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Resumo: Considerando a importância dos recursos genéticos de seringueira para o sucesso do programa de 

melhoramento, manejo e/ou exploração comercial da seringueira, é de suma importância o estabelecimento de diretrizes, 

não só para avaliar a distinguibilidade, homogeneidade e estabilidade dos genótipos, das plantações comerciais e dos 

seringais nativos, mas também para tomada de decisão a respeito de seleção futuras de matrizes elite. Neste trabalho, 

objetivou-se realizar a caracterização morfológica e analisar a variabilidade genética de 59 acessos amazônicos do Banco 

de Germoplasma de Seringueira (BGHevea CPAC), por meio da análise de 22 descritores morfológicos. Foram estimadas 

dissimilaridades genéticas entre os acessos e realizada análises de agrupamento por meio de dendrograma e dispersão 

gráfica, usando o método das coordenadas principais. As análises evidenciam variabilidade entre os acessos amazônicos, 

indicando que tais genótipos são importantes para ações de pesquisa e desenvolvimento em programas de caracterização 

e uso de recursos genéticos e melhoramento genético da cultura. Os 22 descritores utilizados permitiram diferenciar os 

acessos, mostrando, desta forma, que tais descritores são importantes na diferenciação e caracterização dos acessos 

amazônicos de seringueira. 
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Introdução 

 Programas de melhoramento genético da seringueira têm um papel importante no incremento da produção de 

borracha, sendo um dos principais objetivos do melhoramento dessa cultura. A crescente procura por novos clones de 

seringueira tem exigido pesquisas relacionadas com a caracterização de recursos genéticos, capazes de permitir aos 

melhoristas o uso de tais recursos no desenvolvimento de clones promissores para recomendação (AGUIAR, 2006).  

No Brasil há uma rica variabilidade genética representada em seringais nativos, seringais de cultivo e Bancos Ativos 

de Germoplasma, que precisa ser conservada, caracterizada, documentada e utilizada na base dos programas de 

melhoramento genético da cultura (LIMA et al., 2017a). Parte desta variabilidade genética está sendo conservada em 

coleção “ex situ”, na forma de plantas vivas “in vivo” no campo de seringal adulto, no espaçamento de 16 a 20 m2/planta 

e de jardim clonal, no espaçamento de 1 a 2 m2/planta (BGHevea CPAC), que atualmente está composto por 822 genótipos 

de diferentes espécies e procedências, sendo 317 genótipos clonados e 505 pés-francos. Importantes resultados tem sido 

obtidos nos estudos da variabilidade e diversidade genética de parte dos acervos dessa coleção, através de descritores 

multicategóricos e moleculares (SOUZA et al., 2015; OLIVEIRA et al., 2017; LIMA et al., 2017a; LIMA et al., 2017b e 

SOUZA, 2018).  

Os descritores morfológicos botânicos são importantes para a caracterização de espécies, além de serem requisitos 

básicos para o registro e proteção de cultivares no Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento (MAPA). O 

Serviço Nacional de Proteção de Cultivares (SNPC-MAPA) publicou em 2010, uma lista de 27 descritores para cultivares 

seringueira (Hevea Aubl.), sendo que 14 destes são relacionadas à estrutura foliar da seringueira e os demais ao tronco, à 

arvore em si (formato, densidade de folhagem e desfolha), ao coágulo e à semente (MAPA, 2017). Analisaram (LIMA et 

al, 2017a) a variabilidade genética de 111 clones em jardim clonal do BGHevea CPAC, através da utilização de 17 

descritores morfológicos da estrutura foliar, sendo 14 deles publicados pelo SNPC-MAPA, e concluíram que a utilização 

dos descritores foi útil para a caracterização dos clones de seringueira e, também, para quantificar a variabilidade genética 

entre eles. Entretanto, sugeriram que outros descritores fenotípicos são necessários para a diferenciação de alguns clones 

e para fornecer uma visão mais ampla da diversidade genética desses clones de seringueira do BGHevea CPAC.  

