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Resumo - A selegcdo de genitores com ampla dissimilaridade genética
€ condicdo fundamental para obtengcao de hibridos com maiores efeitos
heteréticos. O objetivo deste trabalho foi avaliar a divergéncia genética de
progénies de cajueiro-comum, pertencentes a populacdo de melhoramento
de meios-irmaos, e identificar grupos superiores e dissimilares para as
variaveis agrondémicas. Uma populagdo segregante de polinizagao aberta
do programa de melhoramento genético do cajueiro-comum da Embrapa
Agroindustria Tropical, constituida por 49 diferentes progénies, representadas
por oito individuos de meios-irmaos, foi avaliada considerando-se cinco
safras consecutivas. Foram avaliadas as seguintes variaveis: produtividade
de castanha; massa média da castanha; e reagao a tragca-das-castanhas e ao
oidio. O delineamento experimental empregado foi o de blocos casualizados,
com duas repeticdes e quatro plantas por parcela. Foi empregado o método
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da ligagcdo média nao ponderada (do inglés: Unweighted Pair-group Method
with Arithmetic Average, UPGMA), que tem sido empregado com frequéncia
em estudos de divergéncia genética. A selecao de apenas dois individuos em
cada progénie dos grupos mais divergentes, ou seja, lll e V, possibilitara a
obtengao de sessenta cruzamentos, considerando-se todas as combinacgoes
possiveis. A maioria das familias (51%) encontra-se reunida dentro do
grupo I, o que denota uma base genética relativamente restrita, a despeito
da populagédo experimental apresentar ampla divergéncia genética quando
da sua alocagado em cinco grupos geneticamente distintos.

Termos paraindexagao: Anacardium occidentale L., analise de agrupamento,
melhoramento genético.
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Genetic Divergence in a Cashew Breeding
Population

Abstract - The selection of parents with wide genetic dissimilarity is a
fundamental condition to obtain hybrids with higher heterotic effects. This
work had the objective to evaluate the genetic divergence among progenies
of the cashew-tree belonging of the half-sibs improvement population and to
identify superiors and dissimilar groups for the studied agronomics variables.
A segregant population with open pollination from the Embrapa Tropical
Agroindustry’s program of genetic improvement of cashew tree formed of 49
different progenies represented for eight plants of half sibs was evaluated
considered five consecutives crops. Were evaluated the following variables:
productivity of nut, mean weight of nut, reaction to cashew nut-moth and
powdery mildew. The experimental design used was randomized blocks with
two repetitions and four plants per plot. The clustering method used was the
UPGMA (Unweighted Pair-group Method with Arithmetic Average), that has
been frequently used in studies of genetic divergence. The selection of just
two progenies in each family’s groups more divergent, that is Ill and V groups
will allow to obtain sixty crosses considering all possible combinations. Most
families (51%) are in group Il and this indicate a genetic base relatively restrict
despite the population meet with a wide genetic divergence when allocated to
five genetically distinct groups.

Index terms: Anacardium occidentale L., cluster analysis, genetic breeding.
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Introducao

O agronegécio caju € uma atividade de grande importancia para a regiao
Nordeste, que respondeu por 99,4% da castanha produzida no Brasil na
safra do ano de 2020 (IBGE, 2022). A manutencéo dessa atividade depende,
essencialmente, da disponibilidade de cultivares comerciais para o plantio,
associada a um sistema de producédo adaptado as diversas condigdes de
cultivo. Nesse aspecto, o melhoramento genético tem desempenhado papel
fundamental, a partir do langamento dos primeiros clones de cajueiro-anéo,
tornando possivel o cultivo do cajueiro em bases tecnoldgicas e viabilizando
o aproveitamento do pseudofruto. A partir de 2007, foi langado o primeiro
clone de cajueiro-comum melhorado (Paiva et al., 2008).

