Diversidade Genética Entre Acessos de M ar acujazeir os (Passiflora spp.) com Base em
Descritores M or foagr ondmicos

Cristina de Féatima Machado" Viviane de Oliveira Souza’, Maria Selma Souza Matos”, Fabio Gelape Faleiro®,
Luan Oliveira Franca® e Carlos Alberto Ledo"

Resumo

A andlise conjunta de varidveis qudlitativas e quantitativas tem sido apontada como uma ferramenta
atil na estimativa da divergéncia genética entre os acessos de uma colegdo de germoplasma. O presente
trabalho teve como objetivo caracterizar uma colecéo de germoplasma de maracujazeiro, com base em
descritores qualitativos e quantitativos, e utilizar o algoritmo de GOWER na quantificacdo da
divergéncia genética. Estudaram-se, 19 acessos de maracujazeiros pertencentes ao Banco de
Germoplasma de Maracujazeiro da Embrapa - CNPMF. Foram avaliados 02 descritores qualitativos
relacionados ao fruto e 10 descritores quantitativos. Os dados foram analisados de forma conjunta
pelo Algaritmo de GOWER detectando-se variabilidade para as varidvels qualitativas e quantitativas.
Os 04 grupos formados permitiram a disting&o precisa de acessos de maracujazeiros. O coeficiente de
correlacdo cofenético da andlise conjunta foi altamente significativo (CC = 0,92**) quando comparado
com os coeficientes das andlises individuais. Isto pode ser observado nos quatro grupos formados, o
que indica alta variabilidade genética entre os genétipos avaliados. A andise simulténea das
caracteristicas qualitativas e quantitativas utilizando o algoritmo de Gower foi €eficiente na avaliacéo
da diversidade genética entre os genétipos de maracujazeiros quando comparado com as analises
individuais dessas variavels.

Introducédo

Embora as pesguisas com maracujazeiros estejam amplamente dirigidas as espécies cultivadas e,
principalmente, a P. edulis, existem varias espécies silvestres de maracujazeiros com potencial agronémico que
ndo tém recebido atencdo da pesguisa. Segundo Oliveira e Ruggiero (1998), estudos detalhados de biologia
floral e cruzamentos controlados precisam ser realizados para incorporar genes favoraveis de espécies silvestres
nas espécies P. edulis f. flavicarpa e P. alata. Adicionamente, a exploragdo de todo potencia das espécies
silvestres de maracujazeiro envolve trabalhos de pesquisa basica nas areas de conservacdo, e caracterizacdo dos
recursos genéticos e pesquisa aplicada voltada para 0 melhoramento genético.

A variabilidade genética, espontanea ou criada, € o ponto de partida de qualquer programa de
melhoramento genético de uma espécie. Sua manipulacdo pelos métodos adequados leva seguramente a
obtencdo de gendtipos superiores com relacéo as caracteristicas agrondmicas de interesse (Pereira et a., 1988).
Essa variabilidade apresentada pelos individuos constitui 0s recursos genéticos, cuja caracterizacdo e avaliagéo
sd0 imprescindiveis aos trabal hos de melhoramento.

O Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de Maracujazeiro da Embrapa Mandioca e Fruticultura, com
acessos oriundos de coleta no Brasil, tém por prioridade a caracterizacdo e avaliagdo preliminar dos acessos,
utilizando caracteres morfoagronémicos e resisténcia a doencas, para fornecer opcoes de atributos desgjaveis
para o programa de melhoramento, bem como conservar parte da variabilidade existente ex situ.

O presente trabalho teve como objetivo caracterizar uma colegdo de germoplasma de maracujazeiro,
com base em descritores qualitativos e quantitativos, e utilizar o algoritmo de GOWER na quantificagdo da
divergéncia genética
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Material e M é&odos

Dezenove acessos de maracujazeiros pertencentes ao Banco de germoplasma da Embrapa Mandioca e
Fruticultura— CNPMF foram avaliados. Cada acesso foi avaliado com relagdo a 02 caracteristicas qualitativas
[coloracdo do fruto (COLF) e coloragéo da polpa (COLP)] relacionadas ao fruto e 09 quantitativas [diametro
longitudinal do fruto (DLF), didmetro transversal do fruto (DTF) e espessura da casca (EC); massatotal do fruto
(MTF); massa da casca + semente (MC+S); acidez titulavel (AT), SST/AT (ratio), teor de vitamina C (&cido
ascorbico) e produtividade (PD).

