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1 - Introdução  

O pinhão manso (Jatropha curcas L.) é uma planta 

com potencial para utilização com fins bioenergéticos, 

entretanto estudos sobre esta cultura se encontram em 

estágio inicial (Anggraeni et al., 2018). Esta espécie é 

perene, não domesticada, pertence à família Euphorbiaceae, 

diploide e seu genoma possui 22 cromossomos 

(DIVAKARA et al., 2010). Acredita-se que o seu centro de 

origem é o México, alguns estudos apontam que nos 

genótipos brasileiros há baixa diversidade genética (Rosado 

et al., 2010) o que dificulta sua domesticação. 

A análise da diversidade genética e da estrutura 

populacional são fatores essenciais para adquirir 

informações sobre esta espécie e assim estabelecer 

estratégias para melhorar a reprodução, permitir manejo dos 

recursos genéticos, realizar melhoramento genético e 

estabelecer uma população segregante e com os caracteres 

desejados. Após essas etapas, será possível produzir em larga 

escala, de forma que atenda à finalidade bioenergética 

(LAVIOLA et al., 2017). 

Desta forma, os marcadores moleculares são 

utilizados para caracterizar e quantificar genoma de uma 

determinada espécie. Os SNPs (Single Nucleotide 

Polimorphism) são marcadores que permitem a identifica a 

variação de um único nucleotídeo de forma eficaz (Ya et al.,, 

2018). Sendo utilizada em grandes quantidades de genótipos, 

permitindo a comparação entre os indivíduos e determinação 

da estrutura populacional (YANG et al., 2018). 

O objetivo desse trabalho foi estimar a diversidade 

genética entre genótipos de pinhão-manso por meio de 

marcadores moleculares SNPs.               

 

 2 - Material e Métodos 

Avaliaram-se 70 famílias de pinhão-manso em 

delineamento experimental de blocos ao acaso com seis 

repetições, três plantas por parcela e espaçamento de 4 x 2 

m. Para extração de DNA, coletou-se 3 folhas de cada 

indivíduo que foram mantidas em freezer -20°C. As amostras 

foram lavadas e liofilizadas. O protocolo de extração do 

DNA de amostras de folhas de Jatropha foi realizado 

conforme o manual do fabricante NucleoSpin Plant II 

(Macherey-Nagel), com modificações. A quantificação e 

qualidade das amostras foram realizadas com auxílio do 

espectofotômetro Nanodrop com absorbância em 260 e 280 

nm.  

As amostras foram genotipadas utilizando a 

plataforma Axiom myDesign Genotyping Arrays. O 

sequenciamento foi realizado com base nos marcadores 

moleculares SNPs.  

Realizou-se Análise de Variância Molecular 

(AMOVA). Para estimativa da diversidade genética foi 

realizada a análise da qualidade dos marcadores com bases 

nos índices MAF, Call rate e índice de heterozigozidade, em 

que avaliou-se a frequência que os marcadores aparecem, 

considerando um índice com 95% de aparecimento. As 

análises estatísticas e moleculares foram realizadas com o 

auxílio do software   R (R Core Team, 2018).  

 

3 – Resultados e Discussão 

Após a análise de qualidade dos marcadores, foi 

quantificada a variabilidade genética em 573 genótipos. De 

acordo com a AMOVA foi verificada variabilidade genética 

dentro e entre as populações (Tabela 1). A maior variação 

indicada foi a entre indivíduos (69,32%), ou seja, dentro das 

populações formadas. Logo, a variação entre os grupos foi 

menor (30,68%).  

 

Tabela 1. Análise de variância molecular (AMOVA) e 

estimativa de variância entre e dentro das populações. 

 

De acordo com a análise de componentes principais 

(PCA) foram formadas cinco populações (Figura 1), que 

estruturam os genótipos de pinhão-manso amostrados. Estas 

populações formadas seguem a estrutura de genótipos que 

foram cruzados para gerar progênies que obtivessem os 

genes de plantas com as características de alta produtividade, 

atóxicos e resistência à oídio. 

A estrutura de população é fundamental para 

descrever como estão sendo segregadas as principais 

características dentro da população estudada, determinando 

assim os parentescos que geraram a mesma e definindo quais 

são os cruzamentos que mais obtiveram novos indivíduos.     

Fonte de 

variação GL 

Quadrado 

Médio Variância 

Porcentagem 

(%) 

Entre 

populações 4 1474,37 16,96 30,68 

Dentro das 

populações 568 38,33 55,23 69,32 

Total 572 48,37   

572
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Há sobreposição de grupos, o que indica que os 

indivíduos podem estar presentes em mais de um grupo. A 

população 1, os indivíduos estão mais concentrados, 

enquanto o grupo da população 3 foi o que apresentou maior 

dispersão dos indivíduos. 

Figura 1. Análise dos componentes principais. Foram 

formadas cinco populações de acordo com as características 

de interesse para culturas. Populações 1: P_X_P; 2: P_X_R; 

3: R_X_R; 4: T_X_R e 5: T_X_T. 

 

 

4 – Conclusão 

Há variabilidade genética entre os genótipos 

avaliados, sendo que a variabilidade dentro da população é 

maior do que a interindividual. 

Foram formados cinco populações na análise de 

PCA, onde indivíduos da população 1 são mais próximos do 

e os da população 3 são os mais distantes. 
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