A expanséao das areas cultivadas, entretanto, passou a demandar clones
de cajueiro adaptados a novos ambientes, com elevado potencial produtivo
e boas caracteristicas de pedunculo e castanha. Consequentemente, essa
busca vem exigindo do programa de melhoramento a ampliagdo da base
genética das populagcbes de melhoramento. Inicialmente, essas populagbes
eram derivadas de cruzamentos entre um pequeno numero de individuos
introduzidos, o que poderia resultar em risco de vulnerabilidade genética
(Paiva et al., 2009).

Assim, essa utilizagdo de uma fragéo reduzida do germopalsma é comum
nos programas de melhoramento das culturas em geral, exigindo o aporte de
variabilidade genética adicional nas popula¢gées de melhoramento ao longo
do tempo (Brondani et al., 2003).

O estreitamento da base genética é um fator indesejavel, inerente ao
processo de domesticagao e selegao artificial impostos pelo homem. Esse
estreitamento da base genética precisa ser monitorado em programas
de melhoramento por limitar a obtengdo de ganhos genéticos e,
consequentemente, a capacidade de desenvolvimento de novas cultivares.

A mitigacédo desse problema pode ser obtida pela ampliagéo significativa
do nivel de divergéncia genética nas populagdes de melhoramento. Isso pode
ser obtido por meio de um esquema de cruzamentos planejados envolvendo
parentais geneticamente divergentes e com boas caracteristicas agronémicas,
simultaneamente. A diversidade proveniente da ampliagdo da base genética
permitira o surgimento de novas combinacdes alélicas e adaptagbes a
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ambientes especificos, podendo proporcionar, por exemplo, uma reducao da
vulnerabilidade a doengas e pragas, além de maior estabilidade da producéo
(Brondani et al., 2003).

Nesse sentido, o conhecimento da distancia genética entre os genitores
representa uma informagao muito importante no planejamento de cruzamentos
para a geracédo de populagcdes de melhoramento, e, desse modo, possibilita
a variabilidade necessaria a selegao de gendtipos superiores (Cruz; Regazzi;
Carneiro, 2003).

A divergéncia genética pode ser estimada em relagdo a varias
caracteristicas, simultaneamente, por meio da utilizacdo de medidas de
dissimilaridade (Cruz; Carneiro, 2003). Uma forma pratica e eficiente de se
obter essas medidas é por meio da analise de agrupamentos (ou analise de
cluster). A analise de agrupamentos tem por finalidade reunir os individuos
em grupos, de forma que exista a maxima homogeneidade dentro do grupo e
a maxima heterogeneidade entre os grupos (Johnson; Wichern, 1998; Cruz;
Regazzi, 2001).

O método UPGMA tem sido amplamente utilizado em estudos de
diversidade genética. Ele tem como principal caracteristica considerar as
médias aritméticas das medidas de distancias, o que evita caracterizar a
dissimilaridade por valores extremos entre os individuos considerados (Cruz;
Carneiro, 2006).

O objetivo deste trabalho foi avaliar a divergéncia genética de progénies
de cajueiro-comum, pertencentes a uma populagdo de melhoramento de
meios-irmaos, e identificar grupos superiores e dissimilares para as variaveis
agronbmicas de produtividade e massa de castanhas e reacéo a traga-das-
castanhas e ao oidio durante 5 safras consecutivas.

Material e Métodos

O experimento foi conduzido no Campo Experimental de Pacajus,
pertencente a Embrapa Agroindustria Tropical, localizado no municipio
de Pacajus, CE, nas coordenadas geograficas 4°10°22” de latitude Sul e
38°27'39” de longitude Oeste, e 60 m de altitude. O solo da area experimental
€ um Podzdlico Vermelho Amarelo Tb Eutréfico A fraco, com textura arenosa
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média. Segundo a classificagcao climatica de Thornthwaite, o clima é do tipo
seco/subumido, apresentando valores médios anuais de precipitagédo pluvial
em torno de 1.100 milimetros (mm) e temperatura de 26,5 °C.

