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RESUMO: O pinhdo manso (Jatropha curcas L.), espécie pertencente a familia
Euphorbiaceae, é de facil propagacdo e de relevante importancia social e
econdmica para o Brasil. E considerada como uma das plantas oleaginosas
promissoras para producdo de biodiesel, embora ainda permanecam lacunas
cientificas necessérias as elucidacdes de bases genéticas e variabilidade da
espécie a fim de seu melhoramento genético. Assim, este trabalho teve como
objetivo analisar a divergéncia genética em 46 acessos de pinhdo manso por
meio de 12 descritores morfoagronémicos e 24 iniciadores ISSR. Na avaliacdo
morfoagrondmica, os acessos foram separados em dois grupos distintos de
acordo com a distancia genética. Na avaliacdo molecular, permitiram a obtencao
de um total de 112 fragmentos sendo 94 polimérficos. Dados morfoagronémicos e
moleculares foram utilizados para analise conjunta com formacéo de seis grupos
divergentes. Os acessos demonstraram-se improdutivos, no ambiente em estudo,
principalmente para o carater produtividade de sementes por planta, indicando a
necessidade urgente de novos cruzamentos genéticos e selecbes para
constituicbes genéticas superiores para a espécie. De acordo com os valores da
matriz de dissimilaridade conjunta, 0os cruzamentos mais promissores, apontados
pela analise conjunta, para futuras hibridizacdes, sao entre os acessos UFRB60 x
UFVJC45 e UFRB61 x UFVJC18. Os resultados demonstram que ha variabilidade
genética entre os acessos de Jatropha curcas L. pertencentes ao Banco de
Germoplasma da UFRB (BAG UFRB/NBIO), demonstrando potencial destes para
o programa de melhoramento genético da espécie. Estes estudos servirdo de
base para a tomada de decistes dentro do programa de melhoramento do pinhao
manso da UFRB, visando o desenvolvimento de cultivares produtivas, com maior

teor de dleo, resistentes e bem adaptadas.

Palavras-chave: Pinhdo manso, melhoramento genético, variabilidade genética.



GENETIC DIVERGENCE OF ACCESS PHYSIC NUT CHARACTER AND
MORPHOLOGICAL MARKERS ISSR

Author: CAMILA NOGUEIRA PESTANA CALDAS
Adivisor: Simone Alves Silva
Co-adivisor: Edna L6bo Machado

ABSTRACT: The jatropha (Jatropha curcas L.), species of the Euphorbiaceae
family, it is easy to spread and relevant social and economic importance to Brazil.
It is considered as one of the promising oleaginous plants for biodiesel production,
though still remain necessary scientific gaps elucidation of the genetic basis and
variability of the species to genetic improvement. This work aimed to analyze the
genetic diversity in 46 accessions of Jatropha through 12 morphological
descriptors and 24 ISSR primers. In morphoagronomic evaluation, the accessions
were separated into two groups according to genetic distance. In the molecular
evaluation, allowed to obtain a total of 112 fragments with 94 polymorphic.
Morphological and molecular data were used for an analysis with formation of six
different groups. The accesses were proved unproductive, the environment being
studied mainly for the character seed yield per plant, indicating the urgent need for
new genetic crosses and selections for superior genetic constitutions for the
species. The accesses were proved unproductive, the environment being studied
mainly for the character seed yield per plant, indicating the urgent need for new
genetic crosses and selections for superior genetic constitutions for the species.
According to the values of the joint dissimilarity matrix, the most promising
intersections, appointed by joint analysis for future hybridizations are among the
accessions UFRB60 x UFVJC45 and UFRB61 x UFVJC18. The results show that
there is genetic variability among the accessions of Jatropha curcas L. belonging
to the Germplasm Bank of UFRB (BAG UFRB / NBIO), demonstrating their
potential to the breeding program of the species. These studies will form the basis
for making decisions within the Jatropha breeding program of UFRB, for the
development of productive cultivars with higher content of oil, resistant and well

adapted.

Keywords: Jatropha curcas L., breeding, genetic variability.



INTRODUCAO

A maior parte da energia consumida no mundo é proveniente de fontes
nao renovaveis que estdo em vias de esgotamento. Assim, faz-se necessaria a
busca por alternativas, tal como a producdo de biodiesel a partir de dleos
vegetais (AZEVEDO et al., 1997, ANP,2014).

Além de diminuir os impactos ambientais, a producédo de biodiesel tem
como base promover uma revolucdo no campo, gerando emprego, renda e
desenvolvimento. Nesse cenario, 0 Brasil possui potencial para producdo de
biomassa como fonte energética tendo condi¢cdes para se tornar um grande
produtor (LIMA, 2004).

O governo brasileiro tem incentivado a pesquisa e a producdo de
biodiesel através da recomendacdo de algumas culturas oleaginosas, tais
como: amendoim, mamona, soja, canola, dendé, babacu e o pinhdo manso,
dentre outras. Cada cultura tem sua recomendacado para uma regido do pais.
Para a regido Nordeste a mamona e o pinhdo manso recebem destaque.

O pinhdo manso representa uma boa alternativa para producdo de
biodiesel (OLIVEIRA et al.,2012, LAVIOLA et al., 2013) por ser uma espécie
oleaginosa, de facil propagacdo e que pode apresentar relevante importancia
social e econdmica para a regido Nordeste (SILVA et al., 2009), devida a sua
alta produtividade e rusticidade aliada a qualidade do Oleo extraido de suas
sementes (OPENSHAW, 2000; SATURNINO et al., 2005, LAVIOLA et al.,
2010b). Também, o pinh&o manso tem a vantagem de n&o estar inserido em
outras cadeias de producdo, em especial as alimentares (LAVIOLA et al,
2010a). Suas sementes possuem um teor de 6leo que varia entre 30 e 40%.
Esse teor e 6leo na semente pode ser afetado por fatores ambientais e
ocorréncia de pragas e doencas (FREITAS et al., 2011). O o6leo do pinh&o
manso pode ser convertido em biodiesel via trans-esterificagdo (FOIDL et
al.;1996, BASHA et al., 2009).

A espécie Jatropha curcas, tem sido vista como uma alternativa a
agricultura familiar e aos programas de biodiesel (NUNES, 2007, LAVIOLA et
al., 2013), devido, a cultura ser pouco mecanizada, 0 seu crescimento robusto

e amadurecimento desuniforme dos frutos, desta forma, as areas de plantio



sdo altamente dependentes de méo-de-obra para geracdo de emprego no
campo (LAVIOLA et al., 2010b; LAVIOLA; ALVES, 2011) e auxilia na fixagéo
de mao-de-obra na zona rural pela geracdo de emprego e fornecimento de
matéria prima para a industria (CARNIELLI, 2003; ARRUDA et al., 2004).

No entanto, somente a partir dos ultimos 30 anos € que iniciaram
estudos agronémicos sobre a espécie (SATURNINO et al., 2005; FAIRLESS,
2007; ACHTEN et al., 2008). Deste modo, aspectos agronémicos & respeito da
espécie ainda devem ser melhor investigados (ACHTEN et al., 2010). Sendo
gue a espécie ainda se encontra em processo de domesticacdo (SATURNINO
et al., 2005; FAIRLESS, 2007; ACHTEN et al., 2008; SATO et al., 2009,
LAVIOLA et al., 2014), e ainda ndo existe cultivares e sistema de cultivo
estabelecidos para as diferentes regifes produtoras no Pais (LAVIOLA et al.,
2014). Diante do exposto, o desenvolvimento de cultivares de pinhdo manso &
essencial para a consolidacdo futura da espécie para a producdo alternativa de
biodiesel (DURAES et al., 2011; LAVIOLA et al., 2013).

Como informacdes técnicas a respeito da cultura ainda séo insuficientes
e por vezes conflitantes, € de suma importancia ressaltar a eminente
necessidade de estudos desta espécie, tanto nas questbes morfoagronémicas
quanto nas analises moleculares para o estudo sobre a divergéncia genética da
espécie visando contribuir para o melhoramento genético e exploracdo

econbmica da espécie.

Taxonomia, Origem e classificagdo botéanica do pinh&o manso

O pinhdo manso (Jatropha curcas L.), pertencencente a familia
Euphorbiaceae, contém aproximadamente 8.000 espécies e 320 géneros (
BARROSO et al., 2007). Esta cultura é denominada, de acordo com as
diferentes localidades encontradas, como pinhdo manso, pinh&o-branco,
pinhdo de purga e pinhdo-paraguaio (Brasil); physic nut, purging nut
(Inglaterra); tempate (Honduras e El Salvador); médicinier, pignon d’Indi,
purghere (Franca); kadan (Nepal) yu-lu-tsu (China); mupuluka (Angola); butuje
(Nigéria) e pifioncillo (México) (NUNES, 2007).



Ha controvérsias quanto ao seu centro de origem, no entanto, acredita-
se gue seja originario da América Central com ocorréncia em todas as regifes
intertropicais e até mesmo em zonas temperadas (BHERING et al., 2013) com
centro de origem localizado no México (HEIFFIG e CAMARA, 2006;
FAIRLESS, 2007). No Brasil, sua distribuicdo geografica é bastante ampla,
segundo Arruda et al. (2004); Saturnino et al. (2005), Laviola et al. (2013) pode
ser devido a sua rusticidade e adaptabilidade a diferentes condicbes de
ambiente e clima.

O pinhdo manso € uma planta mondica, albgama, autocompativel e
necessita de polinizadores (CHANG-WEI et al., 2007; PAIVA NETO et al.,
2010). A espécie é diploide (2n=2x=22) com um genoma composto de 0,85 pg
DNA/2C com 38,7% de bases GC em 5 cromossomos metacéntricos e 6
submetacéntricos (CARVALHO et al., 2008).

A planta pinhdo manso é uma arvoreta caracterizada principalmente por
ser uma espécie perene, caducifélia, com crescimento rapido que pode atingir
mais de cinco metros de altura. O diametro do tronco pode alcancar cerca de
20 cm; possui raizes curtas e pouco ramificadas, caule liso, de lenho pouco
resistente e medula desenvolvida; os frutos sdo do tipo capsula, ovéide, com
1,5 a 3,0 cm de diametro, trilocular, contendo trés sementes, sendo uma
semente por l6culo (ARRUDA et al., 2004). A semente é relativamente
grande, medindo em torno de 1,5 a 2,0 cm de comprimento e 1 a 1,3 cm de
largura, apresentam teor de o6leo variando entre 30 e 40% (FREITAS et al.,
2011) e representam entre 53 e 79 % do peso do fruto (SATURNINO et al.,
2005; DIAS et al., 2007; ARRUDA et al., 2004).

Importancia econémica do pinhdo manso

O pinhdo manso € uma espécie oleaginosa, de facil propagacdo e que
pode apresentar relevante importancia social e econémica para o Brasil (SILVA
et al., 2009). Também, essa cultura é considerada uma das mais promissoras
fontes de combustivel alternativos aos derivados do petroleo (SATURNINO et
al., 2005; OLIVEIRA et al., 2012; LAVIOLA et al., 2013), devido promover a



reducdo dos gases que corroboram com o efeito estufa (ACKON e ERTEL,
2005, MATOS et al., 2009).

Por outro lado, dados de produtividade do pinhdo manso e seus
componentes sdo incipientes e faltam informacdes cientificas sobre o
comportamento nas diferentes regifes brasileiras em que estd sendo cultivado.
(BELTRAO et al., 2006; BRASILEIRO, 2010, ROSADO et al., 2010).

Segundo LAVIOLA et al., 2010a, LAVIOLA et al., 2013 o cultivo do
pinhdo manso apresenta alto rendimento proporcionando a espécie grande
potencial de uso no Programa Nacional de Producdo e Uso de Biodiesel. No
entanto, resultados de pesquisa (EVANGELISTA et al., 2011; OLIVEIRA et al.,
2012) indicam que para se obter alto rendimento de sementes e 0Oleo, a planta
necessita de quantidade de &agua adequada e solos férteis e com boas
condic0es fisicas.

Além disso, ainda ha relatos de que o pinhdo manso é considerado uma
cultura de facil cultivo, baixo custo de producédo, boa adaptabilidade e com
diversas aplicabilidades medicinais e ornamentais (NUNES, 2007, LAVIOLA et
al., 2013), (ARRUDA et al., 2004; SATURNINO et al., 2005; DIAS et al., 2007,
LAVIOLA et al., 2013).

Estas informagdes ainda se controvertem, visto existirem trabalhos com
relato de baixo rendimentos e pouca adaptabilidade da cultura (EVANGELISTA
et al., 2011), requerendo mais estudos cientificos sobre a produtividade do
pinhdo manso em diferentes regides do Brasil e sua comparacdo com demais
paises produtores da espécie.

O Nordeste possui uma regido semiarida com poucas opg¢fes agricolas
rentdveis que sustentem os produtores nas areas rurais (SUDENE, 1996).
Outro ponto importante, € que a cultura é pouco mecanizada, devido o0 seu
crescimento robusto e amadurecimento desuniforme dos frutos, desta forma,
as areas de plantio sdo altamente dependentes de méo-de-obra, o que por sua
vez gera emprego no campo (LAVIOLA et al., 2010b; LAVIOLA; ALVES, 2011)
e auxilia na fixacdo de méao-de-obra na zona (CARNIELLI, 2003; ARRUDA et
al., 2004).



Marcadores moleculares ISSR para analise da variabilidade genética

Os marcadores moleculares podem ser utilizados como ferramentas
importantes em diversos estudos, permitindo avaliar, em prazo relativamente
curto, um numero elevado de genaotipos.

Os marcadores moleculares apresentam caracteristicas tais como alto
grau de polimorfismo (SANTANA et al., 2011), ndo sofrerem influéncia do
ambiente, de efeitos pleiotropicos ou epistaticos (CUNHA et al., 2006).
Também, podem detectar variabilidade no genoma independente do estadio de
desenvolvimento da planta (FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 2008).

Marcadores ISSR (sequéncias simples repetitivas internas) vem sendo
utilizados (SUN et al., 2008, PAMIDIMARRI et al., 2010, GRATIVOL et al.,
2011) para a diferenciacdo rapida entre individuos aparentados, devido ao
elevado grau de polimorfismo, reprodutibilidade e baixo custo (BORBA et al.,
2005, SANTANA et al., 2011). Também, sdo amplamente usados em razao da
eficiéncia na analise da variabilidade genética (ROSSI et al., 2009) bem como,
em aplicacdes na genética de populacdes, identificacdo de cultivares, no
estudo de fluxo génico e andlise de paternidade (REDDY; SARLA; SIDDIQ,
2002), e ainda, em estudos filogenéticos, mapeamento genético e biologia
evolucionaria.

O ISSR é um marcador dominante de sequéncia simples repetida,
presente entre duas sequéncias idénticas de microssatélites, orientadas em
direcbes opostas (BORNET; BRANCHARD, 2001; REDDY; SARLA; SIDDIQ,
2002). Os primers podem conter repeticbes di-, tri-, tetra- ou penta-
nucleotidicas, e podem estar desancorados ou ancorados na extremidade 5’ ou
3’ por 1 a 4 bases degeneradas (ZIETKIEWICZ; RAFALSKI; LABUDA, 1994,
GUPTA et al., 1994). As repeticbes di-nucleotidicas quando ancoradas na
regiado 3° ou 5 também revelam alto polimorfismo (BLAIR; PANAUDO;
MCCOUCH, 1999; JOSHI et al., 2000). Os produtos de amplificagao incluem a
sequéncia de microssatélite e suas variagcbes de tamanho no genoma, desse
modo, fornecem maior grau de polimorfismo e o niumero de bandas também
aumenta (REDDY; SARLA; SIDDIQ, 2002).



O tamanho dos primers ISSR varia entre 16 a 25 bases, e os produtos
amplificados pode variar entre 200 a 2000 pb, tanto em gel de agarose quanto
em gel de poliacrilamida (REDDY; SARLA; SIDDIQ, 2002).

