fiquem compreendidos entre O e 1.

Alguns trabalhos que se utilizam desta abordagem séo relatados, como por
exemplo, os estudos feitos com Brassica napus L. (Rodriguez et al., 2005), com
Triticum aestivum L. (Vieira et al., 2007), com Solanum lycopersicum (Gongalves et
al., 2008), com batata (Silva et al., 2009), com bananeira (Mattos et al., 2010) e com
maracujazeiro (Godoy et al., 2007). Porém, foram poucos os estudos encontrados
com a cultura do maracujazeiro utilizando a andlise de agrupamento simultanea de

caracteristicas qualitativas e quantitativas.

Este trabalho teve por objetivo avaliar a variabilidade genética entre acessos
de maracujazeiro por meio da andlise de agrupamento, simultdnea, de dados
morfoagronémicos e de marcadores moleculares utilizando o algoritmo de Gower
(1971).

MATERIAL E METODOS

Foram caracterizados e avaliados 24 acessos de maracujazeiro no BAG -
Maracujd da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical (CNPMF), conforme
apresentado na Tabela 1, localizado em um latossolo amarelo distro6fico a moderado,
com textura franco argilo-arenosa, declive de 0 a 3%, a precipitagdo pluviométrica
anual média da regido é de 1.224 mm, a temperatura média anual € de 23,80 °C, a

umidade relativa do ar de 80% e a altitude de 220 m.

Tabela 1. Relagdo dos acessos de maracujazeiro pertencentes ao Banco Ativo de
Germoplasma da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical (BAG - Maracujd),

avaliados no presente trabalho.

N° Acessos Espécie Origem

1 BGMO007 Passiflora edulis Minas Gerais
2 BGM028 Passiflora edulis Bahia

3 BGMO032 Passiflora edulis Parana

4 BGMO044r Passiflora edulis Bahia
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(Continuagéo Tabela 1)

5 BGMO049r Passiflora edulis Brasilia

6 BGM121 Passiflora edulis Séao Paulo

7 BGM123r Passiflora edulis Séao Paulo

8 BGM164 Passiflora edulis Bahia

9 BGM180 Passiflora edulis Séao Paulo
10 BGM181 Passiflora edulis Séao Paulo
11 BGM183 Passiflora edulis Séao Paulo
12 BGM185 Passiflora edulis Séao Paulo
13 BGM189 Passiflora edulis Séao Paulo
14 BGM190 Passiflora edulis Séao Paulo
15 BGM205 Passiflora edulis Rio Grande do Sul
16 BGM207 Passiflora edulis Séao Paulo
17 BGM210 Passiflora edulis Minas Gerais
18 BGM221 Passiflora edulis Bahia

19 BGM222 Passiflora edulis Bahia

20 BGM223a Passiflora edulis Bahia

21 BGM224 Passiflora edulis Bahia

22 BGM225 Passiflora edulis Bahia

23 BGMRBa Passiflora edulis Bahia

24 BGMRJ Passiflora edulis Bahia

Na caracterizagdo e avaliacdo dos acessos foram analisadas 18 variaveis
quantitativas (Tabela 2), 16 variaveis qualitativas (Tabela 3) e 18 marcadores

moleculares do tipo ISSR (Inter Simple Sequence Repeat).

Tabela 2. Relagdo das variaveis quantitativas avaliadas.