Uma populacdo segregante de polinizagdo aberta, do programa de
melhoramento genético do cajueiro-comum da Embrapa Agroindustria
Tropical, constituida por 49 diferentes progénies, representadas por oito
individuos de meios-irmaos, foi avaliada considerando-se cinco safras
consecutivas, de 2010 a 2014.

As progénies foram obtidas a partir da coleta de sementes de plantas
matrizes selecionadas fenotipicamente em areas de produgdo comercial
(plantios segregantes), nos municipios de Beberibe e Cruz (CE), Serra do
Mel (RN), Araguaina (TO) e Belém (PA), com o objetivo de ampliar a base
genética do programa de melhoramento. Os principais caracteres utilizados
na selecdo estdo relacionados a produgédo (produtividade e massa de
castanhas).

O delineamento experimental foi o de blocos completos (dois blocos), com
49 progénies representadas por quatro plantas por parcela, sendo avaliados
os caracteres: produtividade da castanha (PROD, kg/ha); massa média de
castanha (MMC, g), representado pela massa de uma amostra aleatéria
de 100 castanhas coletadas de cada planta; reagdo a traga-das-castanhas
a partir da porcentagem de castanhas furadas, em uma amostra aleatéria
de 100 castanhas (PCF, %); e reac&o ao oidio, estimada por meio de uma
escala de notas em ordem crescente de severidade (Soidio: 0 - 4), conforme
Melo et al. (2018). Esses quatro caracteres foram avaliados durante cinco
safras consecutivas, de 2010 a 2014. O controle de pragas e doengas nao
foi empregado no experimento, possibilitando o livre ataque aos gendtipos
(Melo et al., 2018). Foi considerada uma area experimental com histérico de
infestagdo natural desses problemas fitossanitarios.

Para a anadlise de agrupamento, utilizou-se o método UPGMA (Cruz;
Carneiro, 2006), sendo o numero de grupos nos métodos hierarquicos
determinados pelo método de Mojena (1977), com base no tamanho relativo
dos niveis de fusbes (distancias) no dendrograma. A proposta de Mojema
€ selecionar o numero de grupos no passo j que primeiramente satisfizer a
inequagéo: «; >0, ,
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em que q;. valor da distancia do nivel de fus&o correspondente ao passo
j(j=1,2,..,n); 6 valor referencial de corte, dado por 6, = & + ké,; a: média
dos valores de q; 6,:desvio padrao dos valores de a; e k € uma constante,
cujo valor adotado, conforme Milligan e Cooper (1985), é de k = 1,25 para a
definicdo do numero étimo de grupos.

Esses agrupamentos foram obtidos com a utilizagdo do software R
Development Core Team (2021), fazendo uso das fungdes princomp e biplot,
disponiveis no pacote stats.

Resultados e Discussao

A caracterizagdo genética ou fenotipica de populagbes, de quaisquer
espécies, € propria e intransferivel para outras populagdes da mesma
espécie ou de espécies similares, mesmo que estas sejam botanicamente
relacionadas e pertencam ao mesmo bioma ou mesma formacéo vegetacional
(Maia et al., 2018; 2019; 2020; Pinheiro et al., 2019).

Isso significa que, mesmo tratando-se da mesma espécie e abordagem
matematica, os resultados de estudos de natureza genética sdo especificos
para as populagdes e ambientes avaliados. Isso ocorre porque eles refletem
a manifestacdo de genes particulares e sua interagdo com as variaveis
edafoclimaticas do ambiente no qual encontram-se inseridas, as quais
influenciam no grau de herdabilidade de suas variaveis (Maia et al., 2018;
2019; 2020; Pinheiro et al., 2019).

No entanto, comparagdes genéticas podem ser justificadas quando as
analises comparativas recaem sobre variaveis monogénicas ou controladas
por poucos genes (oligogénicas) com um gene maior, que sofrem pequena
influéncia do ambiente externo.