Ao se considerar a importância dos recursos genéticos de seringueira para o sucesso do programa de melhoramento, 

manejo e/ou exploração comercial da seringueira, é de suma importância o estabelecimento de diretrizes, não só para 

avaliar a distinguibilidade, homogeneidade e estabilidade (DHE) dos clones dos jardins clonais, das plantações comerciais 

e dos seringais nativos, mas também para tomada de decisão a respeito de seleção de futuras de matrizes elite.  
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Neste trabalho, objetivou-se realizar a caracterização morfológica e analisar a variabilidade genética de acessos 

amazônicos do Banco de Germoplasma de Seringueira (BGHevea CPAC) da Embrapa Cerrados, por meio de descritores 

morfológicos. 

 

 

Material e Métodos 

Neste estudo, realizou-se a caracterização, por meio de descritores fenotípicos específicos, de 59 acessos amazônicos 

de pés-francos de seringueira originados de prospecção de coletas, realizadas em 1995/1996, nos Estados do Amazonas 

e do Pará, pertencentes ao BGHevea CPAC. A coleção de trabalho está implantada no campo experimental da Embrapa 

Cerrados, em Planaltina-DF, localizada nas coordenadas a 15°39’84” de latitude S, 47°44’41” de longitude W e 1000 m 

de altitude. O clima, conforme a classificação de Köppen é do tipo AW, ou seja, tropical com estação seca bem definida. 

Tem precipitação média anual de 1.400 mm concentrada no período de outubro a março. O período seco varia de 5 a 6 

meses (abril a setembro), as médias de temperatura máxima e mínima são de 26,4o C e 15,9o C, respectivamente.   

A caracterização foi baseada em 19 descritores de seringueira propostos pelo Serviço Nacional de Proteção de 

Cultivares (SNPC-MAPA, 2010) e outros três adicionais de acordo com a classe fenotípica dos descritores obtidos para 

cada acesso, segundo as características: 1) Lançamento Foliar: formato da parte superior, 2) Folha: formato do folíolo 

central comparado com os laterais, 3) Folha: intensidade da cor verde na parte superior, 4) Folha: brilho na parte superior, 

5) Folha: textura da superfície da parte superior, 6) Folha: pubescência nos nervos da parte inferior, 7) Lâmina do folíolo: 

atitude em relação ao pecíolo, 8) Lâmina do folíolo: comprimento, 9) Lâmina do folíolo: posição da parte mais larga, 10) 

Lâmina do folíolo: eixo na seção longitudinal, 11) Lâmina do folíolo: ondulação da margem, 12) Lâmina do folíolo: 

formato da base, 13) Lâmina do folíolo: formato do ápice exceto a ponta, 14) Pecíolo: atitude, 15) Folha: cor do pecíolo 

(adicional), 16) Folha: Proximidade dos folíolos (adicional), 17) Folha (adicional): corte transversal do folíolo, 18) 

Tronco: curvatura do eixo, 19) Tronco: cor principal da casca, 20) Coágulo fresco: cor, 21) Copa: desfolha no inverno e 

22) Copa: início da desfolha. 

A partir da matriz de descritores multicategóricos de cada material, estimou-se a dissimilaridade genética entre os 

acessos analisados, considerando a análise de correspondência simples, calculado com auxílio do programa 

computacional Genes (CRUZ, 2013). A matriz de dissimilaridade genética entre os 59 genótipos analisados foi utilizada 

para realizar as análises de agrupamento por meio de dendrograma, utilizando-se como critério de agrupamento o método 

do UPGMA (Unweighted pair-group method arithmetic average). Foram também realizadas análises de dispersão gráfica 

baseada em escalas multidimensionais usando o método das coordenadas principais, com auxílio do Programa SAS (SAS 

Institute Inc.,1989).  

Com intuito de facilitar a visualização e apresentação dos resultados, a identificação dos 59 acessos será representada 

pela sua identificação no BGHevea, seguido, entre parêntese, pela identificação do seu respectivo número para a análise 

estáticas, assim descritos: 12 (1), 17 (2), 34 (3), 50 (4), 53 (5), 62 (6), 66 (7), 71 (8), 77 (9), 78 (10), 79 (11), 82 (12), 86 

(13), 92 (14), 103 (15), 121 (16), 127 (17), 133 (18), 148 (19), 163 (20), 174 (21), 176 (22), 178 (23), 179 (24), 180 (25), 

181 (26), 199 (27), 245 (28), 261 (29), 262 (30), 265 (31), 307 (32), 309 (33), 312 (34), 319 (35), 320 (36), 323 (37), 328 

(38), 329 (39), 397 (40), 399 (41), 403 (42), 404 (43), 448 (44), 450 (45), 463 (46), 464 (47), 475 (48), 478 (49), 479 (50), 

493 (51), 499 (52), 518 (53), 526 (54), 529 (55), 530 (56), 536 (57), 539 (58) e 544 (59).  

