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RESUMO

O presente trabalho foi desenvolvido com o objetivo de caracterizar marcadores
morfologicos de progénies de cajueiro, no intuito de selecionar progénies mais
divergentes para realizacdo de cruzamentos, visando a geracdo de genotipos
superiores e o desenvolvimento de clones comerciais. Foram utilizadas 50 progénies de
cajueiro ando precoce da colecdo da Embrapa Agroindastria Tropical, instaladas no
Campo Experimental de Pacajus-CE. Foram utilizadas as seguintes variaveis: altura da
planta, diametro da copa, numero de castanhas e producdo. Utilizou-se a Distancia
Euclidiana para anélise da distancia genética e os métodos de Tocher e UPGMA para a
analise de agrupamento. A producdo foi a variavel que obteve maior contribuicdo
relativa para a divergéncia genética com 97,80%. A utilizacdo do método de otimizacao
de Tocher, fundamentado na dissimilaridade expressa pela Distancia Euclidiana,
possibilitou a distribuicdo de 11 grupos, além da formacédo de 15 subgrupos. O material
mais divergente foi o CNPAT 92-331 oriundo da Fazenda Capisa, Os mais similares
formaram o subgrupo I; CNPAT 92-54 e CNPAT 92-58 com 95% de similaridade.
PALAVRAS-CHAVE : Distancia Euclidiana, Divergéncia genética, Melhoramento
genético.
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GENETIC DIVERGENCE AMONG PROGENIES HALF-BROTHERS DW ARF
CASHEW USING MORPHOLOGICAL CHARACTERISTICS

ABSTRACT

This study was conducted with the objective to characterize morphological markers of
progeny cashew of Embrapa, as well as selecting the most divergent offspring to carry
crossing in order to generate superior genotypes and the development of commercial
clones. 50 progenies of dwarf cashew installed at the Experimental Field of Pacajus CE
were used. Were used the following variables: plant height, crown diameter, number and
production of cashews. Euclidean distance was used for the analysis of genetic
distance. UPGMA and Tocher method were used for cluster analysis. The production
was the variable with highest relative contribution to divergence with 97.80%. The use of
the Tocher method, based on dissimilarity expressed by Euclidean distance, enabled
the distribution of eleven groups, besides the formation of 15 subgroups. The material
most divergent was CNPAT 92-331 arising of Capisa Farm and the more similar was
form the subgroup I; CNPAT CNPAT 92-54 and 92-58 with 95% similarity.

KEYWORDS: Euclidian distance, Breeding, Morphological markers.

INTRODUCAO

O cajueiro (Anacardium occidentale L.) € uma planta tropical originaria do Brasil
(GIANG et al., 2013), que tem como centro de dispersao o litoral do Nordeste brasileiro.
No entanto, encontra-se hoje espalhado por quase todo o territorio nacional, além de
paises da Africa e da Asia. Apesar de ser encontrado praticamente em todos os
estados brasileiros, adapta-se melhor as condi¢cdes ecoldgicas do litoral do Nordeste
(BRAINER et al.,, 2006). Segundo CARDOSO & VIANA (2011), relatos inéditos dos
primeiros colonizadores, atestando a disseminacdo e o uso do cajueiro, além da
ocorréncia de todas as espécies de Anacardium no continente americano, demonstram,
de maneira inquestionavel, a origem brasileira dessa frutifera.

O género Anacardium L. pertence a familia anacardiaceae (BARROSO, 1999
citado por REIS et al., 2014) é bastante conhecido devido a améndoa da castanha do
caju (ACC) , uma deliciosa e nutritiva améndoa produzida por plantas de cajueiro
(VIEIRA et al., 2014). E considerada uma das mais importantes espécies cultivadas das
regides tropicais (AMORIM et al., 2011).