Contudo, feitas restricdes e guardadas as devidas ressalvas, comparagdes
podem ser feitas se as avaliagdes forem realizadas considerando-se
tratamentos comuns. Assim, este trabalho n&o se reportou comparativamente
aos resultados obtidos a partir de populagdes diversas, cultivadas em outros
ambientes, mas apenas a populagao avaliada no experimento.

Utilizando-se o método de ligacdo média entre grupos (UPGMA) com
distancia euclidiana média, ao nivel de familias de genitores, foi possivel
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identificar o ponto de corte (pelo método de Mojema) no dendrograma
(Figura 1) e dividir as progénies em cinco grupos.

As cultivares reunidas em grupos mais distantes podem ser consideradas
como promissoras em novas hibridagdes para a formagdo de novas
populacdes descendentes. Contudo, € necessario que os genitores associem
média elevada de produtividade e variabilidade para os caracteres que
desejam ser melhorados (Benin et al., 2002).

Na Figura 1, observa-se a composi¢cao de cada cluster, sendo que o
grupo | é formado por quatro progénies, o grupo Il por 25 progénies, o grupo
Il por trés progénies, o grupo IV por sete progénies e o grupo V foi constituido
por 10 progénies. As progénies que fazem parte do mesmo grupo heterético
apresentam similaridade genética entre si.

300
I

200
I

Dissimilaridade

=
%}

Figura 1. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 49 progénies
de meios-irméos de cajueiro-comum, obtido pelo método UPGMA, com base na
distancia euclidiana.

Elevada segregacéo genética € buscada nos sucessivos ciclos de selegéao
recorrente no programa de melhoramento genético do cajueiro-comum, de
forma a se ampliar a variabilidade para se proceder a selecdo. Contudo, a
maioria das progénies encontrou-se alocada dentro do grupo I, o que denota
uma base genética relativamente restrita (51%), a despeito da populagéo
apresentar ampla divergéncia genética quando da sua alocagdo em cinco
grupos geneticamente distintos.
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O coeficiente de correlagéo cofenética (CCC) foi de 0,7228, indicando
bom agrupamento dos conjuntos de dados, o que indica que podem ser
interpretados com confiabilidade e que existe probabilidade de se discriminar
e selecionar, com grande efeito, parentais significativamente superiores para
os caracteres avaliados. O teste de Mantel apresentou p valor de 0,0010,
ou seja, o CCC foi significativo.

Nota-se que essa correlagdo equivale a correlacdo de Pearson entre
a matriz de similaridade original e aquela obtida apdés a construcdo do
dendrograma. Assim, quanto mais proxima de 1, menor sera a distorgao
provocada pelo agrupamento dos individuos com o método UPGMA (Meyer,
2002).

Dentre os cinco grupos de dissimilaridade genética encontrados,
destacaram-se, com maior potencial genético para os principais atributos
considerados na pesquisa, os grupos lll e V, mostrando a relativa facilidade
em associa-los em descendentes heteréticos. O primeiro expressa média
alta para PROD, intermediaria para MMC, baixa para incidéncia de castanha
furada (PCF) e intermediaria para o ataque de oidio (Soidio). Ja o grupo V
mostra valores intermediarios para PROD, intermediario para MMC, baixo
para incidéncia de castanha furada e intermediario para a severidade de oidio
(Soidio) (Tabela 1).

Tabela 1. Média para as variaveis agronémicas (produtividade — PROD; massa média
da castanha — MMC; porcentagem de castanha furada — PCF; e severidade de oidio
— Soidio) de 49 progénies de meios-irmaos de cajueiro-comum classificadas em cinco
grupos de acordo com a dissimilaridade genética.

Variaveis
Soidio
1 58,18 11,35 7,02 1,82
2 273,49 9,25 4,29 2,04
3 901,96 10,82 2,82 2,26
4 474,48 9,65 6,00 2,18

5 644,05 10,22 3,79 2,24
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Sabendo-se que os grupos lll e V, que se mostraram superiores e ao
mesmo tempo mais dissimilares para as quatro variaveis agronémicas, sao
formados por trés e 10 progénies, respectivamente, tem-se que a selecdo de
apenas dois individuos, em cada familia, possibilitara a obtencao de sessenta
blocos de cruzamentos em todas as combinagdes possiveis. A obtengao de
20 progénies, a partir de cada cruzamento, resultara em uma populagao
segregante de 1.200 individuos a serem avaliados em experimentos com
repeticdes.