Variaveis quantitativas Medida expressa em
Peso do fruto (PFr) g
Peso da casca (PCas) g
Formato do fruto (FFr) = razdo entre comprimento e largura cm
Comprimento do fruto(CFr) cm
Largura do fruto (LFr) cm
Peso da polpa sem semente (Ppol-Sem) em g g
Peso da polpa com semente (Ppol+sem) em g g
Espessura da casca (Ecas) cm
Rendimento da polpa com as sementes (Rpol+Sem) %
Rendimento da polpa sem as sementes (Rpol-Sem) %
Diametro do caule (Dcau) cm
Largura da folha (Lfo) cm
Comprimento da folha (Cfo) cm
Comprimento do peciolo (Cpec) cm
Diametro do peciolo (DP) cm
Acidez total titulavel (ATT) %
Sdlidos sollveis totais (SST) ° BRIX

Razdo entre SST e ATT (Ratio) -




Tabela 3. Relacdo das

classificagoes.
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variaveis qualitativas estudadas com suas respectivas

Variaveis Classificacao
gualitativas 1 2 3 4 5 6
Formato do Oval Oblonga Arredondada Oblata Elipséide  Oboval
fruto
Coloracao do Amarelo Amarelo Roxo - - -
fruto avermelhado
Pigmentacédo Amarela Vermelha Roxa - - -
da casca

Amarelo Amarelo Amarelo - - -
Cor da polpa avermelhado palido
Forma da Redonda Oval Angulosa
semente
Superficie da Rugosa Lisa Intermediaria
semente
Coloracao da Cinza Marrom Preta - - -
semente
Superficie do Aspera Média Macia - - -
caule
Vigor da planta  Reduzido Médio Elevado - - -
Coloracao do Verde Roxo Esverdeado  Rosado - -
peciolo (Cpecl)
Folha madura:  Cordata Eliptica Lanceolada Ovalada Palmada  Trifoliada
formato da
folha
Folha madura:  Auriculata Cordata Obliqua - - -
formato da
base da folha
Folha madura: Mucronado Agudo Obtuso Acuminado - -
formato do
apice da folha
Coloracao da Verde claro  Verde Verde escuro - - -
folha madura
Consisténcia Coriacea Membranosa - - - -
da folha
Rugosidade da  Fraca Média Forte - - -
superficie

Para as andlises moleculares, o DNA foi extraido das plantas de acordo com
0 protocolo sugerido por Doyle & Doyle (1990). As concentracbes do DNA foram
estimadas em gel de agarose 1% por meio da comparacdo com uma série diluicao
de DNA comercial (Invitrogen, Carlsbad, CA) de concentragdo conhecida, corado

com brometo de etidio (1,0 mg/mL).

Quarenta e sete iniciadores de ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) foram

testados em acessos fenotipicamente contrastantes e 18 demonstraram

polimorfismo e boa resolugéo os quais foram selecionados para analises posteriores.
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Figura 1 — Padrdes de gel de agarose dos produtos da PCR amplificados com o primer DiGA3'T. M
representa a escala de 100 bp (New England Biolabs, Inc., Beverly, MA).

O “mix” de PCR (25 uL) para a analise de ISSR foi composto por: 20ng de
DNA gendémico 20 mM de Tris-HCI (pH 8,4), 50 mM de KCI, 1,5 mm de MgCl,, 0,2
mM de cada dNTPs, 0,3 pM do iniciador e 1,0 U de Taq DNA polymerase
(Invitrogen, Carlsbad, CA).

A amplificacdo foi feita em termociclador PTC-100 (MJ Reaerch, Inc.,
Watertown, MA) com o seguinte programa: desnaturacéo inicial a 94° C por 5 min,
seguido de 35 ciclos de 94° C por 40 segundos, 48° C por 40 segundos, e 72° C por

1 min, com extensao final a 72° C por 2 min.

Apo6s o PCR as amostras foram aplicadas em gel de agarose a 2%, tampéao
TBE 1X e corado com brometo de etidio. O ladder de 100 pb (New England Biolabs,
Inc., Beverly, MA) foi utilizado como padrdo molecular para tamanhos de bandas. A
eletroforese foi realizada a 120V por 2 horas. Apdés a corrida, os géis foram
visualizados e gravados em equipamento Lourmat (Viber lourmat Bio-Technology,

Marne |é Valle, France).