De acordo com a FAO (2013), a producdo mundial de castanha de caju in natura
da safra 2011 foi contabilizada em 4.201.010 toneladas. Onde Vietnam, Nigéria, india,
Costa do Marfim, Brasil, Filipinas, Guiné-Bissau e Indonésia foram os principais
produtores de castanha de caju. No Brasil em 2013 a area colhida e a producao de
ACC sé&o respectivamente de aproximadamente 708.430 ha e 259.950 toneladas,
considerando a area plantada em todos os estados produtores de caju em 2012 (IBGE,
2013).

Apesar da importancia econdmica e social, a cadeia do caju é desarticulada. O
segmento da producao caracteriza-se pela ocorréncia de mais de 90% da area plantada
com cajueiro comum de porte alto, baixa produtividade, idade avancada e inadequado
manejo (FRANCA et al., 2008). A baixa produtividade das lavouras € o problema mais
significativo da cajucultura no Brasil, com média de 220 kg de castanhas in natura por
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hectare, razdo pela qual sdo buscados cultivares mais produtivos (BARROS , 1995). No
entanto, é possivel se obter, em condi¢cBes favoraveis, produtividades de 600 a 1.200
kg de castanha por hectare, desde que utilizada a tecnologia adequada, e plantas com
maior potencial produtivo (OLIVEIRA, 2007).

Diversos fatores contribuem para a baixa produtividade dos atuais plantios, dentre
eles a propagacdo realizada por sementes é a principal, jA que o cajueiro € uma
espécie predominantemente aldgama, o que resulta na heterogeneidade de diversos
caracteres da planta (CRISOSTOMO et al.,1992; BARROS et al., 2002; PAIVA &
BARROS, 2004). Entretanto, os programas de melhoramento genético do cajueiro tém
obtido excelentes resultados e, uma ferramenta de grande importancia para auxiliar na
superacao desses problemas tem sido a selecdo assistida por marcadores moleculares
(SAM), que consiste na integracdo de informacdes da genética molecular com a
selecdo fenotipica e, que se estabelece como uma das mais potentes estratégias para
o melhoramento de plantas (LANDE & THOMPSON, 1990).

A diversidade genética entre um grupo de genitores tem sido avaliada objetivando-
se identificar combinacdes hibridas de maior heterose e maior efeito heterético, de
modo que, em suas geracdes segregantes, se obtenha uma possibilidade maior de se
recuperar gendtipos superiores (FIGUEIREDO et al., 2007). Este trabalho teve como
objetivo caracterizar e avaliar a diversidade genética de progénies do banco ativo de
gemoplasma da Embrapa Agroindustria Tropical por meio de marcadores morfolégicos.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizadas no estudo, 50 progénies de meio-irmdos de cajueiro anado
precoce oriundos da colecdo da Embrapa Agroindustria Tropical instalada no Campo
Experimental de Pacajus — Ceara — Brasil, cujas coordenadas geograficas sdo 4°10’' S e
38927’ W e a altitude de 60m acima do nivel do mar. O experimento foi implantado em
1993 possuindo 600 plantas, sendo 49 progénies e 1 testemunha (CP 06), oriundas dos
estados do Piaui e Ceara.

O delineamento experimental original foi constituido em blocos ao acaso com 50
tratamentos, trés repeticbes (Tabela 1), com quatro plantas/parcela, no entanto para
este trabalho néo foi considerado este delineamento.
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TABELA 1. Progénies instaladas no campo experimental da Embrapa em Pacajus-CE.