Nos ultimos anos foram realizados diversos estudos de caracterizacao
genotipica do pinhdo manso por meio de marcadores moleculares. Trabalhos
de caracterizagdo molecular do pinh&o manso realizados nos BAG da China
(SUN et al., 2008) e india (PAMIDIMARRI et al., 2010) encontraram baixa
variabilidade entre o0s acessos avaliados. Resultados similares foram
encontrados em estudos realizados no Brasil por Rosado et al. (2009). Em
controvérsia, através da caracterizacdo molecular por meio de marcadores
ISSR He et al. (2007) encontraram alto nivel de polimorfismo entre oito
populacdes de pinhdo manso estudadas. Também, Grativol et al. (2011),
trabalhando com marcadores ISSR, concluiram que 0s acessos brasileiros
estudados possuem alto polimorfismo (91%) e alta diversidade genética
(0,4340).

Melhoramento genético do pinhdo manso

A espécie Jatropha curcas ainda encontra-se em processo de
domesticacdo e ndo existe cultivares consolidadas (DURAES et al., 2011;
LAVIOLA et al., 2014). Os trabalhos de melhoramento estdo em fase inicial de
desenvolvimento, principalmente devido alguns atributos agronémicos nao
alcancados como a desuniformidade na maturacdo dos frutos, o uso
econdbmico da torta, producdo irregular, safra ndo definida, entre outros
(DURAES et al., 2011; BRASILEIRO et al.,, 2012; OLIVEIRA, 2013). Portanto,
€ importante que os materiais sejam avaliados em diferentes regides com
potencial para cultivo (LAVIOLA et al., 2010b). Neste sentido, a rede de
pesquisa do projeto Pesquisa, Desenvolvimento e Inovacdo em Pinhao-Manso
para a Producdo de Biodiesel vém realizando ensaios em diferentes
instituicbes de pesquisa, com 0 objetivo de selecionar plantas adaptadas a
diferentes regides do Brasil (LAVIOLA et al., 2013).



Apesar do pinhdo manso estd presente em diversas partes do Brasil e
do mundo, o seu cultivo foi fortemente estimulado sem o conhecimento
agrondmico da espécie e diversidade genética limitada (ROSADO et al., 2010).

O sucesso do seu cultivo ainda depende do desenvolvimento de técnica
agronOdmica para auxiliar na obtencdo de altas taxas de produtividades nas
diferentes regides do Brasil (FREITAS etal.,, 2011; LAVIOLA etal., 2012;
OLIVEIRA, 2013). Sendo assim, o estabelecimento de cultivares é importante
para o pinhdo manso se consolidar no futuro como fonte alternativa para a
producdo de biodiesel (DURAES et al., 2011; BRASILEIRO et al., 2012;
LAVIOLA et al., 2013; OLIVEIRA, 2013).

O conhecimento sobre a divergéncia genética de pinhdo manso no Brasil
faz-se necesséario, visando identificar o quanto uma constituicdo genética se
difere da outra para selecdo dos divergentes e com bom desempenho
morfoagrondémicos, como também direcionar a novas hibridac¢es, visando
gerar variabilidade, formacao de clones e/ou hibridos da espécie.

Frente a esta situacdo da cultura do pinhdo manso, houve interesse da
comunidade cientifica do Brasil e de outros paises a realizacdo de estudo,
através de coleta dentro do seu territério e ao redor do mundo, com a finalidade
de conhecer a diversidade genética dessa espécie (SATURNINO et al., 2005;
FREITAS et al., 2011). Desta forma, as atividades de pré-melhoramento sao de
suma importancia para auxiliar na atualizacao pratica dos recursos genéticos e
ampliar a base genética dos programas de melhoramento (OLIVEIRA, 2013).

Assim, para o programa de melhoramento genético do pinh&o manso,
obter sucesso, depende da existéncia da variabilidade genética do
germoplasma, da realizacao de algumas etapas fundamentais como: atividades
de coleta, introducéo, caracterizacéo, avaliagdo, conservacado de germoplasma,
hibridagbes, visando a identificacdo de caracteres de interesse
morfoagrondmico (BOREM e MIRANDA, 2005; NASS et al. 2007) que venham
a contribuir com o avanco de cultivos agricolas da espécie e a mesma se
consolidar como cultura oleaginosa de importancia econémica e cultural no
Brasil e no Mundo.

Embora, algumas das caracteristicas botanicas da cultura do pinh&o

manso ja foram documentadas, a espécie ainda ndo tem sua caracterizacdo



completa, o que requer estudos desta natureza, envolvendo sua caracterizagéo
fenotipica e genotipica do pinhdo manso (GUERRERO, 2010; LAVIOLA, 2010,
BRASILEIRO et al., 2012; OLIVEIRA, 2013). Os programas de melhoramento
genético para a espécie procuram-se selecionar constituicbes genéticas
superiores, mais adaptadas a diversas condi¢des de ambiente de cultivo e com
aumento em sua produtividade e atributos agronémicos responsaveis por um
maior rendimento de 6leo e seus subprodutos.

Portanto, a caracterizacdo morfoagrondmica do pinhdo manso € uma
importante ferramenta para a obtencdo de informacdes genéticas sobre o
fendtipo, de modo a identificar gendtipos com constituicbes genéticas distintas.
Portanto, estudos sobre caracterizacdo e avaliacdo de germoplasmas sao
essenciais para os programas de melhoramento genético, possibilitando a
identificacdo e selecdo de acessos com caracteristicas superiores, distintas e
herdaveis.

Neste contexto, o trabalho teve como objetivo estudar o desempenho e a
divergéncia genética de acessos de Jatropha curcas L. quanto aos caracteres
morfoagronémicos e dados moleculares ISSR, visando auxiliar no programa de

melhoramento genético da espécie.
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DESEMPENHO E DISTANCIA GENETICA ENTRE ACESSOS DE PINHAO
MANSO POR MEIO DE CARACTERES MORFOAGRONOMICOS

Autora;: CAMILA NOGUEIRA PESTANA CALDAS
Orientadora: Simone Alves Silva

Co-orientadora: Edna L6bo Machado

RESUMO: Obijetivou-se a caracterizacdo do desempenho e avaliacdo da
distancia genética de acessos de pinhdo manso por meio de descritores
morfoagrondémicos. Para tanto, foram realizadas trés avaliagdbes em um total de
46 acessos de pinhdo manso, nos periodos de fevereiro, junho e dezembro de
2013, com a aplicacdo de 12 descritores. Para a analise dos desempenhos
morfoagronémicos dos acessos foi utilizado a analise de variancia e
comparacdo de médias por Scott & Knott a 5% de probabilidade. A
dissimilaridade genética entre os gendtipos foi calculada a partir do indice de
dissimilaridade de Mahalanobis, utilizando-se o método de agrupamento
UPGMA. Os acessos demonstraram-se improdutivos, no ambiente em estudo,
principalmente para o carater produtividade de sementes por planta, indicando
a necessidade urgente de novos cruzamentos genéticos e selecdes para
constituicbes genéticas superiores para a espécie. O dendrograma possibilitou
a separacdo dos 46 acessos de pinhdo manso em dois grupos distintos,
mostrando que ha dissimilaridade genética entre eles, sendo 0os acessos
UFRB43 e UFVJC19, pertencentes ao grupo 2, como importantes para
hibridacbes com os demais gendtipos do grupo 1. De acordo com a distancia
genética, os acessos mais distantes foram UFRB27 e UFVJC18, UFRB 55 e
UFVJC19, UFRB22 e UFVJC18, UFRB41 e UFVJC19, sendo indicados como
0S cruzamentos mais promissores para futuras hibridacdes dentro do programa

de melhoramento genético do pinhdo manso na regido do Recdncavo da Bahia.

Palavras-chave: Descritores, Biodiesel, Banco de germoplasma.



PERFORMANCE AND GENETIC DISTANCE BETWEEN PHYSIC NUT OF
ACCESS CHARACTER THROUGH MORPHOLOGICAL

Author: CAMILA NOGUEIRA PESTANA CALDAS
Adivisor: Simone Alves Silva
Co-adivisor: Edna L6bo Machado

ABSTRACT: This study aimed to characterize the performance and evaluation
of genetic distance of jatropha access through morphological descriptors. To
this end, three evaluations were conducted in a total of 46 access jatropha, in
periods of February, June and December 2013, with the application of 12
descriptors. For the analysis of morphological performances of access we were
used to analysis of variance and mean comparison by Scott & Knott at 5%
probability. The genetic dissimilarity among the genotypes was calculated from
the dissimilarity index of Mahalanobis, using the UPGMA clustering method.
The accesses were proved unproductive, the environment being studied mainly
for the character seed yield per plant, indicating the urgent need for new genetic
crosses and selections for superior genetic constitutions for the species. The
dendrogram allowed the separation of 46 Jatropha accessions into two distinct
groups, showing that there is genetic dissimilarity among them being the
UFRB43 and UFVJC19 access, belonging to the group 2 as important for
hybridization with other genotypes in group 1. According to the genetic distance,
the farthest accesses were UFRB27 and UFVJC18, UFRB 55 and UFVJC19,
UFRB22 and UFVJC18, UFRB41 and UFVJC19, being indicated as the most
promising crosses for future hybridization in the breeding program of jatropha in

the region Reconcavo of Bahia.

Keywords: Descriptors, biodiesel, germplasm bank.
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INTRODUCAO

O pinhdo manso (Jatropha curcas L.) € uma espécie pertencente a
familia das Euforbiaceas e tem sido caracterizada como planta rustica e sua
adaptabilidade as diferentes condicbes ambientais (ARRUDA et al., 2004;
SATURNINO et al., 2005; DIAS et al., 2007; LAVIOLA et al., 2013). Também, o
pinh&o manso foi relatado como cultura que apresenta melhor comportamento
em solos profundos, bem estruturados e pouco compactados, permitindo o
sistema radicular desenvolver-se e explorar um maior volume de solo,
satisfazendo a necessidade da planta em agua e nutrientes (DRUMOND et al.,
2007).

E uma planta oleaginosa de facil propagacédo (SILVA et al., 2009;
BRASILEIRO et al., 2012) e que pode apresentar relevante importancia social e
econOmica para o Brasil (SILVA et al., 2009) por ser considerada uma
oleaginosa promissora para producdo de biodiesel (fontes de combustivel
alternativo aos derivados do petroleo) para a Regido Nordeste (SATURNINO et
al., 2005). A substituicdo do diesel por biodiesel promove a reducdo dos gases
gue corroboram com o efeito estufa (ACKON e ERTEL, 2005).

O pinhdo manso habita areas de solos pouco férteis e de clima
desfavoravel a maioria das espécies alimentares tradicionais, segundo trabalho
realizado por Drumond et al. (2007). Também, por ser uma planta perene
oferece vantagens em relacdo as culturas anuais para garantir a
sustentabilidade da biomassa para producdo de energia (FRITSCHE et
al.,2009). Portanto, muito tem se apostado nesta cultura para o agronegocio do
biodiesel (OLIVEIRA et al., 2012; LAVIOLA et al., 2013). No entanto, a espécie
ainda se encontra em processo de domesticacdo e nao existe cultivares
consolidadas (LAVIOLA et al., 2014). Deste modo, o0 sucesso do cultivo ainda
depende do desenvolvimento agrondmico para auxiliar na obtencéo de altas
taxas de produtividades nas diferentes regides do Brasil (FREITAS et al., 2011,
LAVIOLA et al., 2012; OLIVEIRA, 2013). Sendo assim, o estabelecimento de
cultivares € importante para o pinhdo manso se consolidar no futuro como fonte
alternativa para a producéo de biodiesel (DURAES et al., 2011; LAVIOLA et al.,
2013).
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A espécie Jatropha curcas L. foi disseminada em varias partes do Brasil,
desde a década de 80, através de cultivos isolados em alamedas e cercas,
quintais e sitios. Porém, a partir do ano de 2005 vem sendo cultivada de
maneira mais intensiva em area comerciais e experimentais com a finalidade
de conhecimento referente a sua biologia e producao de 6leo por meio de suas
sementes (DURAES; LAVIOLA, 2010). No entanto, o conhecimento sobre a
cultura é insuficiente devido o baixo nimero de pesquisas sobre a diversidade
e divergéncia genética de pinhdo manso no Brasil. Assim, faz-se necessario
um estudo mais apurado de quanto uma constituicdo genética se difere da
outra para selecéo dos divergentes e com bom desempenho morfoagronémico,
como também direcionar a novas hibrida¢cdes visando gerar variabilidade,
formacdo de clones e/ou hibridos da espécie.

Trabalhos de caracterizacdo morfoagrondmica sao Uteis para auxiliarem
os programas de melhoramento genético vegetal, principalmente quando
envolvendo caracteres qualitativos e quantitativos. Para tanto, os caracteres
como diametro de copa, habito de ramificacdo, nUmero de ramos primarios,
inflorescéncia, razdo entre flores masculinas e femininas, abundéncia de
inflorescéncias, florescimento, frutos por racemo, peso e teor de 6leo de
sementes, tem sido recomendados como descritores para a caracterizacao e
avaliacdo de gendtipos de pinhdo manso (SUNIL, et al., 2013). Além desses
caracteres, a estatura de planta, diametro do caule, nimero de ramos primarios
e secundarios, numero de frutos, numero de cacho de fruto, numero de
inflorescéncia, peso dos frutos e numero de sementes Sao caracteres
relevantes para o programa de melhoramento da espécie de pinhdo manso.

A caracterizagdo morfoagronbmica de um Banco Ativo de
Germoplasma, através do desempenho dos acessos envolvidos e sua
divergéncia genética, tem a finalidade de fornecer informagbes importantes
para identificacdo de individuos potenciais para o programa de melhoramento e
para eliminar duplicatas entre acessos dentro de um Banco genético. Neste
contexto, este trabalho teve como objetivo caracterizar, por meio do
desempenho dos acessos e discrimina-los sob grupos, visando a selecao de
constituicbes genéticas superiores e distintas para uso em programas de
melhoramento genético da espécie.
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MATERIAL E METODOS

O trabalho foi realizado no Banco Ativo de Germoplasma (BAG) do
Nucleo de Melhoramento Genético e Biotecnologia (NBIO), situado na
Universidade Federal do Recdncavo da Bahia, no Campus Universitario de
Cruz das Almas, localizado a 12° 40’ 19” latitude sul, 39° 06’ 23” de longitude
oeste de Greenwich e com altitude média de 226 m. O clima é do tipo como
guente e umido Am e Aw, com pluviosidade média anual de 1224 mm, com
variacfes entre 900 e 1300 mm, sendo os meses de marco a agosto 0os mais
chuvosos e de setembro a fevereiro os mais secos. A temperatura média anual
é de 24,1°C e umidade relativa do ar de 80%.

O BAG de J. curcas foi formado a partir de expedicdes de coleta durante
0s meses de janeiro, fevereiro e mar¢co de 2010 nos municipios da Chapada
Diamantina, percorrendo toda a regido ao redor do Parque Nacional e grande
parte dos municipios da Chapada Norte. Estas regifes foram visitadas devido
ao histérico de cultivo e utilizacdo da espécie pela populacao local. Também,
foram realizadas expedicbes na regido Sudoeste do Estado, Vale do Jequirica
e em alguns municipios do Recbncavo da Bahia. As coletas foram realizadas
sem controle gamético com a finalidade de obter o maior nimero possivel de
sementes por planta (BRASILEIRO et al., 2012).

O BAG foi formado em delineamento em blocos ao acaso, com 46
acessos e 22 repeticbes, em parcelas lineares com 46 plantas, cada com
bordadura simples e espacamento de 3,0m x 2,0m, sendo que, 32 desses
gendtipos foram coletados e 14 introduzidos por meio de intercambio com a
Universidade Federal de Vigosa — UFV, como podem ser observados na
Tabela 1, adaptada de Brasileiro (2010). A Adubacéo foi realizada utilizando a
dosagem de 120 a 150 g planta™®ano™ de N, 40 a 60 g planta®ano™® de P e 80 a
120 de g planta™tano™ de K, no periodo chuvoso (més de junho) seguindo as
recomendacdes adotadas por Laviola (2009). Tratos culturais e controle
fitossanitario foram desempenhados conforme a necessidade da cultura na

regido onde foram realizadas capinas periodicas e controle de formigas.
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TABELA 1. Acessos de pinhdo manso com a respectiva identificacéo,
procedéncia e informacdes geograficas dos locais de coleta, estacdes
experimentais e plantagcdes no Estado da Bahia - Brasil. Cruz das Almas-BA,

2015.

