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CARACTERIZAÇÃO AGRONÔMICA E MOLECULAR DE
GENÓTIPOS DIPLÓIDES MELHORADOS DE BANANEIRA1
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RESUMO - Uma investigação sobre a diversidade genética entre 11 diplóides melhorados de bananeira, por
meio de nove características agronômicas e 16 marcadores microssatélites, foi implementada na Embrapa
Mandioca e Fruticultura Tropical, Cruz das Almas (BA), Brasil. A distância generalizada de Mahalanobis
indicou alto grau de divergência genética. Os genótipos foram agrupados em três grupos. As características
altura de planta, número de pencas, número de frutos e diâmetro do pseudocaule contribuíram com grande
parte da divergência genética observada. O número de alelos obtidos foi 120, com média de 7,51 alelos por
primer. A similaridade genética média foi de 0,44, variando de 0,29 a 0,60. Novas combinações parentais
podem ser identificadas com base na divergência entre estes diplóides, contribuindo para o desenvolvimento
de novos diplóides melhorados, evitando o estreitamento da base genética e disponibilizando nova
variabilidade genética para a seleção.
Termos para Indexação: Musa sp., divergência genética, microssatélites, híbridos, Mahalanobis.

AGRONOMIC AND MOLECULAR CHARACTERIZATION
OF DIPLOID IMPROVED BANANA GENOTYPES

ABSTRACT - An investigation about the genetical diversity among eleven banana diploid genotypes
using nine agronomical characteristics and sixteen microsatellite markers was implanted at Embrapa Cassava
and Tropical Fruits, Cruz das Almas (BA), Brazil. The generalized distance of Mahalanobis indicated the
presence of genetic diversity. The genotypes were grouped into tree clusters. Among the investigated
characteristics, the plant height, number of bunch’s, number of fruits per bunch and pseudostem exhibited
high contribution towards genetic divergence. The average number of alleles per primer was 7.51, with a
total of 120 alleles identified. The average similarity among the all diploid was 0.44, range from 0.29 up to 0.60.
New parental combinations can be identified with base of the divergence between these diploids, contributing
for development of new improved diploids preventing the narrow genetic base and creating new genetic
variability for selection.
Index terms: Musa sp., genetic divergence, microsatellites, hybrids, Mahalanobis.
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INTRODUÇÃO

A banana é a segunda fruta mais consumida
no Brasil, perdendo apenas para a laranja. Em relação
ao seu papel social, a cultura é explorada por
pequenos empresários rurais, permitindo a fixação
de mão-de-obra no campo, uma vez que se constitui
em  fonte de renda contínua para estes agricultores
(Mascarenhas, 1997).

Os programas de melhoramento de bananeira

têm gerado híbridos tetraplóides promissores,
obtidos a partir dos cruzamentos entre cultivares
triplóides e diplóides melhorados ou selvagens, que
apresentam características agronômicas de interesse,
entre as quais: porte reduzido, resistência a pragas e
qualidade físico-química dos frutos (Silva et al., 2005).

A caracterização agronômica de diplóides e
a estimativa da variabilidade genética disponível para
o melhoramento são informações úteis, tanto na
escolha de progenitores para cruzamentos entre
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genótipos divergentes, visando a explorar a heterose
e desenvolver novos diplóides melhorados, quanto
no cruzamento destes com triplóides, com o objetivo
de obter novos híbridos tetraplóides de banana.

Vários marcadores moleculares, em especial
aqueles associados com métodos baseados em PCR
(Polymerase Chain Reaction), incluindo AFLP
(Amplified Fragment Lenght Polymorphism), RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA) e
microssatélites ou SSR (Simple Sequence Repeats),
têm sido amplamente utilizados na estimativa da
variabilidade genética e em estudos filogenéticos em
banana (Creste, 2002; Creste et al., 2003; Creste et
al., 2004; Ning et al., 2007; Wang et al., 2007;
Nsabimana & Staden, 2007).

O objetivo deste trabalho foi estimar a
divergência genética entre 11 diplóides melhorados
de bananeira utilizados pelo programa de
melhoramento de banana da Embrapa Mandioca e
Fruticultura Tropical, por meio de características
agronômicas e marcadores moleculares
microssatélites.