Identificagcdo

Progénie

(dendrograma) tratamento Origem
01 CNPAT 92-01 Faz. Capisa
02 CNPAT 92-05 Faz. Capisa
03 CNPAT 92-10 Faz. Capisa
04 CNPAT 92-11 Faz. Capisa
05 CNPAT 92-20 Faz. Capisa
06 CNPAT 92-26 Faz. Capisa
07 CNPAT 92-27 Faz. Capisa
08 CNPAT 92-30 Faz. Capisa
09 Progénie CP 06 Progénie CP 06
10 CNPAT 92-40 Faz. Capisa
11 CNPAT92-45 Faz. Capisa
12 CNPAT 92-46 Faz. Capisa
13 CNPAT 92-50 Faz. Capisa
14 CNPAT 92-52 Faz. Capisa
15 CNPAT 92-54 Faz. Capisa
16 CNPAT 92-56 Faz. Capisa
17 CNPAT 92-58 Faz. Capisa
18 CNPAT 92-62 Faz. Capisa
19 CNPAT 92-67 Faz. Capisa
20 CNPAT 92-71 Faz. Capisa
21 CNPAT 92-73 Faz. Capisa
22 CNPAT 92-76 Faz. Itaueira
23 CNPAT 92-83 Faz. Itaueira
24 CNPAT 92-88 Faz. Itaueira
25 CNPAT 92-92 Faz. Itaueira
26 CNPAT 92-312 Faz. Capisa
27 CNPAT 92-314 Faz. Capisa
28 CNPAT 92-322 Faz. Capisa
29 CNPAT 92-323 Faz. Capisa
30 CNPAT 92-327 Faz. Capisa
31 CNPAT 92-329 Faz. Capisa
32 CNPAT 92-330 Faz. Capisa
33 CNPAT 92-331 Faz. Capisa
34 CNPAT 92-333 Faz. Capisa
35 CNPAT 92-335 Faz. Capisa
36 CNPAT 92-337 Faz. Capisa
37 CNPAT 92-338 Faz. Capisa
38 CNPAT 92-339 Faz. Capisa
39 CNPAT 92-342 Faz. Capisa
40 CNPAT 92-343 Faz. Capisa
41 Progénie CP 06 Progénie CP 06
42 CNPAT 92-346 Faz. Capisa
43 CNPAT 92-347 Faz. Capisa
44 CNPAT 92-353 Faz. Capisa
45 CNPAT 92-354 Faz. Capisa
46 CNPAT 92-371 Faz. Capisa
a7 CNPAT 92-377 Faz. Capisa
48 CNPAT 92-378 Faz. Capisa
49 CNPAT 92-382 Faz. Capisa
50 CNPAT 92-385 Faz. Capisa
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No intuito de avaliar variaveis quantitativas foram coletados junto a Embrapa
Agroindustria Tropical, dados do experimento das seguintes caracteristicas: média do
didmetro da copa e altura da planta (intervalo de dois anos consecutivos); média da
producdo por planta em gramas e numero de castanhas por planta (intervalo de trés
anos consecutivos).

As medidas de dissimilaridade foram calculadas por meio da distancia Euclidiana
obtida a partir das médias das progénies conforme proposto por CRUZ & REGAZI
(1997). Conforme recomendacgéo desses autores, em virtude das diferentes escalas de
mensuracdo dos dados originais, esses foram padronizados antes da analise.

As analises estatisticas dos dados obtidos foram realizadas por meio do estudo da
divergéncia genética por analise de agrupamento. A andlise de agrupamento foi
realizada aplicando-se a distancia Euclidiana média, baseado na ligacdo média
(UPGMA) e método de Tocher. A obtencdo das médias foi realizada utilizando-se o
aplicativo Microsoft Excel e os calculos da divergéncia genética foram realizados por
meio do aplicativo GENES (CRUZ, 2006).

Além do estudo para formacao de grupos, também foram efetuadas as seguintes
etapas: investigacdo da contribuicdo relativa de cada carater para a divergéncia
genética; estimativa da maior distancia, dentre o conjunto de menores distancias, entre
cada progénie; estimativa das distancias médias intergrupos correspondentes aos
grupos formados.

Subsequentemente procedeu-se a elaboracdo da dispersdo grafica, utilizando os
resultados da andlise de conglomeracao intra e intergrupos entre as progénies, 0s quais
foram obtidos com base na estatistica (D) Euclidiana. Todas as analises foram
realizadas utilizando-se o aplicativo computacional GENES (CRUZ & REGAZI, 1997).