Gendtipo Procedéncia Altitude Latitude/longitude
UFRB22 Jequié 233 13°52.388'S/40°03.810'W
UFRB23 Jequié 252 13°51.878'S/40°03.678'W
UFRB24 Jequié 236 13°51.794'S/40°03.857‘'W
UFRB27 Terezinha 179 13°59.708'S/39°46.343'W
UFRB28 Ipiad — Itaibo 206 13°56.437'S/39°44.224°'WN
UFRB29 Ipiad — Itaibo 202 13°56.502°'S/39°44.255'W
UFRB30 Ipiad — Itaibo 218 13°56.460°S/39°44.192°'W
UFRB31 Apaurema 295 13°51.594°S/39°44.700'W
UFRB32 Apaurema 307 13°51.744'S/39°44.829'W
UFRB33 Apaurema 271 13°50.999'S/39°42.129‘'W
UFRB35 [taité - Santa Clara 317 12°56.188'S/41°03.765'W
UFRB36 [taité - Santa Clara 317 12°56.192'S/41°03.761'W
UFRB37 Itaité - Santa Clara 317 12°56.194'S/41°03.759'W
UFRB38 Itaité - Santa Clara 317 12°56.181°S/41°03.777'W
UFRB39 Iraquara 907 12°34.729'S/41°34.923'W
UFRB40 Itaité - Santa Clara 318 12°56.183'S/41°03.790‘'W
UFRB41 Andarai — Igatu 742 12°53.826°'S/41°19.072'W
UFRB42 Andarai — Igatu 766 12°53.834'S/41°19.222'W
UFRB43 Andarai — Igatu 749 12°53.600'S/41°19.250'W
UFRB44 Mucugé — Guiné 983 12°46.364'S/41°32.216°'W
UFRB45 Mucugé — Guiné 966 12°45.270'S/41°32.568'W
UFRB47 Palmeiras 673 12°30.946'S/41°34.627‘'W
UFRB50 Faz. Pau-Ferro 692 12°31.747'S/41°34.100'W
UFRB53 Faz. Pau-Ferro 691 12°31.749'S/41°34.096‘'W
UFRB54 Iraquara 713 12°20.570'S/41°35.644'W
UFRB55 Souto Soares 712 12°20.566°S/41°35.630'W
UFRB56 Cafarnaum** 841 12°01.086°S/41°40.138'W
UFRB58 Wagner 789 11°46.246'S/41°09.284‘'W
UFRB59 Gamba 256 12°17.121'S/41°08.346‘'W
UFRB60 Gamba 527 12°17.119'S/41°08.340'W
UFRB61 C. do Sincora - -

UFRB62 santa Inés 384 13°17.158'S/39°49.397‘'W

UFVJC 03 Santa Citéria-MG* - -

UFVJC 05 Jodo pinheiro-MG* - -

UFVJC 10 Joéo pinheiro-MG* - -

UFVJC 18 Montalvania-MG* - -

UFVJC 19 Montalvania-MG* - -

UFVJC 23 Caratinga-MG* - -

UFVJC 40 Formoso-TO* - -

UFVJC 41 Jales-SP* - -

UFVJC 45 B. dos Bugres-MT* - -

UFVJC 46 B. dos Bugres-MT* - -

UFVJC 52 Barbacena-MG* - -

UFVJC 65 Desconhecido* - -

UFVJC 74 Cambodia* - -

UFVJC 84 Petrolina-PE* - -

**Plantacdo Comercial, *Gendtipo introduzido por

amostradas.

meio de intercambio, -

Plantas néao
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A caracterizagdo morfoagronémica do pinhdo manso foi realizada em um
total de 46 acessos. Foram realizadas trés avaliacbes, com a aplicacado de
descritores morfoagrondbmicos em épocas distinta sendo a primeira em
fevereiro/2013, aos 32 meses, a segunda em junho/2013 aos 36 meses e a
terceira avaliagdo em dezembro/2013 quando as plantas atingiram 42 meses
de idade. Os descritores morfoagrondomicos aferidos foram: Estatura de planta
(EST), onde foi considerada a distancia entre a superficie do solo e a
extremidade apical da dltima folha; Diametro do caule (DC), dimensionado no
colo da planta o mais préximo do solo, com a utilizacdo de paquimetro digital; e
Numero de ramificacbes primarias (NRP) e secundarias (NRS) por planta,
obtido pela contagem direta do nimero de ramos inseridos no caule principal,
Numero de fruto por planta (NF), Niumero de cacho de fruto por plantas (NCF),
Numero de cacho de inflorescéncia por planta (NCFL), NUmero de sementes
por planta (NS), Numero Médio de sementes por fruto (NMSF), contagem
direta; Peso dos frutos por planta (PF) Peso das sementes por planta (PS),
utiizando balanca semianalitica digital Marte (modelo AL 500C) e
Produtividade de sementes por planta (PROD).

Para caracterizacado dos frutos, os mesmos foram cobertos com sacos
de TNT (Figura 1A) quando maduros, para evitar perda de sementes por
deiscéncia e a coleta dos frutos foi realizada manualmente, quando os mesmos
estavam completamente secos (Figura 1B), e, em seguida, as sementes foram
obtidas apds beneficiamento, utilizando balanca semianalitica Marte (modelo
AL 500C). (Figura 1C). A produtividade dos 46 acessos foi calcula através da

férmula: Produtividade = Peso das sementes por planta (Kg x N°Plantas ha™).
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FIGURA 1. A) Frutos protegidos com sacos TNT, B) Frutos secos e C)
Sementes de pinhdo manso. Fotos: autor. Cruz das Almas, 2015.

Com base nos 12 caracteres avaliados, foi testada a normalidade entre
os dados dos caracteres estudados, sendo que, o0s resultados foram
significativos (p<0,01), indicando que os dados ndo seguem distribuicdo
normal. Apos, foi procedida a analise da variancia com teste F e a aplicacédo do
teste de Scott & Knott para as comparagcdes entre as médias estimadas, e,
estimada a distancia generalizada de Mahalanobis, com construcdo do
dendrograma utilizando o método de agrupamento, método da média aritmética
nao ponderada - UPGMA, Unweighted Pair-Group Method Averages,
(SNEATH e SOKAL, 1973) por meio do software do programa STATISTICA
(STATISTICA, 2002). O numero de grupos foi definido utilizando o pacote
Nbclust (CHARRAD et al., 2013), a partir do critério pseudo-t*, por meio do
programa estatistico R (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2006). A correlagédo
cofenética entre a matriz de distancia e a matriz de agrupamento, foi calculada
por meio do aplicativo genético estatisticoGenes (CRUZ, 2013).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 2 estdo apresentadas as estatisticas descritivas e analise de
variancia dos descritores quantitativos. Houve diferencas altamente
significativas pelo teste F (p < 0,05) para todas as caracteristicas relacionadas

ao crescimento como: Numero de ramificacdes primérias (NRP) e secundarias
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(NRS), Estatura de planta (EST) e Didametro do caule (DC). Ja os caracteres
relacionados com a producdo de gréos apresentaram diferencas significativas
para os caracteres: Numero de cacho de fruto por plantas (NCF), Niumero de
cacho de inflorescéncia por planta (NCFL) Namero Médio de Sementes (NMS)
que apresentou diferenca significativas a 1% de probabilidade (Tabela 2). A
amplitude dos coeficientes de variacdo foi de 15,23 a 182,52 para o0s
caracteres, diametro do caule e peso dos frutos, respectivamente. As maiores
variacbes dentre os caracteres observados foram para estatura da planta
(59,67 cm a 222,33 cm), com média de 157,86 cm de estatura da planta,
seguida da produtividade de sementes por planta (PROD) apresentando
valores entre (0 a 81.97 Kg/ha'), com média de 2,89kg/ha™. As menores
variacfes ocorreram para 0s caracteres numero médio de sementes por fruto
(0 a 2,90) com meédia de 0,63 sementes por frutos, seguido do niumero de
cacho de fruto por planta apresentando valores entre (0O e 8,67) cachos de
fruto por planta.

Resultados similares foi observado por Laviola et al. (2010) estudando
175 acessos em seu primeiro ano de cultivo, observaram diferencas
significavas para todas as caracteristicas avaliadas, dentre estas, o numero de
ramificacbes primarias e didmetro do caule e para producdo de gréos. No
entanto, de acordo com o0 mesmo autor, embora tenha encontrado diferenca
estatistica entre os acessos para producdo de graos, os dados ndo permitem
conclusdes visando a selecdo precoce de genotipos promissores para futuras
hibridacdes, devido o coeficiente de variacdo apresentar valor de 72,3 %.

A produtividade apresentada pelos acessos de pinhdo manso avaliados
neste trabalho foi extremamente baixa quando comparados aos alcangados por
DRUMOND et al. (2010) , estudando 10 genétipos de pinhdo manso na regido
semiarida do Nordeste brasileiro, onde cada planta foi adubada com 150 g de
NPK, observaram produtividade média de dez progénies de 3.294 kg ha™, aos
24 meses, com variacdo de 2.853 a 3.542 kg ha™. Porém, de acordo com
EVANGELISTA et al. (2011) e OLIVEIRA et al.(2011) para se obter alto
rendimento de sementes e Oleo, a planta necessita de quantidade de &agua

adequada e solos férteis e com boas condig6es fisicas.



25

Evangelista et al. (2011) avaliando os efeitos da irrigacao e aplicacao do
fertiizante Organo Minerais-Marinhos + Biotech® (OMM-Tech) na
produtividade e rendimento do pinhdo-manso em solo Argissolo Vermelho
eutrofico, verificaram que houve diferencas significativas entre os tratamentos
estudados, em nivel de 5% de probabilidade, para as caracteristicas de
produgcdo analisadas. Entretanto, somente houve efeito significativo da
interacdo entre as diferentes formas de aplicacdo de OMM-tech e as laminas
de agua aplicadas para a produtividade. Também, o0 mesmo autor relatou baixa
produtividade entre as plantas de pinhdo manso estudadas, sendo que o
tratamento irrigado foi superior ao nao irrigado, com obtencao de produtividade
e rendimento de 236,2 kg ha™ e 9,01 L kg™ contra 83,87 kg ha™ e 9,97 L kg-1
das plantas de sequeiro. Desta forma a irrigacdo e as formas de aplicacédo de
OMM-tech produziram efeitos significativos sobre o rendimento e a

produtividade de sementes de pinhdo manso.

Tabela 2: Resumo da analise de variancia de 46 acessos de pinhdo manso
avaliados aos (32, 36 e 42 meses) meses apos o plantio. Cruz das Almas-BA,
2015.

CARACTERES DE CRESCIMENTO
Quadrado Médio

FV GL NRP NRS EST DC
Blocos 21 1,95 338,42 2308,38 341,86
TRAT 45 1,92 175,30*  1715,17** 276,53**
Residuo 945 0,96 70,33 589,49 101,58
Média 2,68 15,33 157,86 66,17
CV(%) 36,53 54,71 15,38 15,23
Minimo 1,00 0,00 59,67 29,11
Maximo 18,33 66,67 222,33 99,45
CARACTERES DE PRODUCAO DE GRAOS
Quadrado Médio
FV GL NCF NCFL NF PF oS NMS NS PROD
Blocos 21 2,81 14,80 6,19 30,49 16,90 1,03 4458 46,96
TRAT 45 3,46** 15,03* 5359™ 2277™ 1242"™ 0,70 38,10" 34,53™
Residuo 945 1,44 9,45 4,21 18,68 9,90 0,37 29,96 27,50
Média 1,06 2,66 1,21 2,37 1,74 0,63 3,22 2,89
CV(%) 113,54 115,66 169,05 182,52 181,22 96,93 169,77 181,23
Minimo 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
Maximo 8,67 40,00 2567 68,38 49,17 2,90 68,67 81,97

(**) Efeito significativo a 0,01; (ns) néo significativo a nivel de 0,05 de probabilidade pelo teste F.
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De acordo a Tabela 3, observou-se que houve diferencas significativas
pelo teste de Scott & Knott a 5% de probabilidade, para todas as caracteristicas
relacionadas ao crescimento como: Numero de ramificacfes priméarias (NRP) e
secundarias (NRS), Estatura de planta (EST) e Diametro do caule (DC). Ja os
caracteres relacionados com a producdo de grados apresentaram diferencas
significativas entre os acessos estudados para os caracteres: Namero de cacho
de fruto por plantas (NCF), Numero de cacho de inflorescéncia por planta
(NCFL), Namero Médio de Sementes (NMS). Indicando que os 46 acessos
foram improdutivos no ambiente de estudo. Esta baixa produtividade pode ser
devido o solo da regido de cultivo do experimento ser um solo de Tabuleiro,
apresentando como caracteristica marcante a presenca de horizontes
subsuperficiais coesos, que dificultam a dindmica da agua no perfil e o seu
armazenamento no solo, além de diminuir o volume de exploracdo do solo
pelas raizes. Portanto, devido o pinhdo manso possuir raizes curtas e pouco
ramificada (ARRUDA et al., 2004), pode acarretar em uma reducdo na
absorcdo de nutrientes e, principalmente, de agua pelas plantas e
proporcionando desta forma em plantas improdutivas.Também esta baixa
produtividade pode esta relacionada com a maturidade da planta.

Estudos realizados por Laviola et al., (2014) avaliando a produtividade e
graos no terceiro ano de producdo em 18 familias de meio-irméaos de pinh&o
manso em trés diferentes municipios: Planaltina, DF; Nova Porteirinha, MG; e
Pelotas, RS, observaram que as progénies interagiram significativamente com
0os ambientes avaliados, quanto a produtividade de gréos (p<0,01),

apresentando em média 1464,65 kg ha™.
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Tabela3. Comparacédo de média entre 12 caracteres de 46 acessos de pinhdo manso de 46 acessos de pinhdo manso avaliados

aos (32, 36 e 42 meses) meses apos o plantio. Cruz das Almas-BA, 2015.