As bandas de ISSR bem reprodutiveis foram avaliadas como ausente (0) ou
presente (1) para cada um dos 24 acessos. O loco foi considerado polimorfico se a
frequéncia do alelo mais presente ndo fosse superior a 0,99. As diferencas

gualitativas na intensidade das bandas n&o foram consideradas.

A andlise conjunta dos dados qualitativos, quantitativos e dos marcadores
moleculares foi realizada para determinagcdo da distancia genética, com base no

algoritmo de Gower (1971), expresso por:
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Y
Z\Nijk -Sijk
Sij — k=1

p
Z\Nijk
K=

em que K é o numero de variaveis (k = 1, 2,..., p = numero total de caracteristicas
avaliadas); i e j dois individuos quaisquer; Wik € um peso dado a comparacao ijk,
atribuindo valor 1 para comparacdes validas e valor 0 para comparacgdes invélidas
(quando o valor da variavel estd ausente em um ou ambos individuos); Six é a
contribuicdo da variavel k na similaridade entre os individuos i e j, ele possui valores
entre 0 e 1. Para uma variavel nominal, se o valor da variavel k € a mesma para
ambos os individuos, i e j, entdo Sjx = 1, caso contrario, € igual a 0; para uma
variavel continua Sjx = 1 - | Xk — Xk | / Rk onde X € Xjx sdo os valores da variavel k
para os individuos i e j, respectivamente, e Rx € a amplitude de variagdo da variavel
k na amostra. A divisdo por Rk elimina as diferencas entre escalas das variaveis,

produzindo um valor dentro do intervalo [0, 1] e pesos iguais.

Os agrupamentos hierarquicos dos acessos foram obtidos pelos métodos de
UPGMA - Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (Sneath & Sokal,
1973). A validagéo dos agrupamentos foi determinada pelo coeficiente de correlagéo
cofenético (CCC) como proposto por Sokal & Rohlf (1962).

A significancia da correlagéo cofenética foi calculada pelos testes t conforme
Box (1987) e Mantel (1967), com 10.000 permutacdes. Para a obtencdo das
matrizes de distancia genética da andlise conjunta foi utilizado o programa R (R
Development Core Team, 2006) e o calculo dos coeficientes de correlagdo
cofenético foi utilizado o programa Genes (Cruz, 2008). O dendrograma foi obtido

pelo programa Statistica (Statsoft, 2005).
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RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados obtidos para os coeficientes de correlagdo cofenéticos
referentes as varidaveis quantitativas, multicategéricas e moleculares, sé&o
apresentados na Tabela 4, com os respectivos valores: 0,78, 0,65, 0,92. Entretanto,
Bussab et al. (1990), s6 consideram aceitavel a analise de agrupamento com
coeficiente de correlacdo cofenético a partir de 0,80. Assim, infere-se que o
resultado obtido pelo coeficiente de correlacdo cofenético para as variaveis
qualitativas avaliadas revelou a menor fidedignidade. E relevante ressaltar que s&o
encontrados trabalhos aceitos apresentando coeficiente de correlacdo cofenético
com valores a partir de 0,60, pois alguns autores consideram que o tipo e a
quantidade de varidveis bem como, a qualidade dos dados obtidos, podem
influenciar os resultados. Com relagéo ao coeficiente de correlacéo cofenético obtido
através da andlise simultinea, obteve-se um valor eficiente de correlagdo (0,90).
Neste sentido, é relevante destacar que o respectivo valor de correlagdo € superior
ao valor aceitavel que foi proposto por Bussab et al. (1990) de 0,80, o que reflete em
uma maior fidedignidade da analise.

Tabela 4. Coeficientes de correlagcdo cofenético e o numero de grupos formados em
funcdo das matrizes de distancias provenientes da analise simultdnea e individuais
das variaveis quantitativas, multicategdricas e marcadores moleculares de 24
acessos de maracujazeiro.