O experimento recebeu tratos culturais como rocagem e poda drastica, esta Ultima
com o intuito de renovar a copa das arvores, assim como, eliminar possiveis galhos,
ramos praguejados, ou com fonte de inéculo.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As distancias D minimas e maximas entre as progénies estudadas estdo
apresentadas na Tabela 2. Verificam-se nas distancias maximas que a maior parte das
progénies avaliadas, apresentaram suas distancias D maximas quando combinadas
com a progénie 33 (CNPAT 92-331), sendo os maiores valores de divergéncia genética
obtidos entre as progénies 33 (CNPAT 92 — 331) e 24 (CNPAT 92 — 88) (D=9.838002),
indicando que a progénie CNPAT 92 — 331 como a mais divergente entre todas

O menor valor D foi atribuido as progénies 15 (CNPAT 92 — 54) e 17 (CNPAT 92 —
58) (D=0,196645) indicando grande similaridade entre essas duas progénies para 0s
caracteres estudados. A maior similaridade genética pode ser atribuida a uma base
genética semelhante, em virtude de ambas as progénies serem oriundas do programa
de melhoramento da Embrapa Agroindustria Tropical, ambas as progénies sdo também
oriundas do mesmo local (Fazenda Capisa).
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TABELA 2 . Distancias Euclidianas maximas e minimas entre as 50 progénies de caju.

Distancia entre progénies (D)

Progénies — —~—
Minimas Maximas
1 - CNPAT 92-01 0,566030 47 7.831182 33
2—-CNPAT 92 -05 0,405576 40 7.012415 33
3-CNPAT 92-10 0,689864 20 8.037796 33
4 —-CNPAT 92 -11 0,462259 40 6.756918 33
5—-CNPAT 92 - 20 0,983963 35 6.977633 33
6 — CNPAT 92 - 26 0,916708 12 5.809638 33
7 — CNPAT 92 — 27 0,437957 11 6.82554 33
8 — CNPAT 92 - 30 0,399293 21 8.796137 33
9-CPO06-T 0,807563 17 9.360662 33
10 — CNPAT 92 - 40 0,776043 16 8.042723 33
11 — CNPAT 92 - 45 0,437957 7 7.00353 33
12 — CNPAT 92 — 46 0,916708 6 6.009099 33
13 — CNPAT 92 - 50 0,380082 27 8.34521 33
14 — CNPAT 92 - 52 0,361166 44 8.434457 33
15 - CNPAT 92 - 54 0,196645 17 9,637268 33
16 — CNPAT 92 — 56 0,776043 10 7.489087 33
17 — CNPAT 92 - 58 0,196645 15 9.491659 33
18 — CNPAT 92 - 62 0,687846 42 8.581842 33
19 — CNPAT 92 - 67 0,271586 50 8.378056 33
20-CNPAT 92 -71 0,689864 03 8.391821 33
21 - CNPAT 92 -73 0,289055 27 8.810114 33
22 —CNPAT 92 -76 0,407515 17 9.09952 33
23- CNPAT 92 - 83 0,246280 18 9.15565 33
24 — CNPAT 92 - 88 0,555721 15 9.838002 33
25 - CNPAT 92 -92 0,552199 28 8.76157 33
26 — CNPAT 92 - 312 0,361886 44 8.055585 33
27 — CNPAT 92 - 314 0,289055 21 8.523275 33
28 — CNPAT 92 — 322 0,534020 14 8.211826 33
29 — CNPAT 92 — 323 0,919772 45 6.914409 33
30 — CNPAT 92 -327 0,484870 11 7.328827 33
31 - CNPAT 92 - 329 1.076154 34 7.407616 33
32 — CNPAT 92 - 330 1.188369 39 5.556375 24
33 - CNPAT 92 - 331 4.483079 32 9.838002 24
34 — CNPAT 92 - 333 0,955505 37 7.421194 33
35 - CNPAT 92 - 335 0,807175 26 7.700528 33
36 — CNPAT 92 — 337 0,688559 28 7.911739 33
37 — CNPAT 92 — 338 0,360376 41 6.981741 33
38 — CNPAT 92 - 339 0,808265 43 6.44053 33
39 — CNPAT 92 — 342 1.188369 32 5.972785 24
40 — CNPAT 92 — 343 0,405576 02 6.915974 33
41 —CNPAT92-T 0,215490 45 7.240775 33
42 — CNPAT 92 — 346 0,687846 18 7.935696 33
43 — CNPAT 92 — 347 0,808265 38 6.144762 33
44 — CNPAT 92 — 353 0,356502 50 8.343956 33
45 — CNPAT 92 - 354 0,215490 21 7.177843 33
46 — CNPAT 92 - 371 0,697656 18 8.290045 33
47 — CNAPT 92 - 377 0,319760 48 7.841135 33
48 — CNPAT 92 - 378 0,319760 47 7.761972 33
49 — CNPAT 92 - 382 0,932925 12 6.062398 33
50 — CNPAT 92 - 385 0,271586 19 8.329785 33
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O menor valor D foi atribuido as progénies 15 (CNPAT 92 — 54) e 17 (CNPAT 92 —
58) (D=0,196645) indicando grande similaridade entre essas duas progénies para 0s
caracteres estudados. A maior similaridade genética pode ser atribuida a uma base
genética semelhante, em virtude de ambas as progénies serem oriundas do programa
de melhoramento da Embrapa Agroindustria Tropical, ambas as progénies sdo também
oriundas do mesmo local (Fazenda Capisa).