MATERIAL E MÉTODOS

Foram utilizados onze diplóides melhorados
de bananeira desenvolvidos pelo programa de
melhoramento genético da Embrapa Mandioca e
Fruticultura Tropical, exceção ao diplóide SH3263
desenvolvido pela Fundacion Hondureña de
Investigación Agrícola (FHIA), em Honduras. Esses
diplóides são utilizados como doadores de pólen na
obtenção de cultivares tetraplóides. Informações
sobre cada genótipo encontram-se na Tabela 1.

Caracterização agronômica
O experimento foi conduzido no campo

experimental da Embrapa Mandioca e Fruticultura
Tropical, em Cruz das Almas (BA). Os genótipos
foram dispostos em blocos casualizados, com quatro
repetições. Cada parcela constituiu-se de seis
plantas, espaçadas 2,5m na linha e 2,5m na entrelinha.
Avaliaram-se durante o período de floração e antes
da colheita os seguintes caracteres: a) Altura de
plantas (APL - cm): medida realizada no momento da
emissão do cacho com o auxílio de uma régua
posicionada desde o nível do solo até o ponto de
saída do engaço; b) Diâmetro do pseudocaule (DPC
- cm): medida realizada no momento da emissão do
cacho com o auxílio de um paquímetro de madeira
posicionado a 30 cm do solo; c) Número de filhos na
floração (NFI): contou-se, na época de florescimento
de cada planta, o número de mudas produzidas junto

ao genótipo avaliado; d) Número de folhas na
floração (NFL): contou-se o número de folhas vivas
presentes nas plantas na época de florescimento,
considerando-se como funcional a folha que
possuísse  50 % ou mais de seu limbo verde; e) Ciclo
da planta do plantio à emissão (CIC - dias): anotou-
se, para cada planta útil da parcela, a data do dia da
antese da primeira penca do cacho, podendo, então,
calcular o número de dias do plantio ao
florescimento; f) Número de pencas (NPE): 70 dias
após a data de floração, procedeu-se à contagem do
número de pencas por cacho de cada genótipo na
parcela útil; g) Número de frutos (NFR): 70 dias após
a data de floração, procedeu-se ainda à contagem
do número de frutos por cacho de cada genótipo na
parcela útil; h) Sigatoka Amarela (SIA): avaliou-se a
presença de Sigatoka Amarela aos 100 dias após a
emissão do cacho de cada genótipo presente na
parcela útil. Para isso utilizou-se da escala de notas
que varia de 0 a 10, onde 0 – planta sem sintomas e
10 – planta com folhas velhas e novas bastante
atacadas; i) Comprimento do fruto (CFR - cm): 70
dias após o florescimento, procedeu-se à
mensuração do comprimento médio dos frutos com
o auxílio de uma fita métrica. Nesse caso, avaliou-se
somente o comprimento do fruto sem pedicelo.

Análise dos dados agronômicos
Os dados foram submetidos à análise de

variância, e as médias, agrupadas pelo teste de Scott
& Knott (1974) a 5%. Foram estimadas as distâncias
generalizadas de Mahalanobis, entre os 11 diplóides
melhorados de bananeira, considerando as nove
características agronômicas. Utilizou-se, também, o
critério de Singh (1981) para quantificar a
contribuição relativa desses caracteres para a
divergência genética. Tanto a análise de variância
quanto as estimativas das distâncias generalizadas
de Mahalanobis foram realizadas, utilizando-se do
aplicativo estatístico-computacional Genes (Cruz,
2006).

Caracterização molecular via
microssatélites ou SSR

Um total de 16 pares de primers foram
utilizados, sendo seis pertencentes à série Ma,
desenvolvida por Crouch et al. (1998); cinco pares
da série AGMI, desenvolvidos por Lagoda et al.
(1998); três da série MaOCEN, obtidos por Creste et
al. (2006); um primer (STMS 1), obtido por Kaemmer
et al. (1997), e um primer (Mb 1-100), descrito por
Oriero et al. (2006) (Tabela 2).
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Extração de DNA e condições de PCR
DNA genômico foi extraído de folhas jovens,

utilizando o método CTAB (Doyle & Doyle, 1990).
A avaliação da quantidade e qualidade do DNA foi
efetuada mediante análise comparativa das amostras
em gel de agarose 0,8%, corado com brometo de
etídio, sendo as amostras diluídas em água ultrapura
e padronizadas em 10 ng.μL-1.

As reações de amplificação via SSRs foram
completadas para o volume final de 13 µL, contendo:
KCl 50 mM, Tris-HCl 10 mM (pH 8,3), MgCl2 2,5
mM, 100 μM de cada um dos dNTPs (dATP, dTTP,
dGTP, dCTP), 0,2 μM de cada primer, 50 ng de DNA
genômico e uma Unidade de Taq DNA polimerase
(Pharmacia Biotech, EUA).