Matriz de distancia Coeficiente de correlagéao NUmeros de grupos
Cofenético formados
Simultanea 0,90%** 5t
Quantitativa 0,78** 6
Multicategérica 0,65** 5
Molecular 0,92** 5

** Sjgnificativo a 1% de probabilidade pelo teste de Mantel com 10.000 permutacées. * Baseado na
média da matriz de agrupamento.

A andlise simultdnea pelo algoritmo de Gower também foi utilizada para
identificar a variabilidade entre os gendtipos de maracujazeiro (Godoy et al., 2007) e
de bananeira (Mattos et al., 2010) pela sua maior eficiéncia em expressar a
divergéncia. No ponto de corte, referente a média das distancias da matriz de
agrupamento dos dados analisados de forma simultanea (0,28), foram formados 5

grupos (Tabela 5).
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Tabela 5. Relagdo dos grupos definidos pela matriz de agrupamento dos dados
analisados de forma simultanea.

GRUPOS
I Il [l v \%
BGMRJ BGM180 BGM121, BGM123r, BGM190, BGM032, GMRBa, BGMO007,
BGM181, BGM207, BGM183, BGM164. BGMO049r,
BGM205, BGM185, BGM221, BGMO044r,
BGM225, BGM222, BGM224, BGMO028.

BGM223a, BGM189, BGM210.

De acordo com a Figura 1, os acessos BGMRJ, BGM180 foram alocados em
grupos isolados (I e Il). Este resultado pode estar relacionado ao fato dos
respectivos acessos apresentarem valores bastante divergentes dos demais com
relagdo as caracteristicas quantitativas: PFr, LFr, CFr, Ecas, PCas, Rpol-Sem e
Rpol+Sem. E importante destacar que dentre os 24 acessos avaliados, 0 BGMRJ
apresentou os menores valores para as variaveis: PFr, LFr, CFr, Ecas, PCas e 0
BGM180 os maiores valores para: Rpol-Sem e Rpol+Sem, expressando informagdes
importantes na avaliacdo dos acessos em trabalhos de melhoramento genético.
Com relacao as variaveis multicategoéricas, ndo foi observado nenhuma influéncia no

agrupamento dos acessos.
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Figura 1. Dendrograma de dissimilaridades genética entre 24 acessos de maracujazeiro, obtido pelo
método UPGMA baseado no algoritmo de Gower a partir de varidveis quantitativas, qualitativas e de
marcadores moleculares.

A utilizag&@o de variaveis qualitativas e quantitativas separadamente segmenta
as inferéncias e conclusdes sobre a divergéncia genética entre 0S acessos,
limitando, as vezes, a utilizag&o posterior dos individuos selecionados em programas
de melhoramento genético. Nesta perspectiva, conforme Sudré et al. (2007) e Vilela
et al. (2008), a analise simultdnea realizada demonstrou a relac@o de influéncia entre
os dados multicategoricos, quantitativos e de marcadores moleculares expressa

atraves do valor ponderado do Coeficiente de Correlacdo Cofenético obtido.

Singh et al. (1991), ao relatarem que a melhor forma de se identificar
divergéncia entre gendtipos é o uso combinado de marcadores moleculares e
descritores agromorfolégicos por promoverem um complemento nos resultados,

comprovando a eficiéncia dos resultados com a andlise simultanea.

A distancia proposta por Gower também foi utilizada por Rodriguez et al.

(2005), para estudar em conjunto varidveis qualitativas e quantitativas oriundas de
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28 caracteres morfologicos e agrondmicos em Brassica napus L. Com o estudo, 0s

autores determinaram a adequacdo do germoplasma estudado para o cultivo de

verdo e estimaram a divergéncia genética entre as populacdes locais.

A andlise simultdnea permite que, além de varidveis agron6micas e
morfolégicas, sejam utilizadas varidveis provenientes de marcadores moleculares.
Nesta perspectiva é relevante ressaltar que, segundo Gongalves et al. (2008), o tipo
e a quantidade podem comprometer a eficiéncia da andlise, pois algumas variaveis
podem apresentar maior influéncia na divergéncia, conforme constatado por Godoy
et al. (2007). Goncalves et al. (2008), também sugere a utilizacdo dos coeficientes

de correlagdo por serem adimensionais para avaliar as caracteristicas utilizadas.