NCF NCFL NRP NRS EST DC NF PF PS NMF NS PROD

Acessos (unid) (unid) (unid) (unid) (cm) (cm) (unid) (9) (9) (unid) (unid) (tha’l)

ufrb22 1,21 b 156 b 2,00 b 10,70 b 144,11 b 63,72 b 1,29 a 264 a 191 a 0,58 b 350 a 3,18 a
ufrb23 1,39 b 2,68 b 2,89 a 18,14 a 151,82 b 62,95 b 1,03 a 1,95 a 1,41 a 0,61 b 255 a 2,36 a
ufrb24 1,27 b 237 b 3,07 a 1499 b 153,06 b 67,58 a 1,68 a 319 a 2,39 a 0,65 b 459 a 3,98 a
ufrb27 1,16 b 3,07 a 2,56 a 14,86 b 153,56 b 68,02 a 1,65 a 358 a 291 a 0,75 a 4,36 a 4,85 a
ufrb28 0,55 ¢ 1,60 b 2,72 a 11,56 b 147,39 b 63,81 b 0,97 a 1,89 a 1,40 a 0,72 a 259 a 233 a
ufrb29 0,94 c 162 b 2,66 a 1550 b 155,19 b 64,83 b 1,14 a 2,37 a 1,70 a 0,78 a 2,99 a 2,84 a
ufrb30 0,91 c 191 b 3,08 a 13,85 b 147,11 b 64,65 b 0,88 a 1,74 a 1,31 a 0,48 b 2,46 a 2,18 a
ufrb31 1,18 b 265 b 258 a 15,49 b 156,60 b 66,97 a 1,45 a 259 a 1,86 a 0,69 a 3,70 a 3,10 a
ufrb32 1,30 b 227 b 2,81 a 16,69 a 154,24 b 66,31 a 1,87 a 3,84 a 2,82 a 0,40 b 4,76 a 4,70 a
ufrb33 1,11 b 223 b 2,69 a 15,30 b 156,57 b 68,16 a 0,96 a 1,92 a 1,42 a 0,54 b 242 a 2,37 a
ufrb35 0,36 ¢ 3,83 a 2,62 a 16,30 a 155,13 b 65,14 b 0,93 a 1,89 a 1,37 a 052 b 2,44 a 229 a
ufrb36 0,76 ¢ 3,59 a 257 a 16,22 a 147,94 b 65,53 b 0,84 a 1,64 a 1,17 a 0,48 b 2,00 a 1,96 a
ufrb37 0,99 c 214 b 242 b 13,39 b 152,35 b 61,48 b 0,95 a 1,89 a 1,35 a 0,62 b 2,38 a 225 a
ufrb38 1,03 ¢ 3,74 a 2,77 a 17,52 a 157,48 b 64,52 b 1,12 a 1,96 a 1,46 a 059 b 3,07 a 2,44 a
ufrb39 1,26 b 2,94 a 3,09 a 15,23 b 159,35 a 6991 a 214 a 4,04 a 3,00 a 1,01 a 5,80 a 501 a
ufrb40 0,79 ¢ 236 b 233 b 1291 b 153,09 b 63,03 b 0,86 a 1,64 a 1,18 a 059 b 2,35 a 1,96 a
ufrb41 0,76 c 226 b 226 b 11,80 b 161,06 a 64,68 b 1,51 a 286 a 2,12 a 0,69 a 4,04 a 353 a
ufrb42 1,39 b 3,22 a 2,60 a 1552 b 164,84 a 67,89 a 1,00 a 1,95 a 1,42 a 0,80 a 2,81 a 2,37 a
ufrb43 2,00 a 447 a 259 a 17,67 a 163,79 a 67,59 a 2,09 a 428 a 3,05 a 1,08 a 571 a 5,08 a
ufrb44 0,31 ¢ 083 b 254 a 10,00 b 13291 b 61,50 b 0,19 a 0,29 a 0,19 a 0,26 b 0,46 a 0,32 a
ufrb45 1,39 b 261 b 248 b 15,60 b 165,03 a 66,72 a 1,99 a 4,00 a 2,83 a 0,83 a 524 a 471 a
ufrb47 1,14 b 214 b 2,67 a 15,44 b 153,27 b 64,99 b 1,14 a 2,16 a 1,54 a 0,52 b 2,80 a 257 a
ufrb50 1,19 b 2,80 a 2,71 a 16,38 a 161,19 a 65,39 b 0,90 a 1,75 a 1,28 a 055 b 232 a 2,12 a
ufrb53 1,26 b 3,16 a 2,68 a 18,95 a 162,38 a 66,91 a 1,45 a 2,61 a 1,91 a 0,65 b 392 a 3,18 a
ufrb54 0,64 c 1,41 b 1,80 b 9,02 b 146,82 b 56,22 b 0,42 a 0,78 a 0,56 a 0,41 b 1,12 a 0,93 a
ufrb55 0,48 c 1,27 b 230 b 9,82 b 156,59 b 61,02 b 0,74 a 1,33 a 0,95 a 0,48 b 1,94 a 1,59 a
ufrb56 0,89 c 3,65 a 3,03 a 19,23 a 174,76 a 73,38 a 050 a 0,93 a 0,69 a 0,40 b 1,53 a 1,16 a
ufrb58 0,59 c 1,96 b 2,85 a 14,05 b 154,35 b 63,29 b 0,49 a 095 a 0,72 a 0,38 b 1,23 a 1,19 a
ufrb59 1,02 ¢ 201 b 258 a 1553 b 156,22 b 65,46 b 2,14 a 5,06 a 3,67 a 052 b 581 a 6,11 a
ufrb60 1,12 b 3,24 a 2,76 a 17,73 a 166,41 a 69,63 a 1,02 a 1,92 a 1,41 a 0,68 a 2,67 a 2,35 a
ufrb61 1,22 b 201 b 1,90 b 1231 b 155,63 b 61,20 b 1,41 a 2,57 a 1,91 a 1,06 a 3,80 a 3,18 a
ufrb62 1,25 b 3,73 a 2,66 a 14,75 b 144,37 b 61,06 b 1,72 a 306 a 2,20 a 0,80 a 4,37 a 3,67 a
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ufvjc03 0,93 c 294 a 300 a 19,18 a 16421 a 73,18 a 2,25 a 422 a 313 a 0,75 a 6,02 a 522 a
ufvjc05 0,85 ¢ 229 b 266 a 13,76 b 15923 a 6745 a 0,89 a 1,70 a 126 a 056 b 243 a 211 a
ufvjc10 157 b 199 b 298 a 1639 a 167,76 a 68,90 a 091 a 1,68 a 129 a 062 b 2,56 a 2,15 a
ufvjc18 0,79 ¢ 395 a 297 a 1882 a 167,33 a 6567 b 162 a 2,76 a 188 a 048 b 4,02 a 3,14 a
ufvjc19 2,25 a 453 a 299 a 2321 a 15705 b 69,64 a 1,40 a 3,03 a 226 a 087 a 3,88 a 3,77 a
ufvjc23 0,56 ¢ 33 a 282 a 16,81 a 14984 b 66,44 a 0,70 a 144 a 104 a 039 b 184 a 1,74 a
ufvjc40 0,98 c 238 b 289 a 1408 b 172,89 a 67,32 a 1,00 a 193 a 140 a 063 b 2,74 a 2,33 a
ufvjc4l 131 b 248 b 293 a 1456 b 167,55 a 72,01 a 1,67 a 3,31 a 253 a 054 b 4,38 a 4,21 a
ufvjc45 0,98 ¢ 353 a 303 a 2098 a 177,24 a 74,44 a 0,96 a 1,98 a 1,48 a 0,75 a 2,73 a 2,46 a
ufvjc46 0,89 c 288 a 282 a 1492 b 16515 a 66,82 a 1,25 a 2,39 a 1,75 a 0,69 a 332 a 291 a
ufvjc52 0,93 ¢ 293 a 2,74 a 16,08 a 162,07 a 67,76 a 0,90 a 1,76 a 127 a 057 b 243 a 2,12 a
ufvjc65 0,56 ¢ 280 a 286 a 1453 b 151,24 b 6358 b 0,77 a 152 a 1,10 a 046 b 2,14 a 1,84 a
ufvjc74 130 b 253 b 276 a 1506 b 171,41 a 69,87 a 1,30 a 2,40 a 1,79 a 0,70 a 333 a 2,98 a
ufvjc84 1,89 a 234 b 245 b 1430 b 164,03 a 67,12 a 181 a 354 a 257 a 086 a 4,76 a 4,29 a
Média 1,06 2,66 2,68 15,33 157,36 66,17 1,21 2,37 1,74 0,63 3,22 2,89
Ccv 113,54 115,66 36,53 54,71 15,38 15,23 169,05 182,52 181,22 96,93 169,77 181,23

Médias seguidas de letras iguais, nas colunas, constituem grupo estatisticamente homogéneo, pelo teste de Scott & Knott, a 5% de probabilidade.
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A distancia genética, (Tabela 4), variou entre 0,11 e 6,98 entre os
acessos, com media de 1,97. Os acessos mais similares geneticamente foram
UFRB60 e UFVJC52 (valor minimo de 0,11) e os mais distantes geneticamente
foram UFRB27 e UFVJC18 (valor maximo de 6,96), seguindo dos cruzamentos
UFJC19 e UFRB55, contribuindo com 6,30 de dissimilaridade, os cruzamentos
UFRB22 e UFVJC18 com 6,02, UFRB41 e UFVJC19 com 6,01. Deste modo,
estes Ultimos, sdo promissores para futuras hibridacdes dentro de um
programa de melhoramento genético do pinhdo manso.

Os acessos mais similares UFRB60 e UFVJC52 apresentaram valores
médios a partir das trés avaliagbes NCF(1,12; 0,93), NCFL(3,24; 2,93),
NRP(2,76; 2,74), NRS(17,73; 16,08), EST(166,41; 162,07), DC(69,63;67,76),
NF(1,02; 0,90), PF(1,92; 1,76), PS(1,41; 1,27), NMF(0,68; 0,57), NS(2,67;
2,43), PROD(2,35; 2,12) respectivamente. Ja, 0S acessos mais distantes
geneticamente UFRB27 e UFVJC18 apresentaram valores médios NCF (1,16;
0,79), NCFL (3,07; 3,95), NRP (2,56; 2,97), NRS (14,86; 18,82), EST(153,56;
167,33), DC(68,02; 65,67), NF(1,65; 1,62), PF(3,58; 2,76), PS(2,91; 1,88),
NMF(0,75; 0,48), NS(4,36; 4,02), PROD(4,85; 3,14) respectivamente.

Trabalhos realizados por Freitas (2010) sobre a caracterizagdo de 78
acessos de pinhdo manso por meio de 9 descritores morfoagronémicos,
apresentaram matriz de dissimilaridade, obtida pelo método Tocher e
hieraguico UPGMA, com valor minimo de 1,18 e valor maximo de 83,94.

Portanto os acessos divergentes poderdo ser usados para aumentar a
base genética nas populacdes de melhoramento e contribuir para maximizar o

ganho genético numa populagdo melhorada.



Tabela 4. Matriz de dissimilaridade genética de 46 acessos do BAG de pinhdo manso obtida a partir do coeficiente
dissimilaridade de Mahalanobis.
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de

Gendti ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb

ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb

ufrb ufrb ufrb

ufrb ufrb

ufrb ufrb ufrb

ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufvjc ufvjc ufvjc

ufvjc ufvjc ufvjc ufvjc ufvjc ufvjc

ufvjc ufvjc ufvjc

pos 23 24 27 28 29 30 31 32 33 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 47 50 53 54 55 56 58 59 60 61 62 03 05 10 19 23 40 41 45 46 65 74 84
ufrb22 3,65 1,67 2,74 1,60 2,25 2,01 1,27 2,20 1,18 3,13 2,19 1,96 3,14 2,13 1,25 1,79 1,78 2,59 1,60 1,92 1,67 2,44 2,68 2,20 2,37 4,21 2,87 2,40 2,17 2,64 2,76 3,21 1,29 2,85 6,02 4,30 2,73 3,69 2,27 4,13 2,55 1,93 259 2,34 1,47
ufrb23 2,10 4,46 2,19 1,03 1,48 1,47 1,43 1,66 1,99 1,76 0,82 0,94 3,08 1,57 3,24 2,05 2,47 3,14 1,93 0,73 0,63 0,95 2,45 2,61 3,57 0,97 2,72 1,42 3,25 1,24 3,78 2,20 1,97 2,10 1,98 1,92 2,70 4,11 2,92 1,73 1,46 1,28 2,51 2,49
ufrb24 2,14 0,93 1,54 0,34 0,87 1,02 0,74 2,03 1,89 1,81 1,37 0,55 1,26 1,74 1,44 2,65 1,63 1,83 1,04 1,39 1,21 3,22 2,19 2,24 1,28 1,93 1,13 3,56 2,01 1,17 0,63 1,23 3,59 3,08 1,53 2,14 1,10 2,16 1,20 0,95 1,05 1,44 1,79
2,49 3,69 2,90 2,41 2,56 2,05 3,60 3,06 3,48 3,68 2,24 3,14 2,72 3,51 5,18 3,53 4,18 2,91 3,48 3,63 4,57 4,09 5,12 3,43 4,10 2,89 4,25 3,65 2,80 2,37 3,77 - 5,26 3,51 4,89 1,74 450 3,26 3,15 3,67 2,69 3,32

ufrb28 0,71 0,80 0,72 1,72 0,85 1,27 1,40 1,02 1,73 0,79 0,68 1,15 1,59 2,87 1,11 1,49 0,93 1,47 1,73 2,16 1,25 3,23 0,99 2,04 1,16 2,34 1,56 1,72 0,64 2,33 3,35 4,51 1,44 2,13 2,15 2,42 0,91 0,94 0,86 1,59 2,14
ufrb29 1,20 0,79 1,44 0,95 1,43 1,69 0,49 1,38 1,63 0,68 1,55 1,31 2,12 2,21 0,73 0,56 0,73 0,97 1,89 1,27 2,97 0,77 1,42 0,81 1,95 1,72 2,25 1,02 1,71 2,42 3,30 1,72 1,65 2,95 1,76 0,79 0,77 0,98 1,49 1,68
ufrb30 1,13 1,08 0,74 1,55 1,42 1,47 1,16 1,26 1,10 2,27 1,58 2,90 1,03 2,11 0,83 1,12 1,27 2,89 2,11 2,10 0,70 1,76 1,14 4,01 1,93 1,87 0,73 1,41 3,28 2,77 0,92 2,21 1,94 2,13 1,26 0,79 0,50 1,97 2,44
ufrb31 0,92 0,36 1,21 0,92 0,68 1,13 0,99 0,50 0,95 1,04 2,00 1,70 0,80 0,29 0,71 0,80 1,88 1,28 2,48 1,00 2,10 0,47 2,01 1,10 1,42 051 1,66 2,27 3,37 1,31 1,84 154 1,96 0,70 0,54 1,04 0,78 1,14
ufrb32 0,70 1,94 1,50 1,40 1,75 2,14 1,62 2,19 2,46 3,58 2,00 1,73 0,47 1,09 1,32 2,94 2,22 2,94 1,03 1,23 1,36 4,20 2,16 1,77 1,32 1,97 2,60 3,57 1,51 2,64 1,53 2,78 1,59 1,25 1,42 1,65 2,15
ufrb33 1,41 0,87 1,06 1,52 1,32 0,79 1,52 1,12 2,54 1,22 1,33 0,34 0,78 1,16 2,44 1,73 1,83 0,87 1,67 0,47 3,14 2,06 1,51 0,35 1,34 3,18 2,92 0,97 2,00 1,07 1,61 1,01 0,46 1,04 0,91 1,45
ufrb35 0,65 1,38 0,89 2,25 0,92 1,89 1,96 3,11 2,08 2,04 1,24 1,24 1,25 2,57 1,94 2,05 0,90 2,29 0,93 3,72 1,70 1,98 1,17 3,21 1,62 4,06 0,49 2,47 3,26 1,70 1,04 0,73 0,45 2,36 3,62
ufrb36 1,50 1,54 2,49 1,25 2,73 2,25 3,18 1,19 2,50 0,86 1,47 1,76 3,05 2,88 2,81 1,37 2,75 1,18 4,23 1,41 2,37 1,40 3,49 2,85 3,11 0,33 3,77 3,11 2,61 1,91 1,09 0,99 2,67 3,38
ufrb37 1,03 2,13 0,38 1,16 1,10 1,77 2,41 0,68 0,43 0,39 0,97 0,72 0,75 3,37 0,67 1,91 0,91 1,37 0,98 3,27 1,09 1,77 2,06 3,48 1,95 148 2,92 267 0,71 0,83 0,99 1,27 1,22
ufrb38 1,97 0,80 1,83 1,10 1,94 2,97 1,62 1,07 0,52 0,28 1,98 1,77 1,84 0,76 2,58 0,74 2,75 1,22 2,45 1,15 1,52 1,48 2,47 1,29 1,64 3,02 1,71 0,79 0,64 050 1,81 2,34
ufrb39 1,48 1,38 1,50 2,43 2,64 1,67 1,72 2,06 1,76 3,72 2,29 3,04 2,07 2,71 1,31 2,79 2,09 1,09 0,90 1,98 3,94 4,21 2,38 2,19 1,47 2,22 1,12 1,33 1,69 1,36 1,83
ufrb40 0,67 0,59 1,55 1,78 0,67 0,64 0,55 0,76 0,81 0,62 2,25 0,74 1,73 0,57 1,47 1,29 2,37 0,42 1,56 2,35 3,48 1,38 1,27 2,30 1,91 048 0,38 0,61 1,12 1,25
ufrb41 1,28 2,62 3,19 0,86 1,56 1,46 1,56 1,24 0,43 3,15 1,61 2,29 1,24 1,32 2,35 2,22 0,76 2,07 2,94 6,00 2,96 1,15 1,66 2,61 062 1,15 1,77 0,75 1,26
ufrb42 0,74 3,25 0,84 1,36 0,72 0,93 1,83 1,52 1,70 1,54 2,46 0,53 1,79 2,19 2,95 0,64 0,81 3,34 2,48 2,28 1,03 2,18 1,41 0,72 054 1,36 0,93 0,79
ufrb43 4,98 1,17 2,35 1,69 1,80 2,78 3,06 3,72 3,15 3,14 1,75 2,09 2,10 4,61 2,23 2,25 4,20 2,16 3,59 2,49 4,22 3,01 1,92 1,81 2,54 2,47 1,23
ufrb44 3,56 1,52 2,71 3,06 3,46 3,02 3,86 1,86 2,90 2,46 5,16 2,80 2,75 1,57 3,83 511 4,93 1,12 457 3,15 4,02 2,88 1,95 1,53 3,56 4,06
ufrb45 0,97 0,82 1,02 1,55 0,95 2,95 1,53 1,45 0,90 1,44 1,99 2,63 1,06 1,57 2,28 3,97 2,77 1,02 2,44 2,08 0,63 0,88 1,66 0,90 0,67
ufrb47 0,40 0,79 1,77 1,35 2,53 0,52 1,60 0,61 2,64 1,22 2,01 0,76 1,52 2,01 2,93 1,10 1,87 1,94 2,12 087 0,57 0,81 1,12 1,45
ufrb50 0,41 1,43 1,11 1,78 0,40 1,83 0,37 2,33 1,52 2,69 0,78 0,86 1,59 2,53 1,50 0,95 2,22 1,51 0,48 0,35 0,71 0,88 1,26
ufrb53 2,05 1,63 1,64 0,87 2,02 0,48 2,41 1,67 1,84 0,95 1,04 156 2,39 1,53 1,41 2,51 1,24 0,71 0,51 0,83 1,32 1,69
ufrb54 0,68 4,69 1,75 3,02 2,25 1,23 2,16 521 1,95 2,79 3,47 561 3,59 2,12 4,09 446 1,68 1,96 2,10 2,24 1,83
ufrb55 3,25 1,00 2,25 1,43 1,65 2,44 3,25 1,00 1,97 2,35 6,30 2,97 0,81 2,47 291 0,61 1,16 1,45 1,04 1,62
ufrb56 1,92 3,17 1,07 6,01 496 2,38 1,29 164 3,23 3,85 1,79 1,87 2,40 0,56 1,71 0,94 1,69 2,12 3,70
ufrb58 1,74 0,73 3,25 1,83 2,32 0,77 1,42 1,57 3,76 1,06 1,22 2,26 1,74 0,57 0,50 0,33 1,34 2,39
ufrb59 2,01 4,24 3,64 2,60 1,69 2,58 3,67 4,33 2,28 2,48 2,74 2,65 1,84 157 1,72 2,61 2,60
2,53 1,93 1,56 0,36 0,99 1,99 2,66 1,12 1,08 1,62 0,64 0,39 [02] 0,78 0,64 1,42

