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Resumo: Foi caracterizada a diversidade e estrutura genética do Banco Ativo de 
Germoplasma (BAG) e de um teste de progênies de meios-irmãos de polinização aberta 
do programa de conservação e melhoramento de cajueiro da Embrapa Agroindústria 
Tropical. Um total de 144 acessos do BAG e 583 indivíduos de 23 progênies de meios-
irmãos de polinização aberta de cajueiro anão precoce foram coletados na Estação 
Experimental de Pacajus. Um total de 727 plantas foram genotipadas com 12 locos 
microssatélites. Uma análise da diversidade genética entre os 144 acessos do BAG 
resultou em heterozigosidade média observada de 59% e média de 6 alelos/loco. Uma 
matriz de distância genética, baseada no compartilhamento de alelos foi construída e, a 
partir dela, um dendrograma UPGMA ilustrando as relações entre os acessos. Em 
seguida, uma análise de estrutura genética com o software STRUCTURE revelou a 
existência de três grupos distintos, um deles contendo cerca de 60% dos acessos do 
BAG. Uma análise de máxima verossimilhança do parentesco materno de 583 
descendentes das 23 progênies confirmou a maternidade esperada para 73% dos 
indivíduos com confiabilidade >99% e de 86% deles com confiabilidade >80%, 
indicando que o controle materno dos cruzamentos realizados, de forma geral, tem sido 
eficiente na condução dos testes de progênie. Os dados também indicaram uma ampla 
representatividade de genitores paternos nas descendências.  
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