Foi redizada andlise de agrupamento considerando os descritores quantitativos e qualitativos
simultaneamente, segundo o agoritmo de Gower (Gower, 1971). Os agrupamentos hierarquicos a partir da
matriz de distancias genéticas foram obtidos pelos méodos de Ward e UPGMA - Unweighted Pair Group
Method with Arithmetic Mean (Sneath e Sokal, 1973). Para a definicdo do nimero de grupos utilizou-se o
critério do ponto de fusdo segundo Mingoti (2005). A validagcdo dos agrupamentos foi determinada por meio do
célculo do coeficiente de correlacdo cofenético (Soka e Rohlf, 1962) e sua significancia testada pelo teste de t
de student a 5% de probabilidade, utilizando-se o programa Genes (Cruz, 2008). A matriz de disténcia genética
utilizando o algoritmo de Gower foi obtida pelo programa SAS — Statistical Analysis System (SAS Institute,
2006) e o dendrograma de dissimilaridade pelo programa Statistica 7.1 (Statsoft, 2005).

Resultados e discussdo

O dendrograma de dissimilaridade obtido pelo olgaritmo de (GOWER 1971), na avaliagdo das 02
caracteristicas qualitativas e 09 quantitativas € apresentado na Figura 1. O dendrograma baseado nas
informagdes obtidas pelas andlises simultaneas (caracteristicas qualitativas e quantitativas) separou 0s acessos
em 04 grupos (G) maiores (ponto de corte definido de acordo com os critérios propostos por MINGOTTI 2005,
Figural).

De acordo com os valores de matriz de dissmilaridade, os acessos mais préximos foram 1. P.
cincinnata 1le 22. P. cincinnata 4 com disténcia de 0,19. O acesso mais distante foi 0 35. P. gibertii 2 (distancia
média de 0,63), seguido dos acessos 152 e 33 (distancia 0,51). Em relagcdo a varidvel SST o acesso 33 P.
morifolia, apresentou o menor valor (1,61 %), enquanto que o acesso 35 P. gibertii 2 o0 maior (24,6 %). Em
rdacdo a vitamina C a amplitude variou de 179,562 (152. P. suberosa), 99,26 (33. P. morifolia), 86,257
mg/100g (17. P. gibertii 1) a 4,75 (35. P. gibertii 2). No que se refere a produtividade o acesso 5. P. cincinnata
3 apresentou a maior producdo por planta (27 frutos = 2774,25 gramas), ja 0 acesso 17. P.gibertii 1 a menor
producdo (1 fruto = 1,46 gramas).

O valor do coeficiente de correlagdo cofenética foi de 0.92**, considerado altamente significativo, uma
vez que de acordo com Vaz Patto et a. (2004), r > 0,56, ja reflete uma boa concordancia entre a matriz de
dissimilaridade e a de agrupamento. De acordo com os valores da matriz de dissmilaridade, os acessos mais
proximos foram o 5. P. cincinnata 3 e 46. P. cincinnata 5; 22. P. cincinnata 4 e 1. P. cincinnata 1, com
distanciade 0,17 e 0,19, respectivamente. Os acessos mais distantes foram o 23. P. edulis 1 e 152. P. suberosa;
32. P. nitida e 152. P. suberosa, com disténcias de 0,83 e 0,82, respectivamente.

As distancias, tanto a menor quanto a maior refletem bem as caracteristicas dos materiais. Em relagéo
aos grupos formados, o primeiro reuniu uma fragéo razoavel de acessos, engquanto que o grupo 2 amaioria. Ja os
grupos 3 e 4 contemplaram a minoria dos acessos estudados quanto as caracteristicas quantitativas e qualitativas
avaliadas. A andlise conjunta de natureza quantitativa e qualitativa permitiu uma melhor compreensdo das
caracteristicas consideradas no estudo.
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Conclusdes

A caracterizagdo de germoplasma de maracujazeiro foi realizada de forma eficiente com uso de
descritores morfoagronémicos utilizados,

A divergéncia genética que compde o banco de germoplasma de maracujazeiro € consideravel,
sobretudo no que diz respeito a vitamina C e produtividade, podendo ser (teis em programas de
melhoramento que visem a obtencéo de gendtipos com alto teor de vitamina C e produtivos,

O método de GOWER, foi €ficiente na discriminagdo dos grupos, considerando a andlise
conjunta dos 11 descritores estudados, demonstrando que a andlise simultanea de dados qualitativo e
quantitativo é vidvel e pode permitir uma maior eficiéncia no conhecimento de divergéncia genética
entre 0s acessos do Banco Ativo de maracujazeiro.
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