ufrb61 2,30 4,94 2,57 3,14 4,79 558 5,14 2,73 455 455 2,05 2,74 3,47 2,24 1,37
ufrb62 3,60 2,22 3,44 2,555 3,42 2,15 3,45 4,12 4,27 1,79 191 1,49 2,73 2,47
ufvjc03 1,37 2,95 3,46 524 1,84 3,23 1,65 1,72 1,85 1,61 2,03 2,13 3,62
ufvjc05 1,03 2,86 3,64 1,20 1,10 0,99 1,19 0,45 0,21 0,72 0,64 1,35
ufvjc10 3,64 2,85 3,05 0,93 1,67 1,60 1,15 1,01 1,87 0,91 1,13
ufvjc18 6,00 2,66 2,20 4,70 2,89 153 1,90 1,73 2,76 4,28
ufvjc19 3,07 525 547 3,45 4,09 2,86 3,23 4,65 3,66
ufvjc23 3,36 2,99 1,83 1,76 0,85 054 2,86 3,96
ufvjc40 2,18 1,63 0,43 0,96 1,65 0,71 1,57
ufvjc4l 2,59 1,72 1,66 2,68 0,84 1,91
ufvjc45 1,21 0,76 1,62 1,72 3,15
ufvjc46 0,32 0,69 0,53 1,39
ufvjc52 0,41 0,83 1,57
ufvjc65 1,93 2,76
ufvjc74 0,80
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O dendrograma possibilitou a separacdo dos 46 acessos de pinh&o
manso em dois grupos distintos (Figura 2), sendo que 96% dos acessos
ficaram agrupados no grupo 1, formado por 44 acessos, sugerindo que ha
baixa dissimilaridade genética entre eles para caracteres morfoagronémicos. O
grupo 2 com apenas 2 acessos.

Os Genotipos foram agrupados com a seguinte distribuicdo: Grupo 1:
UFRB22, UFRB23, UFRB24, UFRB27, UFRB28, UFRB29, UFRB30, UFRB31,
UFRB32, UFRB33, UFRB35, UFRB36, UFRB37, UFRB38, UFRB39, UFRB40,
UFRB41, UFRB42, UFRB44, UFRB45, UFRB47, UFRB50, UFRB53, UFRB54,
UFRB55, UFRB56, FRB58, UFRB59, UFRB60, UFRB61, UFRB62, UFVJCO3,
UFVJCO05,UFVJC10, UFVJC18, UFVJC23, UFVJC40, UFVJC41l, UFVJC45,
UFVJC46, UFVJC52, UFVJC65, UFVJC74, UFVJC84 e Grupo 2: UFRB43 e
UFVJC19. Estes dois acessos do grupo 2 sdo importantes para hibridagbes
com os demais acessos do grupo 1.

O potencial agronémico dos genétipos UFRB43 e UFVJC19 foram
respectivamente: estatura da planta de 164 e 157 cm, didametro do caule de 68
e 70 mm, ambos possui trés ramos primarios, e 18 e 23 ramos secundarios.
Portanto, a formagdo de um grupo principal contendo a maior parte dos
acessos, e somente dois acessos no segundo grupo, reforca a idéia de que o
pinhdo manso possui base genética estreita, causada provavelmente por uma
ancestralidade comum, ou mesmo uma auséncia de direcionamentos de
hibridagbes em programas de melhoramento para o aumento de sua base
genética, requerendo atencdo dos melhoristas para este quesito.

Resultados semelhantes foram encontrados por Abreu et al. (2009)
estudando a variabilidade genética de 10 acessos de pinhdo manso na fase
juvenil, em diferentes regides do Brasil, obtendo-se a separacdo dos acessos
em dois grupos distintos.

Numero reduzido de grupos foi também encontrado por Freitas (2010),
estudando a caracterizagcdo de pinhdo manso por meio de descritores
morfoagrondémicos, possibilitando a separacdo dos 78 acessos em trés grupos.
O grupo 1 formado com 76 acessos e 0S outros grupos com apenas um unico
acesso. No entanto, o mesmo trabalho, utilizando o método de agrupamento
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UPGMA, obteve-se a formacéo de oito grupos, sendo o grupo 1 contendo a
maioria dos acessos (62).

Portanto, a baixa divergéncia genética encontrada na espécie Jatropha
curcas, provavelmente, deve-se ao fato, da ocorréncia de parentescos entre 0s
acessos encontrados nas diferentes regides do Brasil (ROSADO et al., 2010),
ou mesmo uma incipiente atuagcédo de programas de melhoramento da espécie
em direcionamentos de hibridacbes para o aumento de sua variabilidade

genética.
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FIGURA 2. Dissimilaridade genética entre 46 acessos do BAG de pinhao

manso obtido pelo método da média aritmética ndo ponderada (UPGMA), a
partir do coeficiente de dissimilaridade de Mahalanobis.

No entanto, estudos realizados por Brasileiro (2010) e Brasileiro et al.,

(2013) com 20 acessos de meio irmdos de pinhdo manso no seu 3° ano de

3.5
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cultivo, por meio de diferentes estratégias de agrupamento obteve o numero
otimo de grupos igual a quatro de acordo com a abordagem Ward-MLM e com
a utilizacdo das analises de Tocher e UPGMA a partir da matriz de distancia de
Mahalanobis formaram seis grupos, enquanto que na técnica de componentes
principais foi possivel visualizar a formacéo de quatro grupos, coincidindo com
a estratégia Ward-MLM. Também, Carvalho (2010), estudando 20 acessos de
meio irmdos de pinh&o manso, entre o 1 e 2° ano de cultivo, observou-se a
formacdo de 5 grupos diferentes pelo resultado do agrupamento hierarquico
utilizando o método do UPGMA a partir da matriz contendo os valores da
distancia. Do mesmo modo, Oliveira (2013), trabalhando com os mesmos
acessos estudados no presente trabalho, obteve resultado similar, através de
estudo de 46 acessos de pinhdo manso embora quando as plantas atingiram o
seu 1° e 2° ano de cultivo, houve a formacdo de cinco grupos distintos,
utilizando a metodologia do ponto de corte definido por MINGOTTI e pelo
método de UPGMA. Esses resultados foram diferentes do presente trabalho,
possivelmente, devido a utilizacdo de metodologias diferenciadas para
avaliacdo dos dados, tanto para analise de agrupamento, quanto para o
método de definicdo de numeros de grupos.

O coeficiente de correlacdo cofenético (TABELA 5) foi altamente

significativo apresentando valor CCC = 0,69** para 0s caracteres quantitativos.

TABELA 5. Coeficiente de correlacao cofenética (CCC) em acessos de pinhdo
manso. Cruz das Almas-BA, 2015.

Estatistica Valor
Correlacéo cofenética (CCC) 0,69

Graus de liberdade 1033

Valor de t 30,70
Probabilidade 0,00**
Distor¢ao(%) 12,53
Estresse(%) 35,40

**significancia foi verificada através do teste t em nivel de 5% de probabilidade

Também, realizando estudo de divergéncia genética a partir da
caracterizacdo fenotipica de 20 acessos de pinhdo manso meio-irmao,

Carvalho (2010) obteve o coeficiente de correlacdo cofenética igual a 0,64. Ja
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trabalhos realizados com 46 acessos de pinhdo manso obtiveram CCC=0,76
(OLIVEIRA, 2013). Do mesmo modo, trabalhos realizados por Laviola et al.,
(2010) sobre caracterizacdo mofoagronémica de 175 procedéncias no banco
de germoplasma de pinhdo manso com base na avaliacao fenotipica, realizada
no primeiro ano de implantag&o, obteve coeficiente de 72,3%. No entanto, de
acordo com Bussab et al. (1990), o coeficiente de correlagdo cofenético mais
adequado é a partir de 0,80.

Dentre os 11 caracteres morfoagrondmicos avaliados, o peso das
sementes foi o que mais contribuiu para a divergéncia genética entre os 46
acessos de pinhdo manso com 19,84% (TABELA 6), seguidos do peso dos
frutos (12,79%) e estatura da planta (12,59%), sendo estes caracteres que
apresentaram maior variacdo presentes nos dados. O carater que menos

contribuiu para a variabilidade foi o nimero de sementes, com 1,97%.

Tabela 6. Contribuicdo relativa dos caracteres obtida dos acessos do BAG de
pinhdo manso para divergéncia — SINGH (1981). Cruz das Almas-BA, 2015.

CARACTERES VALOR (%)
Numero de Cacho de Fruto 9,71
Numero de Inflorescéncia 4,25
Numero de RamificacBes Primarias 5,75
Numero de RamificacBes Secundarias 8,87
Estatura da planta (cm) 12,59
Diametro do Caule 10,41
Numero de Frutos 8,04
Peso dos Frutos (g) 12,79
Peso das sementes(Q) 19,84
NUumero médio de sementes 5,79
NUmero de sementes 1,97

Entretanto, Laviola et al. (2010), por meio da caracterizacao
morfoagronémica de 175 acessos de pinhdo manso verificou que 0s
caracteres quantitativos que mais contribuiram para a divergéncia genética em
ordem decrescente foram juvenilidade, producdo de graos, diametro de caule,
altura, numero de ramos secundarios, projecdo da copa na linha junto com a
altura e altura da primeira inflorescéncia e projecdo de copa na entre linha.
Também, Santana et al. (2013) trabalhando com nove combinag8es hibridas de

pinhdo manso observaram que o0 carater que mais contribuiu para a
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divergéncia genética foi o numero de flores feminina,com 21%, seguido do
didmetro do caule, 17%; producdo de sementes, 15%; e numero de ramos
secundarios,14% e os caracteres que menos contribuiram foram: altura da
planta, 13%; massa de 100 sementes, 10%; altura da ramificacdo, 8% e
capacidade combinatoria e parametros genéticos de genoétipos de pinhdo
manso, 2%. Resultados similares foram encontrados por Laviola et al. (2011).
Também, estudos realizados por Carvalho (2010) sobre a divergéncia
entre 20 acessos de progénies meio-irmaos de pinhdo manso, observou que os
caracteres que mais contribuiram para divergéncia genética foram
Sobrevivéncia e Ramificacdes secundarias, apresentaram respectivamente
32,24% e 24,21% de contribui¢do, seguido de Ramifica¢cdes primarias (18,42%)
e Estatura da planta (13,45%). A variavel que menor contribuiu para a
divergéncia foi Diametro do caule, que apresentou uma variacao de 11,66%.
Os resultados mostraram que o0s 46 acessos de pinhdo manso
estudados possuem base genética estreita, causada provavelmente por uma
ancestralidade comum ou mesmo uma incipiente atuacdo de programas de
melhoramento da espécie em direcionamentos de hibridacdes para o aumento
de sua variabilidade genética ou enriquecimento da mesma com introducdes de
novos acessos da espécie. Assim, mais estudos cientificos com a cultura sédo
necessarios, visando criar estratégias de melhoramento genético para o
aumento de variabilidade, seguido de selecbes de novas constituicbes

geneéticas para a espécie para a obtencao de ganhos genéticos.

CONCLUSOES

1. Os acessos foram improdutivos, no ambiente em estudo, principalmente
para o carater produtividade de sementes por planta, indicando a necessidade
urgente de novos cruzamentos genéticos e selegbes para constituicdes

genéticas superiores para a espécie.

2. A caracterizagdo morfoagrondmica mostrou baixa variabilidade genética,
entre os acessos de pinhdo manso analisados, indicando a necessidade de se

ampliar a base genética desta espécie.
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3. Houve formacao de dois grupos divergentes entre 0os acessos avaliados na
analise morfoagronémica, com maior contribuicdo dos caracteres peso das

sementes, peso dos frutos e estatura da planta.

4. Os acessos mais distantes geneticamente, e, portanto promissores para
futuras hibridizacbes foram os genotipos UFRB27 e UFVJC18, seguindo dos
cruzamentos UFRB 55 e UFVJC19, UFRB22 e UFVJC18, UFRB41 e
UFVJC109.
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ANALISE CONJUNTA DE CARACTERES MORFOAGRONOMICOS E
MOLECULARES EM ACESSOS DE PINHAO MANSO

Autora: CAMILA NOGUEIRA PESTANA CALDAS
Orientadora: Simone Alves Silva

Co-orientadora: Edna L6bo Machado

RESUMO: Obijetivou-se o estudo da divergéncia genética em 46 acessos de
pinhdo manso por meio da analise conjunta de caracteres morfoagronémios e
moleculares. Os dados foram analisados com base em 11 caracteres
morfoagronémicos e marcadores moleculares gerados por meio da utilizacédo
de 24 primers ISSR. Foi obtido um total de 112 fragmentos ISSR, sendo 94
polimérficos. A dissimilaridade genética entre os acessos foi calculada a partir
do indice de dissimilaridade de Gower, utilizando-se o método de agrupamento
Ward-MLM. Um total de seis grupos foi formado, mostrando que existe
divergéncia genética entre os acessos. De acordo com os valores da matriz de
dissimilaridade, os cruzamentos mais promissores para futuras hibridizagdes
dentro do programa de melhoramento genético do pinhdo manso sdo os
acessos UFRB60 com UFVJC45 e UFRB61 com UFVJC18. Portanto, a andlise
conjunta dos caracteres morfoagronémicos e marcadores ISSR é eficiente para
avaliar a divergéncia genética em Jatropha curcas L. do BAG da UFRB/NBIO,
demonstrando potencial dos acessos para o0 programa de melhoramento

genético da espécie.

Palavras-chave: Jatropha curcas L., Marcadores ISSR, Melhoramento genético.



