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RESUMO - As espécies Vasconcellea monoica e Jacaratia spinosa sdo germoplasmas silvestres pertencentes a familia Caricaceae
e sdo Uteis em programas de melhoramento da espécie cultivada Carica papaya. O objetivo no presente trabalho foi estudar
as relacbes genéticas entre as trés espécies, e conhecer a diversidade genética dentro das espécies silvestres, via marcadores
RAPD. Os acessos pertencentes a Cole¢do de Germoplasmas de Caricaceas do Laboratério de Melhoramento Genético Vegetal
da UENF foram coletados em dois diferentes Estados da Federacdo, Rio de Janeiro e Espirito Santo, e genotipados, utilizando-se
marcadores RAPD. Os resultados indicaram que as espécies silvestres apresentaram-se relativamente distantes geneticamente da
espécie cultivada, e também muito distantes entre si. Tal fato pode sugerir que haja muita dificuldade na obtenc&o de hibridos
interespecificos entre tais espécies. As estimativas de diversidade aqui obtidas indicaram que a espécie J. spinosa foi superior a da
espécie V. monoica. Os resultados obtidos demonstraram baixa variabilidade genética entre os acessos por espécie aqui analisados,
indicando que é imprescindivel a inser¢do de novos materiais genéticos na Cole¢do de Germoplasma de Caricéceas da UENF.
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ABSTRACT - The species Vasconcellea monoecious and Jacaratia spinosa are wild germplasm belonging to the Caricaceae
family, and are useful in breeding programs of the cultivated species, Carica papaya. The aim of this work was to study
the genetic relationships between the three species, and understand the genetic diversity within wild species, using RAPD
markers. Accesses belonging to the Caricaceae Germplasm Collection of the Plant Breeding Laboratory of the North
Fluminense Federal University (UENF) were collected in two different states of Brazil, Rio de Janeiro and Espirito Santo,
and genotyped using molecular markers. The results indicated that the wild species were genetically relatively distant from
the cultivated species, and also very distant from each other. This suggests that there may be great difficulty in obtaining
interspecific hybrids between these species. The estimates of diversity obtained here demonstrated that the species J. spinosa
was superior to V. monoecious. The results showed low genetic variability among the accessions for each species
analysed, indicating that insertion of new genetic material into the Caricaceae Germplasm Collection of UENF is essential.
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INTRODUCAO

A familia Caricaceae compreende 6 géneros
(BADILLO, 2000), quais sejam, Cylicomorpha,
representado por espécies originarias da Africa
Equatorial, Jarilla e Horovitzia, com espécies restritas
a América Central, e Jacaratia, Vasconcellea e Carica,
com espécies predominantes da América do Sul e América
Central. O género Carica corresponde apenas a espécie
cultivada, C. papaya (BADILLO, 2000). A importancia
econdmica da familia Caricaceae reside grandemente
na producao de frutos por parte de sua principal espécie,
C. papaya, amplamente cultivada na regido dos tropicos.

Umdosprincipaisproblemasnocultivocomercial
do mamoeiro (Carica papaya L.) é a incidéncia de uma
doenca denominada mosaico do mamoeiro, causado
pelo virus Papaya Ringspot Virus (PRSV).

Outro fator complicador na cultura do mamoeiro
¢ a reduzida resisténcia de poupa, aliada a problemas
relacionados & textura de casca do fruto, na maioria
das cultivares de importancia comercial. Dessa forma,
a utilizacdo de espécies silvestres no melhoramento do
mamoeiro se faz altamente importante, visando a ampliagao
da base genética da espécie cultivada (C. papaya), sendo esta
conhecidamente estreita. As espécies Vasconcellea monoica
e Jacaratia spinosa produzem frutos com textura lisa de casca
e uma conhecida resisténcia ao PRSV, respectivamente.

Os germoplasmas silvestres constituem uma
importante fonte de genes para o melhoramento
vegetal, porém, a incorporacdo destes em programas de
melhoramento vegetal envolve um longo tempo de trabalho
e decisdes acertadas quanto a estratégia de melhoramento
a ser utilizada (HOLLAND, 2004). A transferéncia de
genes de espécies silvestres e/ou géneros relacionados para
espécies cultivadas, via hibridacéo, é de grande interesse
para a combinacdo do potencial genético das espécies, além
de possibilitar a introgressdo de novos genes de interesse
em variedades cultivadas. Entretanto, para que a hibridagao
interespecifica e/ou intergenérica seja bem sucedida, €
necessario conhecer as relagfes genéticas entre as diferentes
espécies que serdo utilizadas no programa de melhoramento.