Entretanto, segundo Gouvéa (2009), a utilizagdo de caracteres fenotipicos e
de marcadores moleculares pode fornecer uma visdo mais completa acerca da
diversidade genética dos materiais avaliados. Neste sentido, é imprescindivel a
prévia definicdo das variaveis que serdo utilizadas para aumentar o grau de precisao
dos resultados das andlises. Essa associagdo vem sendo proposta por diversos
autores no estudo de diversas culturas, a exemplo Silva et al. (2009) e Arriel et al.

(2006) apresentando as suas vantagens.

Priyadarshan e Clement-Demange (2004), também constataram a relevancia
do uso da andlise simultinea de varidveis discretas e continuas através da
antecipacdo no tempo de identificacdo das caracteristicas desejaveis para a cultura

da seringueira.

Na cultura do feijao, Chioratto (2004) ao caracterizarem a diversidade
existente entre 220 acessos do banco de germoplasma do Instituto Agrondmico
(IAC), concluiram que descritores agromorfolégicos e marcadores moleculares
devem ser usados juntos em estudos de diversidade de germoplasma e
caracterizagao de feijdo comum, pois contribuem para confiabilidade dos resultados
e correta compreensao da relacdo entre os acessos. Assim, é notdria a importancia
quanto o uso da analise simultdnea no estudo da diversidade genética nos trabalhos
de pesquisa que visam o melhoramento da cultura do maracujd em virtude do seu

consideréavel papel s6cio-econémico na economia no Brasil.
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CONCLUSOES

Foi verificada divergéncia genética entre os acessos selecionados no BAG da
Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical (CNPMF), em Cruz das Almas - BA, com
relacdo as caracteristicas avaliadas, podendo ser Uuteis em programas de
melhoramento que visem a obtencdo de plantas que atendam as expectativas

ambientais e comerciais.

Foi verificada a grande influéncia das caracteristicas quantitativas: PFr, LFr,

CFr, Ecas, PCas, Rpol-Sem e Rpol+Sem na formagé&o dos grupos.

O método de Gower foi eficiente na discriminacdo dos grupos considerando a
andlise conjunta dos descritores estudados, demonstrando que a analise simultanea
de dados qualitativos, quantitativos e de marcadores moleculares é viavel e pode
permitir uma maior eficiéncia no conhecimento da divergéncia genética entre
acessos de bancos de germoplasma por considerar a influéncia resultante da

interdependéncia entre as respectivas caracteristicas.



54

REFERENCIAS

ARRIEL, N. H. C. et al. Técnicas multivariadas na determinacdo da diversidade
genética em gergelim usando marcadores RAPD. Pesquisa Agropecuaria
Brasileira, v.41, n.5, p.801-809, 2006.

BERNACCI, L.C. et al. Passifl ora edulis Sims: the correct taxonomic way to cite the
yellow passion fruit (and of others colors). Revista Brasileira de Fruticultura, v.30,
n.2, p. 566-576, 2008.

BOX, F. J. Guinness, Gosset, fisher, and small samples. Journal Statistical
Science. v.2,n1, p.45-52, 1987.

BUSSAB, W. O.; MIAZAKI, E. S.; ANDRADE, D. F. Introducdo a Analise de
Agrupamentos. In: 9° Simpésio Nacional de Probabilidade e Estatistica, Sdo Paulo.

Associacdo Brasileira de Estatistica, 105p.,1990.

CHIORATO, A. F. Analise da divergéncia genética de acessos do banco de
germoplasma de feijdo (Phaseolus vulgaris L.) do IAC. 2004. 85p. Dissertagéo

(Mestrado) - Instituto Agronémico IAC.