JOINT ANALYSIS OF CHARACTER AND MOLECULAR MORPHOLOGICAL
IN PHYSIC NUT OF ACCESS

Author: CAMILA NOGUEIRA PESTANA CALDAS
Adivisor: Simone Alves Silva

Co-adivisor: Edna Lé6bo Machado

ABSTRACT: The objective was to study the genetic diversity in 46 accessions
of Jatropha through joint analysis morfoagrondmios and molecular characters.
Data were analyzed based on 11 characters morphological and molecular
markers generated by using primers 24 ISSR. A total of 112 ISSR fragments
was obtained, 94 polymorphic. The genetic dissimilarity between accesses was
calculated from the dissimilarity index Gower, using Ward-MLM clustering
method. A total of six groups were formed, showing that there is genetic
diversity among the accessions. According to the values of the dissimilarity
matrix, the most promising crosses for future hybridizations within the genetic
improvement of Jatropha program are UFRB60 hits with UFVJC45 and
UFRB61 with UFVJC18. Therefore, the joint analysis of morphological
characters and ISSR markers is efficient to evaluate the genetic divergence in
Jatropha curcas L. BAG of UFRB / NBIO, demonstrating the potential of access
to the breeding program of the species.

Keywords: Jatropha curcas L., ISSR markers, Genetic improvement.



44

INTRODUCAO

O pinhdo manso (Jatropha curcas L.) é pertencente a familia
Euphorbiaceae e contém aproximadamente cerca de 8.000 espécies e 320
géneros (BARROSO et al., 2007). Possui centro de origem ainda nao bem
definido, no entanto, acredita-se que seja originario da América Central com
ocorréncia em todas as regifes intertropicais e até mesmo em zonas
temperadas (BHERING et al., 2013) com centro de origem localizado no
México (HEIFFIG e CAMARA, 2006; FAIRLESS, 2007). No Brasil, sua
distribuicdo geogréfica € bastante ampla devido a sua rusticidade e
adaptabilidade a diferentes condi¢cdes ambientais e climaticas (ARRUDA et al.,
2004; SATURNINO et al., 2005; LAVIOLA et al., 2013).

Nos ultimos anos, o alto indice de poluicdo, causado principalmente
pelos combustiveis fésseis, despertou o interesse em varios estudos sobre a
producdo de biocombustivel (FREITAS et al., 2011). Portanto, o pinhdo manso
€ considerado uma oleaginosa promissora como fontes de combustivel
alternativo aos derivados do petréleo (SATURNINO et al., 2005; LAVIOLA et
al., 2013), auxiliando na reducéao dos gases que corroboram com efeito estufa
(ACKON e ERTEL, 2005)

O Pinhdo manso é uma cultura que ndo compete diretamente com a
agricultura de alimentos e é compativel com perfil da agricultura familiar
(LAVIOLA et al., 2009; ROSADO et al.,, 2010; LAVIOLA, et al., 2013). Além
disso, quando comparado com o 6leo de outras espécies como soja, mamona
e palma observa-se qualidade superior quanto a estabilidade de oxidagéo,
viscosidade e ponto de congelamento, respectivamente (CARELS, 2009).

O rendimento potencial do pinhdo manso na idade adulta é superior a
1.500 kg de 6leo/ha™ (DRUMOND et al., 2010; ROCHA et al., 2012). O teor de
6leo nas sementes varia entre 30 e 40%, podendo ser afetada por fatores
ambientais e ocorréncia de pragas e doencas (FREITAS et al., 2011) além, do
tipo de solo, nutrientes e condi¢cdes de precipitacdo que se encontra a cultura
(FRANCIS et al., 2005). O dleo pode ser convertido por transesterificagdo em
biodiesel com alta qualidade (BASHA et al., 2009). A espécie Jatropha curcas
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ainda encontra-se em processo de domesticagcdo e néo existem cultivares
consolidadas (DURAES et al., 2011; LAVIOLA et al., 2014). Os trabalhos de
melhoramento estdo em fase inicial de desenvolvimento, principalmente devido
alguns atributos agrondmicos nédo alcancados como a desuniformidade na
maturacdo dos frutos, o uso econdmico da torta, producao irregular, safra nao
definida, entre outros (DURAES et al., 2011; BRASILEIRO et al., 2012;
OLIVEIRA, 2013).

Apesar do pinhdo manso esta presente em diversas partes do Brasil e
do mundo, o seu cultivo foi fortemente estimulado sem o conhecimento
agronémico da espécie e diversidade genética limitada (ROSADO et al., 2010).

O sucesso do cultivo ainda depende do desenvolvimento de técnica
agrondmica para auxiliar na obtencdo de altas taxas de produtividades nas
diferentes regides do Brasil (FREITAS etal.,, 2011; LAVIOLA etal., 2012;
OLIVEIRA, 2013). Sendo assim, o estabelecimento de cultivares é importante
para o pinhdo manso se consolidar no futuro como fonte alternativa para a
producdo de biodiesel (DURAES et al., 2011; BRASILEIRO et al., 2012,
LAVIOLA et al., 2013, OLEIVEIRA, 2013).

O conhecimento sobre a divergéncia genética de pinhdo manso no Brasil
faz-se necessario, visando saber o quanto uma constituicdo genética se difere
da outra para selecdo dos divergentes e com bom desempenho
morfoagrondémico, como também direcionar a novas hibrida¢des visando gerar
variabilidade, formacao de clones e/ou hibridos da espécie.

Frente a esta situacdo da cultura, houve interesse da comunidade
cientifica do Brasil e de outros paises a realizagdo de estudo, através de coleta
dentro do seu territorio e ao redor do mundo, com a finalidade de conhecer a
diversidade genética dessa espécie (SATURNINO et al., 2005; FREITAS et al.,
2011).

Os marcadores moleculares séo ferramentas fundamentais em diversos
estudos, a exemplo da diversidade genética, por possibilitar avaliagdo de um
namero elevado de gendtipo em curto prazo, por apresentar um alto grau de

polimorfismo, além de nao sofrerem influéncia ambiental, (CUNHA et al., 2006).
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Também, podem detectar a variabilidade no genoma independente do estadio
de desenvolvimento da planta (FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 2008).

Marcadores moleculares ISSR sdo amplamente utilizados em estudos
da diversidade genética (ROSADO et al., 2010; SOARES 2010; SANTANA et
al.,, 2011; GRATIVOL et al., 2011), bem como, em aplicacées na genética de
populaces, identificacdo de cultivares, no estudo de fluxo génico e andlise de
paternidade (REDDY; SARLA,; SIDDIQ, 2002).

As caracteristicas adicionais dos marcadores moleculares quando
combinadas com as morfolégicas, permitem uma analise mais completa do
germoplasma (FALEIRO, 2007). As varidveis associadas a um experimento
quando avaliadas isoladamente ndo fornecem informacdes completas por
desprezarem a correlacdo existente entre elas. Ja quando analisadas
simultaneamente, ganham dependéncia linear ou correlacdes e com isso é
possivel ordenar e agrupar os valores obtidos e investigar a dependéncia entre
as variaveis (CELLI, 2009).

Portanto, os programas de melhoramento genético para a espécie,
procuram-se selecionar constituicbes genéticas superiores, mais adaptadas a
diversas condicdbes de ambiente de cultvo e com aumento em sua
produtividade e atributos agronédmicos responsaveis por um maior rendimento
de 6leo e seus subprodutos. Neste contexto, o trabalho teve como objetivo
quantificar a variabilidade genética entre acessos de Jatropha curcas L. quanto
aos caracteres morfoagronémicos e dados moleculares ISSR, visando auxiliar

0s programas de melhoramento genético da espécie.

MATERIAL E METODOS

O trabalho foi realizado no Banco Ativo de Germoplasma (BAG) e
Laboratério do Nucleo de Melhoramento Genético e Biotecnologia (NBIO),
pertencente ao Centro de Ciéncias Agrarias, Ambientais e Biologicas (CCAAB)
da Universidade Federal do Recéncavo da Bahia (UFRB), situados no Campus

Universitario de Cruz das Almas, localizado a 12°40°’12” longitude oeste e
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39°06°'07” latitude sul, com altitude média de 226 metros. O clima da regiédo,
segundo a classificacdo de Kdppen, caracterizado como quente e Uumido Am e
Aw, com pluviosidade média anual de 1.224 mm. A temperatura média anual

de 24°C e umidade relativa do ar de 80%.

Caracterizacao Fenotipica

A caracterizagdo morfoagronomica foi realizada em um total de 46
acessos. Foram realizadas trés avaliacdes, com a aplicacdo de descritores
morfoagronémicos em épocas distinta sendo a primeira em fevereiro/2013, aos
32 meses, a segunda em junho/2013 aos 36 meses e a terceira avaliacdo em
dezembro/2013 quando as plantas atingiram 42 meses de idade, com a
avaliacdo dos descritores: Estatura de planta (EST), onde foi considerada a
distancia entre a superficie do solo e a extremidade apical da ultima folha;
Diametro do caule (DC), dimensionado no colo da planta o mais proximo do
solo, com a utilizacdo de um paquimetro; Namero de ramificacbes primarias
(NRP) e secundarias (NRS) por planta, obtido pela contagem direta do nUmero
de ramos inseridos no caule principal, Numero de fruto por planta (NF), Nimero
de cacho de fruto por plantas (NCF), Numero de cacho de inflorescéncia por
planta (NCFL), Numero de sementes por planta (NS), Numero Médio de
sementes por fruto (NMSF), contagem direta; Peso dos frutos por planta (PF) e
Peso das sementes por planta (PS), utilizando balanca semianalitica digital
Marte (modelo AL 500C).

Caracterizagcdo Genotipica

Material Vegetal

O material utilizado foi coletado do BAG do pinhdo manso do

NBIO/CCAAB/UFRB. Foram realizadas coletas de folhas jovens e saudaveis
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de 46 acessos de pinhdao manso:UFRB 22, UFRB 23, UFRB 24, UFRB 28,
UFRB29, UFRB 30, UFRB 31, UFRB 32, UFRB33, UFRB35, UFRB 36, UFRB
37, UFRB 38, UFRB 39, UFRB 40, UFRB 41, UFRB 42, UFRB 43, UFRB 44,
UFRB 45, UFRB 47, UFRB 50, UFRB 53, UFRB 54, UFRB 55, UFRB 56, UFRB
58, UFRB 59, UFRB 60, UFRB 61, UFRB 62, UFVJC03, UFVJC 05, UFVJC 10,
UFVJC 18, UFVJC 19, UFVJC 23, UFVJC 40, UFVJC 41, UFVJC 45, UFVJC
46, UFVJC 52, UFVJC 65, UFVJC 74, UFVJC 84.

O material coletado foi desinfestado em solucéo de hipoclorito de sédio
a 20% (produto comercial), enxaguado com agua destilada e seco com papel
toalha e armazenado em freezer a -80 até o momento do processo da extracao
de DNA.

Extracdo de DNA

O DNA genbdmico das folhas foi extraido utilizando-se o método proposto
por Murray e Thompson (1980), com modificac6es. Cerca de 300 mg do tecido
vegetal foi macerado em um almofariz com auxilio de um pistilo na presenca N
liquido. Em seguida, o macerado foi transferido para microtubos de 2 mL, onde
foram adicionados 1000 uL da solugdo tampao de extracdo a 65°C (CTAB
10%, NaCl 5M, Tris HCI 1M pH 8,0, EDTA 0,5M pH, B-mercaptoetanol 2%, PVP
2% e &gua ultra-pura q.s.p.) ap6s, as amostras foram homogeneizadas em
vortex, e incubadas em banho-maria a 65°C por 60 minutos, sendo
homogeneizadas cuidadosamente por inversao a cada 10 minutos. Decorrido o
tempo, as amostras foram retiradas do banho-maria e adicionaram-se 700 pL
de cloroférmio: alcool isoamilico (24:1). O material foi homogeneizado em
vortex e, em seguida, centrifugado por 10 minutos a 10.000 rpm (em centrifuga
VS-15000c. FNII). Logo apos, foi coletado o sobrenadante e transferido para
novos tubos de 1,5 mL devidamente identificados. Ao sobrenadante foram
adicionados 600 pL de alcool isopropilico (isopropanol) gelado. As amostras
foram homogeneizadas e incubadas por 20 minutos a - 20°C. Em seguida, as

amostras foram centrifugadas por 10 minutos a 10.000 rpm, apdés o
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sobrenadante foi descartado. O precipitado foi lavado com 500 uL de etanol
70% gelado e as amostras foram centrifugadas por 3 minutos a 10.000 rpm,
com a finalidade de retirar os sais presentes. Depois, o precipitado foi seco e
ressuspendido em tampdo TE contendo 2 pyL de RNAse (10 mg/mL). As
amostras foram incubadas em banho-maria a 37°C durante 30 minutos. Apoés,
precipitou-se o DNA em 20 uL de acetato de sodio e 200 pL de etanol absoluto
e incubada a -20°C por 20 minutos. Em seguida, as amostras foram
centrifugadas por 10 minutos a 10.000 rpm e o precipitado foi lavado com 500
ML de etanol 70% gelado e centrifugadas por 3 minutos a 8.000 rpm. Apds o
pellet foi ressuspendido em 100 pL de TE. As amostras foram armazenadas em

freezer a -20°C.

Quantificagcdo do DNA genémico

Para verificacdo da qualidade e quantidade do DNA extraido, um total de
3 uL do DNA foi adicionado a 5 pL de solugéo corante (30% de glicerol e 0,25%
de azul de bromofenol) e as amostras foram aplicadas em gel de agarose
0,8%, corado com brometo de etideo (0,5 mg.mL™) e submetido & eletroforese
por aproximadamente uma hora a 80 vts. A quantidade de DNA foi avaliada por
analise comparativa com um DNA de concentracdo conhecida, DNA lambda-
Invitrogen. A partir de entdo, para realizar as reacdes de amplificacédo, as
amostras foram diluidas em tampao TE para ajuste de sua concentracdo para 5

ng/uL™.

Reacao de amplificacéo

Cada reacao de amplificacdo foi preparada em um volume final de 20
pL, contendo: 2 pL de tampao 1X (50 mM tris-HCL, 20 mM KCL), 0,8uL de
dNTPs mix (2,5 mM de cada), 0,6 uL de MgCI2 (1,5 mM), 0,3 pL de iniciadores
aleatdrios, 0,2 yL de Taq DNA polimerase (5U/uL- Invitogen), 3 uL de DNA
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gendmico (5 ng/uL) e agua ultra-pura g.s.p. As amplificagdes foram realizadas
de acordo com o protocolo proposto por Williams et al. (1990) e as amostras
amplificadas em termociclador Applied Biosytems (Veriti 96 well Thermal cycle),
empregando-se um programa com um ciclo inicial de 94°C por 1 minuto e 40
ciclos de: 94°C por 30 segundos, 35°C por 30 segundos e 72°C por 1 minuto,
seguida de uma extensao final de 7 minutos a 72°C. Os produtos resultantes
das amplificacBes foram separadas por eletroforese em gel de agarose 1,5%
(p/v) corado com brometo de etideo (0,5 mg/mL™) em tamp&o TBE 1 X (89 mM
Tris-borato, 2 mM EDTA) por aproximadamente 1 hora e 30 minutos a 100V.
Como padréo de peso molecular foi utilizado o ladder 1 Kb (Promega). Os
fragmentos foram visualizados e fotodocumentado por meio do Sistema Digital

Loccus Biotecnologia (Molecular Imagine).

Selecdo prévia de iniciadores ISSR

Inicialmente foi efetuada uma triagem para a selecéo de iniciadores com
bom padrdo de amplificacdo. Para esse teste foram utilizados dois acessos
distintos (Tabela 1). Um total de 103 oligonucleotideos foi utilizado nessa

triagem inicial (Tabela 1).

Tabela 1: Acessos e iniciadores ISSR utilizados na triagem.