As amplificações foram conduzidas em
termociclador Perkin Elmer modelo 9700, empregando-
se o esquema de touchdown com ciclo inicial de 3 min
a 94o C, seguido de 40 s a 94o C, 40s a 55o C, reduzindo
um grau a cada ciclo, 1 min a 72o C, num total de 10
ciclos, seguido de 25 ciclos de 40s a 94o C, 40s a
45o C e 60s a 72o C.

Eletroforese e detecção do polimorfismo
Os fragmentos foram separados em géis de

poliacrilamida desnaturante (6% poliacrilamida, 8M de
uréia) sob condições-padrão, e os produtos da
amplificação foram corados com nitrato de prata para
a visualização dos alelos, seguindo metodologia
descrita por Creste et al. (2001).

Análise dos dados moleculares
 Os fragmentos amplificados foram

avaliados como ausência (0) e presença (1). A
similaridade genética entre todos os onze
genótipos foi calculada a partir do coeficiente de
Dice. As similaridades genéticas foram utilizadas
para fazer o agrupamento dos genótipos pelo
método UPGMA (Unweighted Pair-Group
Method Averages) por meio do software NTSYS-
pc (Rohlf, 2000). Foi calculado o valor de
correlação cofenética entre a matriz de
similaridades genéticas e a matriz dos valores
cofenéticos, a fim de verificar a consistência do
agrupamento.

RESULTADOS E DISCUSSÃO

Constatou-se que houve diferenças
significativas entre as médias dos genótipos de
banana em todas as características avaliadas,
exceção ao número de folhas (NFL). O coeficiente

de variação oscilou de 5,30% (APL) a 22,12% (NFI)
(Tabela 3).

A altura de planta (APL) variou de 162,2 cm
para o diplóide 8694-20 a 254,7 cm para o diplóide
SH3263, com média de 208,6 cm. Comportamento
semelhante foi observado para o diâmetro do
pseudocaule, onde o diplóide SH3263 apresentou
maior valor (Tabela 3). A identificação de diplóides
com baixa estatura é importante, uma vez que esses
genótipos serão utilizados como progenitores
masculinos no cruzamento com triplóides, visando
ao desenvolvimento de tetraplóides com boas
características agronômicas, entre as quais o  porte
baixo (Leite et al., 2003).

A média para número de filhos na floração
(NFI) foi de 4,7, variando de 2,1 para o diplóide 8987-
01 a 8,2 para o 0323-03.  Em relação ao número de
folhas (NFL), a média observada foi de 10,9, não se
observando  diferenças significativas entre os onze
genótipos. Todos os diplóides apresentaram um
número de folhas acima do mínimo considerado para
a cultura, que é de oito (Soto Ballestero, 1992).

O ciclo do plantio à emissão (CIC) teve
variação de 109 dias entre o menor e o maior valor,
com média de 349 dias. Os diplóides melhorados com
maior precocidade foram o TH0301 e o 8694-20, e os
mais tardios, os genótipos 4223-06 e SH3263. A
precocidade é uma característica de grande
importância para a bananeira, e o desenvolvimento
de diplóides com reduzido intervalo entre o plantio e
a emissão da inflorescência faz-se necessário (Silva
et al., 2002). Neste trabalho, foram identificados
diplóides precoces, com ciclo médio de 300 dias.

Em relação aos componentes de produção:
número de pencas (NPE), número de frutos (NFR) e
comprimento do fruto (CFR), o genótipo com maior
destaque foi o SH3263, seguido dos diplóides 0116-
01 e 1304-06 (Tabela 3). Essas características são
importantes, pois estão associadas com o peso final
do cacho, que é a unidade comercial (Silva et al., 2005).

Em relação ao comportamento dos diplóides
frente à Sigatoka-amarela, percebe-se que todos
podem ser classificados como resistentes à doença,
em função da pequena área foliar atacada pelo
patógeno, com nota média de 3,1 (Tabela 3).

A distância generalizada de Mahalanobis
permitiu separar os genótipos em três grandes
grupos. No grupo I, estão incluídos os diplóides
melhorados 4279-06, 8694-20, 9179-03, 8987-01,
TH0301, 1318-01, 0323-03, 4223-06; no grupo II, os
diplóides 0116-01 e 1304-06 e, no grupo III, apenas o
diplóide SH3263.