A progénie CNPAT 92-88 (24) oriunda de Canto do Buriti (Pi) (Fazenda Itaueira)
se destaca também com distancia significativa entre as seguintes progénies: CNPAT
92-330 (32), CNPAT 92-331 (33) e CNPAT92-342 (39), todas oriundas da Fazenda
Capisa.

Verifica-se também que a progénie CNPAT 92-331 (33) obteve a menor distancia
(D=4,48) entre a progénie CNPAT 92-330 (32), oriundas da Fazenda Capisa (Pio Ix, Pi).
Analisando a progénie CNPAT 92-330 (32), observou-se que diferentemente da mais
divergente, CNPAT 92-331 (33), a menor distancia encontrada foi com a progénie
CNPAT 92-342 (32) e a maior distancia com a progénie CNPAT 92-88 (24).

Pela Distancia Euclidiana média pode-se sugerir que as progénies CNPAT 92-330
(32) e CNPAT 92-88 (24), CNPAT 92-331 (33) e CNPAT 92-88 (24), CNPAT 92-88 (24)
e CNPAT 92-331 (33) e CNPAT 92-342 (39) e CNPAT 92-88 (24) a priori, poderao ser
utilizadas no programa de melhoramento genético do cajueiro da Embrapa
Agroindustria Tropical, pelo fato das mesmas terem apresentado maior distancia
genética (5,56, 9,83, 9,83 e 5,97) respectivamente. A progénie CNPAT 92-331 (33) foi
de fato a mais divergente entre todas as demais onde neste caso se classifica como
aguela que podera ser utilizada no programa de melhoramento genético do cajueiro
entre praticamente todas as demais progénies. Examinando a Tabela 3, observa-se que
a variavel que mais contribuiu para a divergéncia genética foi a produg¢édo com 97,80%.

TABELA 3 - Contribuicdo relativa das variaveis resposta para a divergéncia genética em
50 progénies de cajueiro.

Contribuig&o relativa das variaveis resposta

Variavel resposta para a divergéncia genética (%)

Altura 0,0003
Diametro 0,0005
NUmero de castanhas 2,1943
Producéao 97,8049

Avaliando genoétipos obtidos de cruzamentos entre cajueiro ando precoce,
CAVALCANTI et al. (2003), identificaram incrementos médios de 12%, 19%, 98% e
97%, para altura da planta, diametro da copa, nimero de castanhas por planta e
produtividade, respectivamente. Além desses caracteres, CRISOSTOMO et al. (2002)
detectaram heterose para os relacionados ao pedunculo, com valores e até 100% para
a concentracao de tanino, 52% para a acidez total, 10% para teores de sélidos soluveis,
22% para textura do pedunculo e -9% para o Ph.