Acessos Iniciadores ISSR
UFRB22 e 829-DICA, 830- DICA3'G, 831-DICA3'RG, 832- DICA3'T,
UFVJC45 833-DICA3'YG, 834-DICA5'CR, 835-DICA5’CY, 836-

DICAS5'G, 837-DICAS5'T, 838- DIGA, 839-DIGA3'C, 840 —
DIGA3'RC, 841-DIGA3'T, 842-DIGA3’YC, 843 -
DIGA5'C, 844-DIGA5'CR, 845-DIGAS’CY, 846-DIGAS'T,
847-DIGT, 848-DIGT3'A, 849-DIGT3'C, 850-DIGT3'RG,
851-DIGT3'YG, 852-DIGT5'A, 853-DIGT5'C, 854-
DIGT5CR, 855 -DIGT5CY, 856-TriCAC, 857-
TriCAC3'RC, 858-TriCAC3'YC, 859-TriCAC5’CR, 860-
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TriCACS5'CY,

TriGTG5'CR,

TrTGTS5'CY,
TrAAG3'RC,
TrHATC3'RC,
TrACT3'RC,
TrAGA3'RC,
TrAGG3'RC,
TrTAC3'RC,
TrTTC3'RC,
TriTCT3'RC,
TriTGA3'RC,
TriCAA3'RC,
TriCTA3'RC,
TriCTG3'RC,
TriCGA3'RC,
TriCGG3'RC,
TriGAC3'RC,
TriGTT3'RC,
TriGCT3'RC,

861-TriCAG,

862-TriCAG3'RC,
TriCAG3'YC, 864-TriCAG5'CR, 865-TriCAG5’CY,

TriGTG, 867-TriGTG3'RC, 868-TriGTG3'YC,

870-TriGTG5'CY, 871-TriTGT,
TrTGT3'RC, 873-TriTGT3'YC, 874-TriTGT5'CR,

876-TriAAT3'RC,

877-TriAAC3'RC,

879-TriATA3'RC, 880-TriATT3'RC,

882 -TriATG3'RC,

885-TriACC3'RC,
888-TriAGT3'RC,

891 -TriTAA3'RC,

894-TriTAG3'RC,
897-TriTTG3'RC,
900-TriTCC3'RC,
903-TriTGC3'RC,
906-TriCAT3'RC,
909-TriCTT3'RC,
912-TriCCT3'RC,
915-TriCGT3'RC,
918-TriGAA3'RC,
921-TriGAG3'RC,
924-TriGTC3'RC,

883-TriACA3'RC,
886-TrACG3'RC,
889-TriAGC3'RT,
892-TriTAT3'RC,
895-TriTTA3'RC,
898-TriTCA3'RC,
901-TriTCG3'RC,
904-TriTGG3'RC,
907-TriCAC3'RC,
910-TriCTC3'RC,
913-TriCCG3'RC,
916-TriCGC3'RC,
919-TriGAT3'RC,
922-TriGTA3'RC,
925-TriGCA3'RC,

863-
866-
869-
872-
875-
878-
881-
884-
887-
890-
893-
896-
899-
902-
905-
908-
911-
914-
917-
920-
923-
926-

927-TriGCC3'RC,928-TriGCG3'RC,929-
TriGGA3'RC, 930-TriGGT3'RC, 931-TriGGC3'RC.

Total

103

Analise dos dados

Os

dados

foram analisados

com base

nos 11

morfoagrondmicos e fragmentos gerados por meio dos primers ISSR.

caracteres
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Por se tratar de um marcador dominante (ISSR), os dados foram
computados como auséncia (0) e presenca (1) de bandas nos géis
fotografados.

O agrupamento foi construido utilizando o método Ward-MLM
(ModifiedLocationModel). A correlacdo cofenética entre a matriz de distancia e
a matriz de agrupamento, estimada por meio da analise conjunta obtida a partir
de dados morfoagronémicos e dos dados binarios (ISSR), obtidas com base no

algoritmo de Gower (1971), expresso por:

P
§ ‘,Wijkdijk
_ k=1

[e)
> Wi
k=1

d

ij

K = o numero de variaveis (k = 1, 2,..., p); i e j = dois individuos que
representem o acesso; Wijk= peso dado a comparacdo ijk, atribuindo valor
1lpara comparacdes validas e valor 0 para comparacdes invalidas (quando o
valor da variavel esta ausente em um ou ambos individuos); dijk= contribuicao
da variavel k na dissimilaridade entre os individuos i e j, com valores entre 0 e
1.

O dendrograma foi gerado por meio do software Statistica (STATISTICA,
2002) e o numero de grupos foi definido utilizando o pacote NbClust do R
(CHARRAD et al., 2013) por meio do critério pseudo-t* e as andlises foram
realizadas por meio dos programas estatisticos R(R DEVELOPMENT CORE
TEAM, 2006) e GENES (CRUZ, 2013). Sendo que, a significancia da
correlacdo cofenética foi calculada pelos testes t.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Dos 103 iniciadores ISSR testados, quanto ao padrédo de amplificacao

das amostras, 24 foram selecionados por apresentarem quantidade, qualidade
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e reprodutibilidade de bandas amplificadas. Assim, esses iniciadores foram
usados para a realizacdo da genotipagem dos 46 acessos (Tabela 2).

Os 24 iniciadores ISSR utilizados foram polimorficos produzindo
fragmentos que variaram entre 90 e 1550 pb, sendo a maior variagao
encontrada pelo primer 914 (TriCGA3'RC) de 90 a 1500 pb, onde o mesmo
gerou um total de 6 fragmentos com 100% de polimorfismo (Tabela 2). Basha
et al. (2009) e Sunil et al. (2008) estudando a diversidade genética em pinhdo
manso, por meio de marcadores moleculares ISSR, registraram fragmentos
entre 100 a 3500 pb e 250 a 3000 pb, respectivamente.

De um total de 112 fragmentos obtidos, 94 (84%) foram polimérficos e
18 (16%) monomorficos revelando alto nivel de dissimilaridade genética entre
0S genotipos estudados. Cada iniciador produziu em média 4,6 fragmentos, dos
quais 3,9 apresentaram polimorfismo. A menor e a maior variagdo de
fragmentos polimérficos foram encontradas para os iniciadores 839 (DIGAS3'C)
e 885 (TriACC3'RC) e 843 (DIGA5'C) e 860 (TriCAC5'CY) com numero de 1 e
8, respectivamente. Os iniciadores 843 e 860 apresentaram tamanho de
fragmentos variando entre 300 e 1450 pb. e 450 e 1470pb, respectivamente.Os

perfis eletroforéticos desses iniciadores estédo representados na Figura 1.

Tabela 2: Primers utilizados para andlise de ISSR, suas sequéncias, nimero
total de bandas monomorficas e polimorficas geradas pela amplificacdo do
DNA dos 46 acessos de J. curcas L.

Numero Primer Sequéncia N° de bandas
5 ---3 Total Polim6rfica Monomorfica

839 DIGA3'C GAGAGAGAGAGAGAGAC 2 1 1
840 DIGA3'RC GAGAGAGAGAGAGAGARC 6 5 1
841 DIGA3'T GAGAGAGAGAGAGAGAT 4 3 1
842 DIGA3'YC GAGAGAGAGAGAGAGAYC 4 3 1
843 DIGA5'C CGAGAGAGAGAGAGAGA 8 8 0
845 DIGAS'CY CYGAGAGAGAGAGAGAGA 9 6 3
846 DIGAS'T TGAGAGAGAGAGAGAGA 4 4 0
851 DIGT3'YG GTGTGTGTGTGTGTGTYG 2 2 0
852 DIGT5'A AGTGTGTGTGTGTGTGT 4 3 1
853 DIGTS5'C CGTGTGTGTGTGTGTGT 3 2 1
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855 DIGT5'CY CYGTGTGTGTGTGTGTGT 2 2 0
857 TriCAC3'RC  CACCACCACCACCACRC 3 3 0
859 TriCAC5'CR  CRCACCACCACCACCAC 7 5 2
861 TriCAG CAGCAGCAGCAGCAG 4 3 1
864 TriCAG5'CR CRCAGCAGCAGCAGCAG 4 3 1
869 TriGTG5CR  CRGTGGTGGTGGTGGTG 7 6 1
885 TriACC3'RC ~ ACCACCACCACCACCRC 2 1 1
887 THAGA3'RC  AGAAGAAGAAGAAGARC 4 4 0
903 THTGC3RC  TGCTGCTGCTGCTGCRC 5 5 0
912 TriCCT3'RC CCTCCTCCTCCTCCTRC 4 3 1
914 TriICGA3'RC CGACGACGACGACGARC 6 6 0
917 TrICGG3'RC CGGCGGCGGCGGCGGRC 3 3 0
930 TriGGT3'RC GGTGGTGGTGGTGGTRC 6 5 1
Total 112 94 18
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FIGURA 1. Padrbes de bandeamento de individuos de pinhdo manso obtidos,
utilizando os iniciadores 843 e 860 — Padrédo de peso molecular 1 kb.

Os marcadores ISSR foram eficientes na deteccdo de variabilidade

genética neste estudo, pois obteve alta taxa de polimorfismo (84%). .
Resultados semelhantes foram obtidos por (RAM et al., 2008; HE et al., 2007,

ALKIMIM,

2011;

KUMAR, PARTHIBAN

e

RAO,

2008).
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No entanto, outros estudos com marcadores moleculares ISSR (SOUZA
et al., 2009; SOARES, 2010; BASHA; SUJATHA, 2007; OLIVEIRA et al., 2013)
relataram baixa divergéncia genética no germoplasma de pinhdo manso.

De acordo com a distancia genética pelo numero de discordancia
existente entre os genotipos, observado na matriz de dissimilaridade genética
dos 46 acessos obtida a partir do coeficiente de dissimilaridade de Gower,
baseado na caracterizacdo morfoagronémica e molecular (Tabela 3), revelou
variacdo de distancia de 0,06 e 0,52 entre os acessos e distancia média de
0,28. Os acessos mais similares geneticamente foram UFRB60 e UFVJCA45,
validado com o valor minimo de 0,06 e os mais dissimilares geneticamente
foram os acessos UFRB61 e UFVJC18, com o valor maximo de 0,52. Deste
modo, esses cruzamentos visam a selecdo de constituicbes genéticas
promissores para futuras hibridacbes dentro de um programa de melhoramento
genético do pinhdo manso. Outras combina¢des promissoras seriam entre 0s
acessos UFVJC10 e UFRB44, com o valor de 0,51, UFVJC18 e UFRB58,
UFVJC18 e UFRB 62, que apresentaram um valor de dissimilaridade de 0,50.

Os acessos mais similares UFRB60 e UFVJC45 apresentaram valores
médios a partir das trés avaliagbes NCF(1,12; 0,98), NCFL(3,24; 2,38),
NRP(2,76; 2,89), NRS(17,73; 14,08), EST(166,41; 172,89), DC(69,63;67,32),
NF(1,02; 1,00), PF(1,92; 1,93), PS(1,41; 1,40), NMF(0,68; 0,63), NS(2,67;
2,74), PROD(2,35; 2,33) respectivamente. J4, 0s acessos mais distantes
geneticamente UFRB61 e UFVJC18 apresentaram valores médios NCF(1,22;
0,79), NCFL(2,01; 3,95), NRP(1,90; 2,97), NRS(12,31; 18,82), EST(155,63;
167,33), DC(61,20; 65,67), NF(1,41; 1,62), PF(2,57; 2,76), PS(1,91; 1,88),
NMF(1,05; 0,48), NS(3,80; 4,02), PROD(3,18; 3,14) respectivamente.

Resultados similares foi encontrado por Alves et al.( 2013), estudando a
variabilidade genética em 117 acessos de pinhdo através da analise conjunta
de dados fenotipicos e moleculares (RAPD e SSR) apresentando valores da
matriz de dissimilaridade genética com base no método de gower, revelando
variacdo de distancia genética 0,06 e 0,48 entre 0s acessos e distancia media
de 0,20.
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Soares (2010), ao avaliar a diversidade genética entre 46 genotipos de
pinhdo manso, provenientes de diferentes regides, por meio de marcadores
dominantes (RAPD e ISSR) revelou a distancia média de 20,90%, sendo a
distancia genética minima de 1,26% e maxima de 76,15%. Ainda, trabalhos
realizados por Rosado et al, (2009), sobre a diversidade genética de 192
acessos de pinhdo manso por meio de marcadores RAPD e SSR apresentou a
matriz de similaridade gerada pelo indice de Jaccard revelou variacdo de 0,14
a 1,0 entre os acessos, cujo 0 menor indice de similaridade foi 0,11 e
similaridade média entre os acessos avaliados de 89%. Também, Gomes
(2013) estudando a caracterizagdo molecular em 97 acessos de pinhdo manso
por meio de 11 marcadores ISSR, obteve valores distancia genética minima de
0,132 e méaxima de 0,915.



TABELA 3. Matriz de dissimilaridade genética de 46 acessos do BAG de pinhdo manso obtida a partir do coeficiente
dissimilaridade de Gower.
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de