A comparação das médias, para as
nove características em estudo, e os grupos obtidos,
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por meio da distância de Mahalanobis, permitem
inferir sobre diferenças entre os três grupos (Tabela
3). No grupo I, estão presentes genótipos com
menores valores para número de pencas, frutos e
comprimento de frutos. No grupo II, estão presentes
diplóides com valores intermediários para as
características mencionadas anteriormente. O
diplóide SH3263 (grupo III) foi o genótipo com
maiores valores para NPE, NFR e CFR, porém
apresentou porte alto e ciclo do plantio à emissão
longo.

A análise utilizando o critério de Singh (1981),
para estimar a contribuição relativa de cada
característica para a expressão da divergência
genética, indicou que os caracteres APL (22,80%),
NPE (26,04%), DPC (12,04%) e o NFR (12,26%), foram
os que mais contribuíram para a divergência total
entre os 11 genótipos de banana (73,14%) (Tabela 4).

Por meio da razão entre o CV
g 
e CV

e 
maior que

a unidade, infere-se pela facilidade na seleção para
os caracteres APL, DPC, NFI, CIC, NPE e NFR. Além
disso, as suas altas herdabilidades também
contribuem para a seleção. A importância das outras
características foi comparativamente menor.

O número de alelos obtidos foi 120, com média
de 7,51 alelos por primer. O maior número de alelos
foi identificado nos primers MaOCEN 03 e AGMI
103 (11 alelos), e o menor número, no primer STMS 7
(3 alelos) (Tabela 2). O número médio de alelos por
loco SSR é similar ao obtido com outros estudos
realizados em banana (Creste et al., 2003; Creste et
al., 2004; Creste et al., 2006; Ning et al., 2007). Ning et
al. (2007) consideraram suficientes dez SSR para
genotipar 50 acessos de banana de diferentes origens,
encontrando 92 alelos; Creste et al. (2004) utilizaram
nove SSRs para genotipar 49 diplóides a partir de 115
alelos, e Creste et al. (2003) genotiparam 35 cultivares
de banana com 11 SSRs e 67 alelos. Dessa forma,
conclui-se que o número de marcadores microssatélites
utilizados neste estudo foi suficiente para a estimativa
da variabilidade genética entre os 11 diplóides de
banana.

O conteúdo de informação de polimorfismo
(PIC) variou de 0,35 para o primer STMS 7 a 0,88
para o primer Ma 3-103, com média de 0,77.

O dendrograma das similaridades genéticas
baseada em SSR, obtido pelo método UPGMA,
encontra-se na Figura 1. O valor cofenético foi alto (r
= 0,70, P < 0,0001, 10.000 permutações) e adequado,
já que r≥0,56 é  considerado ideal, refletindo uma
boa concordância com os valores de similaridade
genética (Vaz Patto et al., 2004).

A similaridade genética média entre todos os
diplóides foi 0,44, variando de 0,29 entre os diplóides

SH3263 e 4279-06 a 0,60 entre os genótipos 8694-20
e 0323-03, indicando a existência de ampla
variabilidade genética entre os genótipos.

Neste trabalho, assumiu-se como ponto de
corte no dendrograma a similaridade genética média
entre todos os diplóides genotipados com
microssatélites (0,44). Com base neste ponto de corte,
foram formados três grupos: G1-com os genótipos 1318-
01, SH3263, 0116-01, 1304-06 e 9179-03; G2-com os
diplóides 0323-03, 8694-20 e 4223-06; G3-os diplóides
4279-06, TH0301 e 8987-01 (Figura 1).

A comparação entre os resultados obtidos, por
meio da caracterização agronômica e molecular, obtida
no módulo MXCOMP do aplicativo NTSYS,
apresentou uma correção negativa não-significativa e
de baixa magnitude [r =-0,15, P > 0,85, 10.000
permutações, pelo teste de Mantel (1967)]. Dessa
forma, os resultados obtidos por meio da caracterização
agronômica e molecular não apresentaram
concordâncias.

Souza e Sorrells (1991) sugerem que a baixa
associação entre dados morfológicos e moleculares
pode ter por base a parcial e insuficiente representação
do genoma quando são utilizados dados morfológicos.
Essa baixa correlação também pode ser explicada pela
ausência de associação entre os locos que controlam
os caracteres morfológicos estudados e os alelos
identificados por meio de marcadores SSR, uma vez
que a correlação será tão maior quanto maior for esta
associação.