Ja PAIVA et al. (1998) estudado os efeitos da depressao por endogamia sobre as
caracteristicas vegetais e de producédo, aos 12, 18 e 29 meses de idade das plantas,
comparando progénies de clones de cajueiro ando precoce originarias de
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autofecundacdes, polinizagdes livres e de cruzamentos controlados, mostraram pelos
resultados que houve reduc¢des significativas de até 15,4% no carater altura da planta,
19,5% no didmetro da copa, 11,6% no peso da castanha, 12,4% , 12,4% no peso da
améndoa e de 48% na producéao.

CAVALCANTI et al. (2000) avaliaram a heterose em plantas oriundas do
cruzamento entre tipos comum e ando precoce, constataram efeitos de 20% para a
altura da planta, 32% para didmetro da copa, 121% para numero de castanhas por
planta, 192% para produtividade, 15% para peso da castanha e 19% para peso da
améndoa.

Estudos de diversidade baseados na analise de varios caracteres morfologicos,
tomados de cada individuo ou acesso, podem ser realizados por meio do emprego de
métodos multivariados. A confiabilidade dos resultados é maior quando os dados sao
obtidos a partir de um delineamento experimental com repeticdes. Entretanto, essa
estratégia € muito dificil quando se trabalha com plantas perenes arbéreas, como no
caso do cajueiro, e impraticavel quando se avaliam individuos de populacdes naturais
(PESSONI, 2007).

SAMAL et al.,, (2003), avaliando 20 variedades de cajueiro através de oito
componentes morfométricas relacionadas com o padrao de ramificacdo, florescimento,
razdo sexual entre flores na panicula e de producdo de castanha, por um periodo de
trés anos consecutivos. Baseado nas Analises de divergéncia na distancia de Gower, e
de agrupamento, por UPGMA, evidenciaram a formacao de quatro grupos distintos com
nivel de similaridade igual ou superior a 70%. Entretanto, o maior grupo foi formado por
12 gendtipos, enquanto dois grupos foram formados cada um por um genotipo apenas.

Observou-se a formacédo de 11 grupos e 15 subgrupos (Tabela 4). Destaque para
0 grupo Xl com apenas uma progénie (CNPAT 92-331). As 50 progénies avaliadas
foram separadas em onze grupos, quando se fez um corte vertical a uma distancia de
ligacdo em torno de 18% no agrupamento hierarquico das progénies com base nas
variaveis respostas avaliadas (Figura 1). Esse ponto de corte permite visualizar os onze
grupos formados onde o ultimo ficou isolado apenas com a progénie CNPAT 92-331
(33).

Pelo fato da progénie CNPAT 92-331 (33) ter constituido um grupo isolado das
demais, conclui-se que a mesma seja a mais divergente entre todas as outras, onde
também pode-se enfatizar as progénies CNPAT 92-330 (32) e CNPAT 92-342 (39)
como as mais divergentes entre as demais. Observa-se também que as progénies
CNPAT 92-76 (22), CNPAT 92-88 (24) e CNPAT 92-83 (23), todas oriundas da Fazenda
Itaueira, ficaram locadas no subgrupo | do grupo I, no entanto, a progénie CNPAT 92-92
(25), também oriunda do mesmo local, ficou no subgrupo 2 do grupo 3.