Na estratégia para a concepgéo das hibridagdes de interesse, em que
se busca maximizar o vigor de hibrido, deve-se considerar o potencial
individual dos gendtipos empregados como genitores e as boas amplitudes
de distanciamento entre as familias.

Por essa razao, os elementos selecionados entre e dentro dos grupos lll
e V representam uma excelente escolha como genitores em cruzamentos
artificialmente induzidos para recombinagao planejada do segundo ciclo de
selecao recorrente, contribuindo para aumentar a intensidade da variabilidade
genética do programa melhoramento do cajueiro-comum e reduzir 0s riscos
de uma base genética estreita. Desse modo, as novas combinacdes hibridas
obtidas entre esses individuos que contribuem com uma maior concentragao
de alelos favoraveis podem liberar maior amplitude de variabilidade genética
e explorar a heterose, possibilitando ainda o surgimento de segregantes
transgressivos desejaveis nas progénies descendentes.

O conhecimento de diferengcas em constituigbes genéticas, dentro de
grupos ou entre grupos de gendtipos, tem sido de grande importancia para
qualquer programa de melhoramento (Cruz; Regazzi, 1997).

Dentro da populacédo das progénies avaliadas, ha heterogeneidade
e divergéncia genética suficientes para a obtencdo de uma nova geracao
segregante, contendo hibridos heteréticos e/ou heterobeltidticos, oriundos do
intercruzamento de gendtipos dissimilares.

Em programas de melhoramento avancados, como o do cajueiro-comum,
a minimizagao de esforgos dedicados a obtengcao das gerag¢des segregantes,
potencialmente capazes de fornecer hibridos superiores, assume posi¢ao
de destaque. Dada a importancia que a quantificacdo da dissimilaridade
genética possui no direcionamento da sele¢cdo dos cruzamentos induzidos
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com gendtipos superiores e distantes geneticamente, esse estudo é capaz de
promover contribuicdes efetivas na economia de recursos.

Logicamente, considerando-se a perspectiva de um processo seletivo
em longo prazo, cruzamentos entre genitores promissores intragrupo, isto
€, dentro dos grupos Il e V, podem resultar também na amplificacdo da
variabilidade restrita estabelecida nos hibridos. Também sao importantes os
diferentes grupos formados entre os individuos destaques para as quatro
caracteristicas consideradas neste estudo.

O desempenho agronémico e a variabilidade genética inferiores, dentro
dos individuos representados no grupo I, tornam significativamente limitada
a probabilidade de obtengdo de combinagbes genéticas que redundem
em heterose e hetorobeltiose, por ndao se esperar estimavel grau de
complementacdo nos locos com alguma dominancia (Vencovsky, 1992),
considerando-se os quatro caracteres de importancia econémica.

Assim, a técnica preditiva de agrupamento hierarquico de ligacao média
ndo ponderada (UPGMA) permitiu a separagao das progénies em cinco
grupos geneticamente dispares, podendo ser utilizada como estratégia para
selecionar parentais dissimilares a serem utilizados em intercruzamentos
controlados, de modo a possibilitar a recuperagdo de recombinantes
superiores para os atributos desejados.

Conclusoes

Ha divergéncia genética favoravel a selecdo em relagdo aos caracteres
agrondmicos avaliados.

Os grupos lll e V sdo os mais divergentes e apresentaram, no computo
geral, as melhores médias para os caracteres estudados, possuindo maior
potencial genético para a realizagdo de novos cruzamentos.

O grupo Il, que abrange 51% das familias, ndo apresenta potencial para
selecao de genitores por denotar uma base genética relativamente restrita e
baixo potencial agronémico para PROD.
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