As espécies Carica papaya, Vasconcellea monoica e
Jacaratia spinosa sdo diploides e possuem 18 cromossomos
cada uma delas (DAMASCENO JUNIOR et al., 2009z;
DAMASCENO JUNIOR et al., 2010). Para acessar
as relagbes genéticas intergenéricas e interespecificas,
entre C. papaya, V. monoica e J. spinosa, os marcadores
RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) podem ser
seguramente utilizados, pois além de cobrir todo o0 genoma
(SAXENAetal., 2005), se aplicam bem aespéciesaindacom
altos niveis de heterozigose, como no caso dos gendtipos
silvestres destas espécies. Silva et al. (2007) empregaram
com sucesso os marcadores RAPD para monitorar 0 avango

de geracBes de autofecundacdo no progenitor Formosa do
hibrido Uenf/Caliman 01. Ramos et al. (2012) utilizaram
marcadores RAPD e ISSR (Inter Simple Sequence Repeat)
a fim de auxiliar na identificacdo de gendtipos superiores
retrocruzados. Vale dizer que outras classes de marcadores
moleculares também vém sendo utilizadas no estudo
filogenético entre espécies de Caricaceae e entre genotipos de
C. papaya, como por exemplo, AFLP (Amplified Fragment
Length Polymorphism) (KIM et al., 2002; OLIVEIRA
et al.,, 2011), microssatélites (SSR - Simple Sequence
Repeat) (EUSTICE et al., 2008; OCAMPO PEREZ et al.,
2006), RFLP (Restriction Fragment Lenght Polymorphism)
(ARADHYA et al., 1999) e ISSR (COSTA et al., 2011).

No presente trabalho, objetivou-se conhecer a
diversidade genética intraespecifica dos acessos referentes
as especies Jacaratia spinosa e Vasconcellea monoica,
pertencentes a Colecdo de Germoplasma de Caricaceas da
Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro, e
suas relacBes genéticas com a espécie Carica papaya.

MATERIAL E METODOS

Local das andlises e material vegetal

O germoplasma utilizado no presente estudo €
pertencente a Colecdo de Germoplasma de Caricéceas
do Laboratério de Melhoramento Genético Vegetal,
localizado no Centro de Ciéncias Agropecuarias da
Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro, em Campos dos Goytacazes, RJ.

Foram utilizados nas anélises 21 acessos de
Vasconcellea monoica, 16 de Jacaratia spinosa e 8 da
espécie cultivada, Carica papaya.

Metodologia de coleta, extragdo e quantificacdo do
DNA gendmico

Folhas jovens foram envolvidas em papel aluminio,
colocadas em caixas de isopor contendo gelo em gel e levadas
imediatamente para o Laboratdrio de Melhoramento Genético
Vegetal no Centro de Ciéncias Agrarias da Universidade
Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro, para extracio
do DNA gen6mico. Foram maceradas cerca de 250 mg de
tecido vegetal e, em seguida, o p6 gelado foi transferido
imediatamente para tubos eppendorf de 1,5 ml, que
foram depositados em nitrogénio liquido. A seguir,
as amostras foram identificadas e armazenadas em
ultrafreezer -72 °C até o inicio da extracdo do DNA.

O DNA gendmico foi extraido, utilizando-
se, com algumas modificagdes, o método CTAB
(cetyltrimethylammonium bromide), descrito por Doyle e
Doyle (1987). Aos tubos eppendorf, contendo as amostras,
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adicionou-se tampéo de extragdo. Os tubos foram incubados
em banho-maria a 65 °C por 40 minutos. Em seguida,
apds resfriados a temperatura ambiente, 0s tubos foram
centrifugados por aproximadamente 5 minutos a 14.000 rpm.
Na sequéncia, o sobrenadante foi transferido para novos
tubos, onde foram adicionados 800 pl de cloroférmio-alcool
isoamilico (24:1). Ap6s nova centrifugacdo, a solucgao
aquosa foi transferida para um novo tubo, onde se adiconou
cloroférmio-alcool isoamilico (24:1) e, novamente,
submetida a centrifugacdo. A fase aquosa foi novamente
transferida para um novo tubo, onde se adicionou 2/3 do
volume de isopropanol gelado. Apds novamente incubada,
a-20°C por 2,5 h a solugdo foi centrifugada por 10 minutos
a 14.000 rpm. Depois de removido o sobrenadante, o
precipitado foi lavado duas vezes em etanol 70%, uma vez
em etanol 95%, e secado em temperatura ambiente.

O precipitado seco foi ressuspendido em 200 pl
de TE (10 mM Tris-HCI, 1 mM EDTA, pH 8,0), contendo
RNAse na concentracdo final de 40 pg/ml. A solucédo foi
incubada em banho-maria a 37 °C por 30 minutos. Em
seguida, foram adicionados NaCl a 5 M, na proporgéo de 1:10
(NaCl : DNA ressuspenso). Na sequéncia, adicionou-se 2/3
do volume de isopropanol gelado. Os tubos com a solucio
foram incubados em geladeira, a uma temperatura de 4 °C,
durante, aproximadamente, quatro horas. O precipitado foi
novamente lavado em etanol 70 e 90% e seco em temperatura
ambiente. Em seguida, o preciptado final de cada amostra
foi ressuspendido em 200 pl de TE e armazenado em
microtubos eppendorf (1,5 ml), acondicionados em freezer.