Koehler-Santos et al. (2003) não encontraram
concordâncias no padrão de variação em germoplasma
de cítrus, quando compararam as matrizes geradas com
dados morfológicos e marcadores SSR. Resultado
semelhante foi encontrado por Oliveira (2005) utilizando
marcadores SSR e descritores morfoagronômicos para
caracterizar acessos de Açaí.

Outro fator que dificulta a existência de
associação entre dados morfológicos e moleculares é
o fato de grande parte da variação detectada pelos
marcadores moleculares ser do tipo não-adaptativa e,
portanto, não-sujeita à seleção, ao contrário dos
caracteres fenotípicos que são sujeitos tanto à seleção
natural quanto artificial, além da grande influência
ambiental sobre a manifestação destes caracteres (Vieira
et al., 2005).
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Diplóide
1

Genealogia

4279-06 M53 x 2803 (Tuu Gia x Calcutta)

TH03-01 Terrinha x Calcutta

8987-01 1318-01 (Malaccensis x Sinwobogi) x 0338-01(Calcutta x Heva)

0323-03 Calcutta (M. acuminata spp. burmannica) x Cultivar sem nome

1318-01 Malaccensis FHIA x Sinwobogi

0116-01 Borneo x Guyod

8694-20 0337-02 (Calcutta x Galeo) x SH32-63

1304-06 Malaccensis x Madang (Musa acuminata spp. banksii)

9179-03 0116-01 (Borneo x Guyod)x 2803 (Tuu Gia x Calcutta)

4223-06 M53 x Cultivar sem nome n
o

2

SH32-63 Híbrido selecionado em Honduras

TABELA 1 - Genealogia de onze diplóides melhorados de bananeira do grupo genômico AA utilizados
pelo programa de melhoramento genético da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical.
Cruz das Almas, 2008.

1 Os dois primeiros números referem-se ao genitor feminino, os dois seguintes ao genitor masculino e os dois últimos ao
número da seleção.

Locos SSR Repetição (F / R) Alelos PIC

AGMI 103 -103 cagaatcgctaaccctatcctca / ccctttgcgtgcccctaa 11 0,83

AGMI 187-188 gcaactttggcagcatttt / tgatggactcatgtgtacctactat 7 0,80

AGMI 24-25 tttgatgtcacaatggtgttcc / taaaggtgggttagcattagg 9 0,85

AGMI 67-68 ataccttctcccgttcttcttc / tggaaacccaatcattgatc 9 0,81

AGMI 95-96 acttattcccccgcactcaa / actctcgcccatcttcatcc 4 0,69

Ma 2-7 tgaatcccaagtttggtcaaga / caactcttgtccctcacttca 5 0,76

Ma 1-17 aggcggggaatcggtaga / ggcgggagacagatggagt 7 0,83

Ma 1-24 gagcccattaagctgaaca / ccgacagtcaacatacaataca 7 0,81

Ma 1-27 tgaatcccaatttggtcaag / caaaacactgtccccatctc 9 0,87

Ma 3-103 tcgcctctctttagctctg / tgttggaggatctgagattg 10 0,88

Ma 3-90 gcacgaagaggcatcac / ggccaaatttgatggact 7 0,65

MaOCEN 01 tctcaggaagggcaatc / ggaccaaagggaaagaaacc 5 0,75

MaOCEN 03 ggaggaaatggaggtcaaca / ttcgggataggaggaggag 11 0,76

MaOCEN 13 gctgctattttgtccttggtg / cttgatgctgggaatctgg 8 0,86

Mb 1-100 tcggctggctaatagaggaa / tctcgagggatggtgaaaga 8 0,78

STMS 7 aagaaggcacgagggtag / cgaaccaagtgaaatagcg 3 0,35

Total 120

Média 7,51 0,77

TABELA 2 - Locos microssatélites (SSR), seqüência repetida, número de alelos e conteúdo e informação de
polimorfismo (PIC). Cruz das Almas, 2008.

TABELA 3 - Médias de nove caracteres agronômicos avaliados em 11 diplóides melhorados de bananeira.
Cruz das Almas, 2008.

APL: altura de planta (cm), DPC: diâmetro do pseudocaule (cm), NFI: número de filhos na floração, NFL: número de folhas,
CIC: ciclo do plantio a emissão (dias), NPE: número de pencas, NFR: número de frutos, SIA: Sigatoka-amarela, CFR:
comprimento do fruto (cm), * significativo a 5%; ns: não-significativo. Médias seguidas pela mesma letra, nas colunas,
pertencem ao mesmo grupo, pelo teste de agrupamento de Scott e Knott (1974), a 5% de probabilidade.