CRUZ, C. D. Programa Genes (versao Windows): aplicativo computacional em

genética e estatistica. Vigosa: UFV, 2008.

DOYLE, J. J.; DOYLE, J. L. Isolation of plant DNA from fresh tissure. Focus, 27:13 -
15, 1990.

FERREIRA, F. R. Recursos Genéticos de Passiflora. In: FALEIRO, F. G
JUNQUEIRA, N. T. V., BRAGA, M. F. (Ed.. Maracuj& germoplasma e

melhoramento genético. Planaltina: Embrapa Cerrados, 2005. cap. 2, p. 41 - 51.



95

FONSECA, et al. Estudo da divergéncia genética entre racas suinas utilizando
técnicas de andlise multivariada. Arquivo Brasileiro de Medicina Veterinaria e
Zootecnia, v. 57, n. 3, p. 390 - 395, 2000.

FREITAS, R. T. F. et al. Analise dialélica de caracteristicas de leitegada de suinos

usando-se variaveis candnicas. Revista Brasileira de Zootecnia, v. 27, p. 700 -

7006, 1998.

GODOY, R. C. B. et al. Diversidade genética entre acessos de maracujazeiro
amarelo avaliada pelas caracteristicas fisico-quimicas dos frutos. Revista Ceres, v.
54, n. 316, p. 541 - 547, 2007.

GONCALVES, L. S. A. et al. Divergéncia genética em tomate estimada por
marcadores RAPD em comparagdo com descritores multicategoricos. Horticultura
Brasileira, v. 26, n. 3, p. 362 — 368, 2008.

GOUVEA, L. R. L. Divergéncia genética em seringueira estimada através de
técnicas multivariadas e marcadores moleculares microssatélites. 2009, 100f.

Dissertagao (Mestrado) - Instituto Agronémico IAC.

GOWER, J. C. A general coefficient of similarity and some of its properties.
Biometrics, v. 27, n. 4, p. 857 - 874. 1971.

JAMES, F. C.; McCULLOCH, C. E. Multivariate analysis in ecology and systematics:
panacea or Pandora's box? Annual Review of Ecology and Systematics, v. 43, p.
129 - 166, 1990.

MANTEL, N. The detection of disease clustering and generalized regression
approach. Cancer Research, v.27, n. 2, p. 209 - 220, 1967.



56

MATTOS, L. A. et al. Agronomical and molecular characterization of banana

germplasm. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, v. 45, n. 2, p.146 - 154, 2010.

MELETTI, L. M. M. et al. Melhoramento genético do maracuja: passado e futuro. In:
FALEIRO, F. G.; JUNQUEIRA, N. T. V., BRAGA, M. F. (Ed.). Maracuja:

germoplasma e melhoramento genético. Planaltina: Embrapa Cerrados, 2005.

cap. 3, p. 55-78.

MOHAMMADI, S. A.; PRASANNA, B. M. Analysis of genetic diversity in crop plants-
salient statistical tools and considerations. Crop Science, v. 43, n. 4, p.1235-1248,
2003.

MOURA, W. M. et al. Divergéncia genética em linhagens de pimentdo em relagéo a
eficiéncia nutricional de fésforo. Pesquisa Agropecuéria Brasileira, Brasilia, v. 34,
n. 2, p. 217-224, 1999.

PIASSI, M. et al. Estudo da divergéncia entre oito grupos de aves de postura, por

meio de técnicas de analise multivariada. Sociedade Brasileira de Zootecnia, v. 24,

p. 715 -727, 1995.

PRIYADARSHAN, P. M.; CLEMENT-DEMANGE, A. Breeding Hevea Rubber: Formal
and Molecular Genetics. Advances in Genetics, v. 52, p. 51 - 105, 2004.

R DEVELOPMENT CORE TEAM. A language and environment for statistical

computing. Vienna: R Foundation for Statistical Computing, 2006.

RODRIGUEZ, V. M. et al. The nabicol: A horticultural crop in northwestern Spain.
Euphytica, Wageningen, v. 142, n. 3, p. 237 - 246, 2005.