Gend- ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb

ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb

ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb

ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufrb ufvjc ufvjc ufvjc

ufvjc ufvjc ufvjc ufvjc

ufvjc ufvjc ufvjc ufvjc ufvjc

tipos 23 24 27 28 29 30 31 32 33 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 47 50 53 54 55 56 58 59 60 61 62 03 05 10 19 23 40 41 46 52 65 74 84
ufrb22 0,35 0,15 0,22 0,14 0,27 0,24 0,24 0,23 0,14 0,24 0,14 0,21 0,22 0,31 0,17 0,28 0,24 0,29 0,34 0,27 0,18 0,43 0,24 0,25 0,20 0,23 0,34 0,39 0,31 0,35 0,38 0,34 0,31 0,35 0,44 0,23 0,25 0,28 0,30 0,26 0,17 0,30 0,25 0,27 0,22
ufrb23 0,30 0,30 0,28 0,30 0,24 0,31 0,34 0,31 0,22 0,34 0,39 0,38 0,33 0,29 0,45 0,26 0,29 0,35 0,35 0,31 0,37 0,40 0,37 0,33 0,25 0,34 0,36 0,33 0,44 0,46 0,44 0,36 0,46 0,39 0,32 0,28 0,19 0,32 0,16 0,20 0,35 0,18 0,27 0,32
ufrb24 0,15 0,11 0,26 0,16 0,24 0,18 0,11 0,26 0,20 0,17 0,24 0,21 0,19 0,25 0,26 0,25 0,32 0,21 0,19 0,36 0,26 0,32 0,26 0,25 0,29 0,36 0,34 0,33 0,32 0,33 0,24 0,34 045 0,23 0,22 0,26 0,29 0,20 0,25 0,32 0,26 0,26 0,25
ufrb27 0,10 0,24 0,13 0,18 0,16 0,15 0,26 0,23 0,24 0,24 0,23 0,15 0,25 0,18 0,20 0,25 0,17 0,18 0,29 0,30 0,25 0,21 0,21 0,30 0,31 0,35 0,34 0,28 0,33 0,26 0,32 0,42 0,27 0,22 0,25 0,19 0,26 0,31 0,29 0,24 0,27 0,19
ufrb28 0,19 0,15 0,20 0,19 0,16 0,21 0,23 0,15 0,26 0,21 0,21 0,23 0,21 0,16 0,36 0,32 0,22 0,17 0,20 0,29 0,41 0,32 0,39 0,36 0,39 0,31 0,34 0,45 0,27 0,23 0,20 0,27 0,20 0,28 0,29 0,22 0,25 0,24
ufrb29 0,23 0,29 0,26 0,31 0,33 0,35 0,31 0,18 0,27 0,19 0,25 0,16 0,33 0,26 0,38 0,45 0,32 0,23 0,25 0,35 0,39 0,28 0,41 0,45 0,35 0,36 0,46 0,29 0,27 0,34 0,23 0,22 0,22 0,32 0,20 0,31 0,17 0,27
ufrb30 0,12 0,14 0,21 0,25 0,22 0,25 0,23 0,13 0,24 0,14 0,22 0,14 0,24 0,16 0,31 0,34 0,33 0,20 0,22 0,26 0,32 0,26 0,33 0,33 0,28 0,21 0,38 0,31 0,27 0,22 0,16 0,20 0,18 0,28 0,17 0,17 0,16 0,25
ufrb31 0,09 0,21 0,20 0,24 0,27 0,21 0,24 0,20 0,19 0,12 0,18 0,22 0,20 0,14 0,29 0,33 0,30 0,17 0,20 0,28 0,37 0,28 0,35 0,38 0,33 0,32 0,44 0,27 0,31 0,27 0,17 0,21 0,13 0,25 0,18 0,25 0,11 0,21
ufrb32 0,12 0,26 0,20 0,23 0,15 0,24 0,16 0,14 0,18 0,17 0,26 0,18 0,17 0,29 0,24 0,30 0,16 0,20 0,25 0,29 0,26 0,35 0,30 0,28 0,28 0,38 0,35 0,28 0,22 0,16 0,19 0,19 0,29 0,26 0,27 0,19 0,20
ufrb33 0,25 0,18 0,17 0,23 0,22 0,17 0,22 0,19 0,29 0,29 0,18 0,14 0,29 0,20 0,26 0,24 0,25 0,25 0,34 0,22 0,31 0,33 0,32 0,22 0,26 0,40 0,22 0,20 0,22 0,29 0,16 0,24 0,31 0,26 0,27 0,23
ufrb35 0,21 0,34 0,31 0,35 0,18 0,40 0,13 0,27 0,28 0,34 0,21 0,35 0,36 0,30 0,23 0,21 0,35 0,41 0,30 0,42 0,49 0,41 0,42 042 0,36 0,26 0,20 0,14 0,25 0,12 0,22 0,24 0,23 0,20 0,28
ufrb36 0,21 0,21 0,34 0,19 0,30 0,20 0,28 0,35 0,27 0,24 0,34 0,25 0,28 0,26 0,26 0,37 0,40 0,27 0,37 0,39 0,36 0,29 0,30 0,34 0,23 0,16 0,26 0,33 0,13 0,10 0,30 0,20 0,23 0,25
ufrb37 0,16 0,19 0,24 0,17 0,33 0,30 0,36 0,21 0,23 0,34 0,22 0,23 0,24 0,28 0,21 0,33 0,34 0,26 0,29 0,34 0,25 0,26 0,49 0,29 0,29 0,30 0,39 0,27 0,29 0,33 0,32 0,35 0,27
ufrb38 0,20 0,21 0,20 0,18 0,22 0,41 0,22 0,24 0,29 0,13 0,28 0,23 0,26 0,37 0,39 0,18 0,39 0,41 0,31 0,34 0,27 0,31 0,27 0,26 0,22 0,27 0,07 0,19 0,26 0,27 0,24 0,24
ufrb39 0,29 0,22 0,25 0,21 0,36 0,18 0,25 0,26 0,24 0,32 0,28 0,31 0,33 0,34 0,27 0,32 0,32 0,35 0,32 0,35 0,37 0,31 0,31 0,32 0,32 0,28 0,36 0,31 0,33 0,31 0,29
ufrb40 0,25 0,11 0,21 0,19 0,22 0,18 0,27 0,27 0,26 0,14 0,16 0,24 0,26 0,23 0,31 0,32 0,25 0,24 0,28 0,39 0,23 0,19 0,18 0,21 0,25 0,34 0,22 0,21 0,21 0,23
ufrb4l 0,31 0,27 0,34 0,23 0,25 0,31 0,19 0,35 0,24 0,29 0,32 0,35 0,31 0,32 0,29 0,26 0,30 0,33 0,37 0,35 0,30 0,26 0,31 0,22 0,33 0,31 0,34 0,25 0,23
ufrb42 0,20 0,23 0,21 0,14 0,24 0,25 0,29 0,17 0,20 0,35 0,34 0,15 0,41 0,42 0,31 0,32 0,32 0,28 0,21 0,19 0,15 0,13 0,11 0,30 0,19 0,18 0,13 0,21
ufrb43 0,25 0,19 0,24 0,31 0,31 0,33 0,20 0,21 0,30 0,32 0,28 0,35 0,40 0,33 0,38 0,38 0,43 0,31 0,29 0,23 0,23 0,22 0,33 0,28 0,33 0,24 0,19
ufrb44 0,30 0,28 0,37 0,47 0,31 0,17 0,21 0,27 0,40 0,37 0,43 0,43 0,35 0,35 0,51 0,40 0,35 0,29 0,27 0,25 0,44 0,46 0,24 0,33 0,30 0,32
ufrb45 0,15 0,23 0,22 0,24 0,20 0,21 0,21 0,26 0,26 0,26 0,29 0,31 0,22 0,29 0,44 0,31 0,27 0,21 0,25 0,24 0,32 0,29 0,28 0,30 0,16
ufrb47 0,17 0,22 0,17 0,17 0,15 0,22 0,31 0,25 0,30 0,32 0,26 0,26 0,27 0,40 0,26 0,21 0,22 0,22 0,16 0,28 0,17 0,21 0,23 0,17
ufrb50 0,26 0,29 0,31 0,23 0,26 0,31 0,27 0,26 0,27 0,32 0,26 0,30 0,34 0,38 0,28 0,30 0,28 0,18 0,33 0,28 0,30 0,26 0,29
ufrb53 0,23 0,29 0,30 0,34 0,27 0,20 0,28 0,27 0,23 0,28 0,20 0,39 0,26 0,25 0,34 0,34 0,14 0,24 0,32 0,30 0,30 0,21
ufrb54 0,11 0,15 0,31 0,37 0,27 0,36 0,37 0,37 0,37 0,23 0,49 0,22 0,21 0,29 0,30 0,32 0,37 0,26 0,28 0,36 0,21
ufrb55 0,11 0,22 0,35 0,24 0,37 0,38 0,32 0,33 0,33 0,44 0,24 0,16 0,15 0,17 0,23 0,33 0,16 0,23 0,24 0,16
ufrb56 0,20 0,35 0,29 0,38 0,36 0,30 0,32 0,31 0,44 0,23 0,18 0,17 0,18 0,13 0,34 0,21 0,23 0,28 0,15
ufrb58 0,21 0,33 0,25 0,26 0,39 0,18 0,36 0,50 0,39 0,34 0,37 0,36 0,35 0,41 0,36 0,38 0,37 0,30
ufrb59 0,29 0,17 0,28 0,25 0,21 0,31 045 0,39 0,37 0,47 0,35 0,47 0,40 0,34 0,44 0,39 0,32
0,34 0,39 0,30 0,30 0,26 0,36 0,21 0,27 0,21 0,26-0,37 0,27 0,33 0,23 0,22

0,20 0,30 0,22 0,31-0,39 0,35 0,46 0,39 0,40 0,33 0,36 0,44 0,39 0,34

ufrb62 0,35 0,16 0,34 0,50 0,38 0,35 0,48 0,37 0,37 0,38 0,41 0,37 0,44 0,34
ufvjc03 0,35 0,28 0,31 0,28 0,33 0,34 0,29 0,28 0,39 0,26 0,35 0,29 0,24
ufvjc05 0,37 0,48 0,34 0,30 0,39 0,35 0,21 0,30 0,36 0,32 0,36 0,30
ufvjc10 0,46 0,25 0,25 0,37 0,35 0,29 0,35 0,34 0,33 0,40 0,28
ufvjc18 0,33 0,42 0,34 0,34 0,14 0,18 0,26 0,42 0,23 0,38
ufvjc19 0,17 0,25 0,24 0,19 0,34 0,28 0,30 0,26 0,14
ufvjc23 0,21 0,20 0,18 0,26 0,24 0,16 0,24 0,24
ufvjc40 0,09 0,08 0,22 0,21 0,18 0,16 0,19
ufvjcal 0,17 0,28 0,20 0,22 0,19 0,17
ufvjc45 0,10 0,09 0,18 0,10 0,19
ufvjc46 0,20 0,25 0,31 0,23
ufvjc52 0,26 0,20 0,23
ufvjc65 0,28 0,31
ufvjc74 0,24




59

O dendrograma obtido através da utilizacdo do método Ward-MLM
possibilitou a separagdo dos 46 acessos de pinhdo manso em seis grupos
distintos. Os acessos foram agrupados com a seguinte distribuicdo: Grupol:
UFRB22, UFRB24, UFRB27, UFRB28, UFRB33, UFRB37, UFRB39, UFRB41,
UFRB43, UFRB45, UFRB47, UFRB50, Grupo 2: UFRB23, UFRB54, UFRB55,
UFRB56, UFVJC19, UFVJC23, UFVJC65 e UFVJC84, Grupo 3: UFRB29,
UFRB30, UFRB31, UFRB32, , UFRB35, UFRB40, UFRB42, UFRB44,
UFVJC40, UFVJC41, UFVJC52 e UFVJC74, Grupo 4. UFRB36, UFVJC18 e
UFVJC46, Grupo 5: UFRB38, UFRB53, UFRB60, UFVJCO03, UFVJC10 e
UFVJC45 e Grupo 6:UFRB58, UFRB59, UFRB61, UFRB62, UFVJCO05. Deste
modo, os grupos 1 e 3 foram agrupados com 26% dos acessos, 0 grupo 2, 4, 5
e 6 foram formados com respectivamente 17%, 7%, 13% e 11% dos 46

acessos avaliados, e sugerindo que ha dissimilaridade genética entre eles.
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FIGURA 2. Dissimilaridade genética entre 46 acessos de pinhdo manso obtido
utilizando o método Ward-MLM, a partir do coeficiente de dissimilaridade de

Gower.
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Este resultados corroboram com Oliveira et al.,(2013), que avaliaram a
variabilidade genética em 40 gendtipos de pinhdo manso, por meio de 30
iniciadores RAPD. O dendrograma possibilitou a formacdo de 6 grupos
distintos, confirmando a presenca de variabilidade genética entre os gendtipos
de pinhdo manso.

Basha et al., (2009) ao analisarem a variabilidade genética em 72
acessos de pinhdo manso de 13 paises distintos por meio de marcadores
moleculares dominantes (RAPD-ISSR), possibilitou a separacdo dos 72
acessos em oito grupos diferentes. Também, Basha et al. 2009, estudando a
diversidade em diversos acessos toxicos e nado toxicos da india e México,
respectivamente, identificou variabilidade significativa entre acessos toxicos e
nao toxicos, porém encontrou baixa variabilidade genética entre acessos do
mesmo pais.

Resultado controverso foi encontrado por Alves et al., 2013, estudando
a variabilidade genética em 117 acessos de pinhdo por meio da analise
conjunta de dados fenotipicos e moleculares (RAPD e SSR). O dendrograma
baseado no método de Tocher possibilitou a separacdo dos acessos em 14
grupos distintos, sendo que, a maioria destes concentrou-se em um Unico
grupo.

No entanto, resultados diferentes foram encontrados por Gomes (2013),
estudando a caracterizagcdo molecular em 97 acessos de pinhdo manso por
meio de 11 marcadores ISSR possibilitaram a discriminacdo de diferentes
acessos em quatro grupos distintos. Também, Soares (2010) ao estudar a
diversidade genética de 46 gendtipos pinhdo manso, através de marcadores
RAPD e ISSR, o dendrograma possibilitou a formacdo de 2 grupos, onde
93,48% dos genotipos avaliados se concentraram em apenas um grupo,
indicando baixa divergéncia genética entre os genaotipos estudados.

Estudos sobre analise conjunta através de dados morfoagronémicos e
moleculares em pinhdo manso ainda séo bastante limitados. Como exemplos
podem ser encontrados na literatura: trabalho realizado por Bherning, et al,
2011 sobre a diversidade genética entre 117 acessos de pinhdo através da
andlise conjunta entre 17 caracteres agrondmicos e 15 marcadores

moleculares (13 RAPD e 2 SSR), utilizou diferentes estratégias de analise
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conjunta e estabeleceu a soma das matrizes de Gower e Jaccard como a
metodologia mais indicada para proceder a realizacdo conjunta da diversidade
genética, uma vez que as magnitudes das correlacdes utilizando este tipo de
medida de distancia fenotipica foram maiores do que a medida utilizando a
distancia de Mahalanobis. Este fato foi verificado, através da correlacdo
significativa entre as matrizes fenotipicas obtidas pelas duas metodologias e
apresentando valor acima de 0,6 que € considerado a elevado para correlacgéo.
Também, ao utilizar a metodologia de Gower nao se faz necessario padronizar
as matrizes de distancia antes de proceder a soma entre as individuais, uma
vez que estas ja possuem o mesmo intervalo de variagdo de 0 a 1, fato
importante, que pode ter sido levado em consideragdo para realizagdo da
analise conjunta. Portanto, segundo os autores, a metodologia da soma de
matrizes de Gower e Jaccard mostrou-se promissora para utilizacdo conjunta
de informacdes genotipicas e moleculares.

Oliveira et al., (2011), avaliando a distancia genética entre 18 acessos
de pinhdo manso por meio da avaliacdo conjunta, utilizando marcadores
moleculares microssatélites e caracteres morfolégicos, confirmaram a
existéncia de grande variabilidade genética entre acessos de pinhdo
manso.Indicando que, tanto o método molecular quanto o morfol6gico pode ser
empregado com éxito para se mensurar a distancia entre acessos de pinh&o
manso.

Também, Alves et al., (2013), estudando a variabilidade genética em
117 acessos de pinhdo através da analise conjunta de dados fenotipicos e
moleculares apresentou valores da matriz de dissimilaridade genética com
base no método de gower; observando que em comparagdo com estudos
anteriores, a analise conjunta da diversidade fenotipica e molecular revelou
uma nova estratégia de avaliacdo sobre a diversidade genética do
germoplasma de pinhdo-manso cultivado. Sendo que, a dissimilaridade
conjunta foi superior a dissimilaridade da maioria ou molecular (156% e 64%,
respectivamente).

Portanto, a identificacdo de constituicbes genéticas promissoras para
futuras hibridacdes, por meio da analise conjunta de caracteres

morfoagronbmicos e moleculares permitiu maior poder descriminatdriona
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formagéo de grupos gerando informagfes para o melhoramento genético do

pinhdo manso e um melhor conhecimento a respeito da genética da espécie.

CONCLUSOES

1- A analise conjunta por meio de marcadores moleculares ISSR e caracteres
morfoagronémicos, foi eficiente para avaliar a diversidade genética entre

acessos de pinhdo manso.

2- Existe variabilidade genética entre os acessos de Jatropha curcas L. do BAG
da UFRB/NBIO, com formacgédo de seis grupos distintos, considerando a anélise
conjunta dos dados morfoagronédmicos e moleculares, demonstrando potencial

dos acessos para o programa de melhoramento genético da espécie.

3- Os acessos que se apresentaram mais distantes foram UFRB61 com

UFVJC18 sendo potenciais para futuras hibridacées dentro do programa.
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CONSIDERACOES FINAIS

O pinhdo manso € uma espécie oleaginosa, de facil propagacdo e que
pode apresentar relevante importancia social e econbmica para a regiao
Nordeste.

O estudo do desempenho morfoagrondmico dos 46 acessos de pinh&o
indicou a presenca de diferengas significativas através analise de variancia e
teste de Scott & Knott para todos os caracteres de crescimento estudado, no
entanto, para os caracteres relacionados com a producdo de grdos, houve
significaAncia apena para o Numero médio de semente por planta. Desta forma,
0S acessos demonstraram-se improdutivo no ambiente em estudo,
principalmente para o carater produtividade de sementes por planta, indicando
a necessidade urgente de novos cruzamentos genéticos e selecdes para
constituices genéticas superiores para a espécie.

A caracterizagcdo morfoagrondmica dos 46 acessos estudados permitiu a
formacdo de dois grupos distintos, no entanto a andlise conjunta por meio de
caracteres agrondmicos e moleculares ISSR possibilitou a formacdo de seis
grupos, permitindo obter melhor conhecimento da divergéncia genética dos
acessos, podendo acelerar os resultados no programa de melhoramento e na
selecéo de acessos superiores no BAG da UFRB/NBIO.

No entanto, as informacdes técnicas a respeito da cultura do pinhao
manso (Jatropha curcas L.) sdo bastante escassas e por vezes conflitantes.
Portanto, novos estudos devem ser realizados por meio de atividades de pré-
melhoramento para auxiliar nos seus recursos genéticos e em programas de
melhoramento visando ampliar a base genética da espécie e desenvolvimento

de cultivares.