 

 

Resultados e Discussão 

Os 22 descritores utilizados permitiram diferenciar os 59 acessos de seringueira estudados, mostrando, desta forma, 

que as tais descritores são importantes e que existe diferenças entre todos os acessos analisados. Foi possível verificar e 

quantificar a variabilidade genética entre os genótipos de Hevea ssp. analisados, com base nos descritores de estruturas 

morfológicas, por meio das medidas de dissimilaridade genética entre os genótipos (dados não apresentados). A menor 

medida de dissimilaridade encontrada foi de 0,045 obtida entre os acessos BGHevea 174 (21) e BGHevea 176 (22). Os 

acessos BGHevea 529 (55) e BGHevea 536 (57) foram os que apresentaram os maiores valores de dissimilaridade, sendo, 

portanto, os que apresentaram maior diversidade genética em relação aos demais genótipos.  

As análises de agrupamento e dispersão gráfica evidenciam variabilidade entre os acessos amazônicos, indicando que 

tais genótipos são importantes para ações de pesquisa e desenvolvimento em programas de caracterização e uso de 

recursos genéticos e melhoramento genético da cultura (Figuras 1 e 2). No dendrograma (Figura 1), adotando-se como 

ponto de corte o índice de dissimilaridade médio de 0,39 verifica-se a formação de nove grupos de similaridade. O grupo 

1 foi formado por maior número de acessos (43), podendo ser subdivido em 3 subgrupos com 5, 9 e 29 acessos. Outros 

de similaridade 2, 3, 4, 5 e 6 foram formados por 2, 3, 3, 3 e 2 acessos, respectivamente. Os grupos 7, 8 e 9 foram 

representados pelos acessos BGHevea 493 (51), BGHevea 536 (57) e BGHevea 529 (55), respectivamente.  

 Esta variabilidade genética observada no dendrograma também é evidenciada na dispersão gráfica dos genótipos 

(Figura 2), com destaque para os acessos BGHevea 55 e BGHevea 57 que ocuparam posições extremas no gráfico, 

evidenciando uma alta variabilidade desses acesos em relação aos demais.  

 

 



 
Figura 1. Análise de agrupamento de 59 acessos amazônicos de seringueira, com base na matriz de dissimilaridade 

genética calculada utilizando-se 22 descritores multicategóricos. O método do UPGMA foi utilizado como critério de 

agrupamento. O valor do coeficiente de correlação cofenética (r) foi de 0,78. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2019. 

Os números no dendrograma correspondem aos seus respectivos acessos de identificação no BGHevea CPAC.  

 
Figura 2. Dispersão gráfica de 59 acessos amazônicos de seringueira, com base na matriz de dissimilaridade genética 

calculada utilizando-se 22 descritores multicategóricos, utilizando o método das coordenadas principais. Embrapa 

Cerrados, Planaltina, DF, 2019. Os números no gráfico de dispersão correspondem aos seus respectivos acessos de 

identificação no BGHevea CPAC.   
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De maneira geral, entende-se que os descritores baseados nas características das estruturas foliares, do tronco, copa e 

látex de seringueira contribuem para a caracterização e diferenciação dos acessos analisados. A exploração adequada 

dessa variabilidade existente no BGHevea CPAC, por meio da identificação de parentais produtivos e da realização de 

hibridações controladas entre acessos com divergência genética satisfatória, poderá ser usada para aumentar a eficiência 

do melhoramento genético para a obtenção de novos cultivares ou híbridos de seringueira.  

 

 

Conclusão 

Os 22 descritores morfológicos utilizados permitiram caracterizar e diferenciar todos acessos amazônicos de 

seringueira avaliados no trabalho, mostrando a importância destes descritores. Foi possível analisar e quantificar a 

variabilidade genética entre os acessos amazônicos de seringueira do BGHevea CPAC, evidenciando as diferenças entre 

os acessos e as perspectivas de uso no programa de melhoramento genético. 
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