SILVA, G. O. et al. Distancias genéticas entre gendtipos de batata a partir de dados
morfolégicos, moleculares e genealdgicos. Semina: Ciéncias Agrarias, v. 30,
suplemento 1, p. 983 - 992, 2009.



57

SINGH, D. The relative importance of characters affecting genetic divergence. The
Indian Journal of Genetics and Plant Breeding, v.41, n.1, p.237 - 245, 1981.

SNEATH, P. H.; SOKAL, R. R. Numerical taxonomy: The principles and practice of

numerical classification. San Francisco: W.H. Freeman, 573p, 1973.

SOKAL, R. R. & ROHLF, F. J. The comparison of dendrograms by objective
methods. Taxon, v. 11, p. 33 - 40, 1962.

STATSOFT, Inc. Statistica for Windows (data analysis software system), version
7.1. Statsoft, Tulsa, Oklahoma (USA), 2005.

SUDRE, C. P et al. Genetic resources of vegetable crops: a survey in the Brazilian

germplasm collections pictured through papers published in the journals of the
Brazilian Society for Horticultural Science. Horticultura Brasileira, v. 25, n. 4, p. 496
- 503, 2007.

VIEIRA, E. A. et al. Association between genetic distances in wheat (Triticum
aestivum L.) as estimated by AFLP and morphological markers. Genetics and
Molecular Biology, v. 30, n. 2, p. 392 - 399, 2007.

VILELA, F. O. et al. Effect of recurrent selection on the genetic variability of the UNB-
2U popcorn population using RAPD markers. Acta Scientiarum Agronomy, v. 30, n.
1, p. 25 - 30, 2008.



58

CONSIDERACOES FINAIS

Investimentos em pesquisa e desenvolvimento de novas técnicas que
possibilitem ganhos na produtividade devem ser fomentados, pois sdo fundamentais
para fortalecer a economia proveniente do setor agricola brasileira. O Brasil tem um
grande potencial de recursos naturais que deve ser explorado de forma racional e
sustentavel onde destaca-se a diversidade genética de plantas cultivadas para o
CONSUMO COMO O maracujazeiro.

O uso de técnicas multivariadas é um dos fatores que tem impulsionado o
aumento nos estudos sobre divergéncia genética entre acessos de banco de
germoplasma. Elas sdo baseadas em algoritmos ou medidas de distancia que
consideram simultaneamente inUmeras caracteristicas selecionadas nos
experimentos de caracterizacdo e avaliagdo de germoplasma. A estratégia de
andlise depende basicamente do tipo de variavel a ser utilizada. Cruz (2008)
apresenta os procedimentos para estimar medidas de dissimilaridade com base em
variaveis quantitativas (distancias Euclidianas ou de Mahalanobis), binarias (indice
de Jaccard, Nei e Li etc.) e multicategoricas (Cole-Rodgers). Nesse sentido,
observam-se vérias discrepancias em relagdo aos agrupamentos e as inferéncias
em relagdo a quantificagdo da variabilidade entre acessos de um banco de
germoplasma.

O desenvolvimento de novos algoritmos computacionais tem permitido a
realizacdo de procedimentos multivariados, relacionados a andlise de dados
qualitativos e quantitativos, de forma conjunta. Dentre eles, pode-se citar o algoritmo
de Gower (1971) e o algoritmo de Ward-MLM (Franco et al, 1998). Esses
procedimentos tém apresentado resultados eficientes quando comparados com 0s
procedimentos univariados, auxiliando o pesquisador no estudo da diversidade
genética. Segundo Gongcalves et al. (2009), a escolha das variaveis e o nimero de
variaveis a serem usadas podem comprometer a eficiéncia da andlise conjunta,
principalmente no caso de se utilizar um grande numero de varidveis binarias,

provenientes de marcadores moleculares, na quantificagdo da diversidade genética.
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