Segundo RAHMAN et al., (2002), a identificagcdo de gendtipos superiores com
base na divergéncia genética é a estratégia mais adequada para iniciar um programa
de melhoramento. Sendo importante ressaltar que € mais efetivo realizar cruzamentos
entre gendtipos altamente divergentes, e que também apresentem bom potencial
produtivo.
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TABELA 4- Subgrupos formados pelas 50 progénies de caju baseado na
dissimilaridade expressa pela distancia Euclidiana.
Grupo Subgrupo Progénies
Subgrupo | CNPAT 92 -54, CNPAT 92-58, CNPAT 92-76, CNPAT
I 92-88, CNPAT 92-83.
Subgrupo I Progénie CP 06.
I Subgrupo | CNPAT 92-62, CNPAT 92-346.
Subgrupo I CNPAT 92-371.
[l Subgrupo | CNPAT 92-377, CNPAT 92-378, CNPAT 92-01,
CNPAT 92-337.
Subgrupo Il CNPAT 92-92, CNPAT 92-322, CNPAT 92-73, CNPAT
92-314, CNPAT 92-30, CNPAT 92-50, CNPAT 92-312,
CNPAT 92-67, CNPAT 92-385, CNPAT 92-353,
CNPAT 92-52.
\Y% Subgrupo | CNPAT 92-26, CNPAT 92-46.
Vv Subgrupo | CNPAT 92-05, CNPAT 92-343, CNPAT 92-11, CNPAT
92-20, CNPAT 92-335.
Subgrupo Il CNPAT 92-323, CNPAT 92-382, Progénie CP 06,
CNPAT 92-354, CNPAT 92-338, CNPAT 92-27,
CNPAT 92-45, CNPAT 92-327.
VI Subgrupo | CNPAT 92-10, CNPAT 92-71.
VIl Subgrupo | CNPAT 92-339, CNPAT 92-347.
VI Subgrupo | CNPAT 92-329, CNPAT 92-333.
IX Subgrupo | CNPAT 92-40, CNPAT 92-56.
X Subgrupo | CNPAT 92-330, CNPAT 92-342.
XI Subgrupo | CNPAT 92-331.
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Método de agrupamento : Ligagdo Média Entre Grupo(UPGMA)

17
E——
23 Grupo 1

2 T Grypo 2

i %7 i

1

36

%Q — 1 Grupo 3

50
44
14
125 — Grupo 4
2
40
4
5
35
29 Grupp 5
49
41
45
74 —
T
1
30
3
o _ Grupo 6
38
43 & Grupo 7
3
=4 N Gru
qg s Grupo 9
P——
32
= | Grupo 10
33
Grupo 11
1] 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100
0 76 1.53 23 3.07 3.84 4,61 5.38 6.15 6.92 7.69

FIGURA 1. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 50 progénies de cajueiro ando precoce pelo método
da ligacdo média entre grupo (UPGMA), utilizando-se a distancia Euclidiana (D) como medida de dissimilaridade.
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As progénies mais divergentes foram CNPAT 92-331 (33), CNPAT 92-342
(39) e CNPAT 92-330 (32). ARCHAK et al. (2003) comparando a eficiéncia e
utilidade em trés tipos de marcadores moleculares (RAPD, AFLP, ISSR) e de
descritores morfologicos na medida de variacdo e de discriminacado genotipica de
germoplasma de caju, ndo foi observada a ocorréncia de correlagdo entre o
conjunto de 27 descritores morfométricas utilizados e os marcadores moleculares.

De acordo com FRANCO et al. (2001), quando se dispbe de dados
fenotipicos morfologicos e de marcadores moleculares para um conjunto de
genotipos, os estudos de diversidade e de classificacdo hierarquica séo realizados
de forma independente, uma analise é baseada nos dados morfologicos, atraves
do céalculo de uma distancia métrica padrdo (tal como o quadrado da Distancia
Euclidiana) e da aplicacdo de uma estratégia de agrupamento como UPGMA ou
Ward. Outra classificagdo é obtida baseada nos atributos moleculares, através da
determinacdo da similaridade ou dissimilaridade genética entre os individuos,
também seguido da aplicacdo de uma estratégia de agrupamento dos genotipos.

CONCLUSAO

Ha variabilidade genética na populacdo em estudo que pode ser explorada no
programa de melhoramento genético através da sele¢cédo de genitores para formar
combinac¢des hibridas desejaveis para a obtencédo de genotipos superiores.

As progénies mais divergentes foram: CNPAT 92-331 (33), CNPAT 92-342
(39) e CNPAT 92-330 (32) e as mais similares foram CNPAT 92-54 (15) e CNPAT
92-58 (17).

Foram utilizados dados de altura da planta, diametro da copa, numero de
castanhas e producdo como caracteristicas morfologicas. E necessario reunir maior
namero de caracteristicas para que haja uma maior proximidade dos valores dos
resultados das analises molecular e quantitativa.
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