Características Agronômicas
Genótipos

APL DPC NFI NFL CIC NPE NFR SIA CFR

4279-06 190,7c 14,2b 3,8b 10,0a 360b 5,2c 88,7d 3,2a 10,2b

TH0301 183,5c 12,7b 4,2b 12,5 301b 5,7c 63,7e 3,5a 12,7a

8987-01 182,7c 13,0b 2,1b 12,0 339b 6,0c 97,7d 3,0a 10,5b

0323-03 222,5b 14,7b 8,2a 10,7 356b 6,0c 84,2d 3,5a 10,7b

1318-01 211,2b 13,2b 4,9b 12,2 335b 6,2c 103,5d 3,5a 12,7a

0116-01 213,2b 13,0b 3,8b 10,2 341b 9,2b 149,0b 3,2a 10,2b

8694-20 162,2d 14,0b 4,3b 10,2 319b 6,0c 97,0d 3,5a 10,7b

1304-06 237,7a 14,2b 5,1b 9,2 349b 9,2b 154,0b 3,2a 11,2b

9179-03 185,2c 14,0b 4,4b 11,5 329b 7,0c 127,7c 3,5a 9,5b

4223-06 251,0a 13,5b 6,9a 10,2 410a 6,2c 96,0d 2,2b 12,0a

SH3263 254,7a 19,5a 3,9b 10,7 410a 11,2a 192,7a 2,0b 11,7a

F (Tratamentos) 30,5* 21,4* 9,7* 2,9
ns

6,39* 51,1* 47,3* 3,2* 4,2*

CV (%) 5,3 5,7 22,1 11,1 7,65 7,5 9,6 18,7 9,3

Média geral 208,6 14,2 4,7 10,9 349 7,1 114,0 3,1 11,1
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Características jS. jS.
(%) Herdabilidade gCV eg CVCV /

APL 1327,07 22,80 96,72 14,38 2,71

DPC 700,49 12,04 95,34 12,83 2,26

NFI 448,64 7,71 89,72 32,67 1,47

NFL 197,98 3,40 66,10 7,75 0,70

CIC 223,61 3,84 84,35 8,88 1,16

NPE 1515,82 26,04 98,04 26,70 3,54

NFR 713,96 12,26 97,88 32,75 3,40

SIA 77,32 1,33 69,37 14,04 0,75

CFR 165,25 2,84 76,32 8,33 0,90

TABELA 4 - Importância relativa de nove caracteres agronômicos para estudo da diversidade genética entre
11 diplóides melhorados de bananeira, segundo critério de Singh (1981), e parâmetros associados
a estas características. Cruz das Almas, 2008.

S.j: contribuição da variável x para o valor da distância de Mahalanobis entre os genótipos i e i’, CV
g
: coeficiente de variação

genética, CV
e
: coeficiente de variação ambiental, APL: altura de planta (cm), DPC: diâmetro do pseudocaule (cm), NFI:

número de filhos na floração, NFL: número de folhas, CIC: ciclo do plantio à emissão (dias), NPE: número de pencas, NFR:
número de frutos, SIA: Sigatoka-amarela, CFR: comprimento do fruto (cm).

FIGURA 1 - Similaridade genética entre 11 diplóides melhorados de bananeira obtida a partir de 16 marcadores
moleculares microssatélites. Cruz das Almas, 2008.

CONCLUSÕES

1- Existe variabilidade genética suficiente
para o desenvolvimento de novos diplóides com
características agronômicas desejáveis.

2-  As características altura de planta, número
de pencas, número de frutos por penca e diâmetro
do pseudocaule contribuem com grande parte da
variabilidade genética entre os 11 diplóides
melhorados de banana.

3-Não há concordância entre os
agrupamentos formados com base nos caracteres
agronômicos e marcadores microssatélites.

4 - É possível selecionar novas combinações
parentais visando ao desenvolvimento de novos
diplóides melhorados que apresentem,
concomitantemente, porte baixo (diplóide 8694-20),
ciclo precoce (diplóide TH0301), elevado número e
tamanho dos frutos (diplóide 1304-06) e resistência
à Sigatoka-amarela.

CARACTERIZAÇÃO AGRONÔMICA E MOLECULAR DE GENÓTIPOS DIPLÓIDES...
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