Quantificacdo do DNA gendmico

As concentracdes de DNA nas amostras foram
estimadas por meio de analise digital de imagens,
utilizando-se o programa GelQuant.

Reacéo de Polimerase em Cadeia (PCR)

As reacdes de amplificagdo foram realizadas
conforme Williams et al. (1990), modificadas, em
volume final de 25 pl, contendo reagentes nas seguintes
concentragdes: 10 mmol L* Tris-HCI, pH 8,3; 50 mmol L*
KCI; 2,4 mmol L* MgCl,; 100 uM dATP, dCTP e dTTP;
0,3 UM de primer; 20 ng de DNA gendmico e uma unidade
de Tag DNA polimerase (Pharmacia Biotech, EUA). Foi
utilizado um termociclador PCR System 9.700, programado
para 95 °C por 1 minuto, seguido de 45 ciclos de 1 minuto
a94°C, 1 minuto a 36 °C e 2 minutos a 72 °C, e um passo
final para extensdo de 7 minutos a 72 °C, utilizando o modo
de transicdo de temperatura mais rapida disponivel (1 °C s).

Com base em resultados anteriores (VITORIA
et al., 2004) e triagem de primers, foram selecionados 15
primers: OPO15, OPO10, OPAH18, OPAI03, OPAG11,
OPAH14, OPD20, OPS12, OPB02, OPF12, OPG10,
OPNO09, OPE06, OPAA17 e OPAB11.

Fotodocumentagéo

Os produtos amplificados (bandas) foram analisados
por eletroforese em gel de agarose a 1,2% e visualizados
apos coloragdo com brometo de etidio. Os perfis RAPD de
cada espécie foram obtidos pela presenca ou auséncia de
bandas de alta intensidade. Toda a fotodocumentacéo dos géis
foi realizada utilizando-se o equipamento MiniBis Pro e as
imagens dos géis foram capturadas no programa GelCapture.

Anélises estatisticas e de diversidade

Todososgeéisobtidosforamavaliadosmanualmente,
e as bandas polimorficas foram caracterizadas como
presenca (valor 1) ou auséncia (valor 0). Bandas nédo
polimdrficas receberam sempre o valor 1. Somente as
bandas com alta fluorescéncia foram consideradas.

As andlises estatisticas foram conduzidas no
Programa R, versdo 1.7.1 (R DEVELOPMENT CORE
TEAM, 2011). A dissimilaridade entre os acessos foi
estimada a partir do coeficiente de Nei e Li. A analise de
agrupamento foi realizada utilizando-se a metodologia
das médias aritméticas (UPGMA - Unweighted pair-
group method using an arithmetic average). Utilizou-se
a técnica proposta por Kelley, Gardner e Sutcliffe (1996)
para se estimar 0 nimero de grupos 6timos (Kelley-
Gardner-Sutcliffe penalty function) no dendrograma.
Para as analises de consisténcia dos agrupamentos
foram conhecidas as estimativas de “stress”, distorcdo e
correlacdo cofenética entre a matriz fenética e cofenética.

As similaridades inter e intraespécie também foram
estimadasviaalgoritmoANOSIM (Analise de Similaridade).
A ANOSIM, proposta por Clarke e Green (1988), refere-se
a um método estatistico ndo paramétrico que possibilita
a comparagdo de diferentes populagdes. Segundo estes
autores, tal andlise permite discriminar grupos cuja
similaridade entre as suas repeti¢des (dentro) sdo maiores
que as encontradas entre repeticdes de grupos distintos
(entre). Tais estimativas sdo apresentadas em estruturas
denominadas “boxplots”, onde sua largura é proporcional
a raiz quadrada do nimero de observagdes nos grupos. O
teste ANOSIM promove uma estatistica R definida para o
intervalo entre -1 e +1. Nesta estatistica, valores proximos a
zero indicam a aceitagdo da hipotese nula (H), isto é, de que
ndo ha diferencas significativas entre 0s grupos, enquanto
que valores préximos a +1 e -1 sugerem, respectivamente,
maior diferenca entre e dentro dos grupos. A estatistica R
(CLARKE; GREEN, 1988) é dada por:

Vp —7
R — B W
11(/1—1)/4 onde,
i’y €1, sdo as médias das similaridades entre e dentro

dos grupos, respectivamente, e n corresponde ao
numero total de observagdes.
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RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados referentes as estimativas de distorcao,
“stress” e correlacdo cofenética foram, respectivamente,
de 0,11,0,0e 0,97, sendo este Gltimo significativo a 1,0% pelo
Teste de Mantel. Estes parametros indicaram uma reduzida
distorcdo dos valores entre a matriz fenética e cofenética.

Com base nos resultados obtidos (Figuras 1 e 2),
nota-se grande diversidade genética entre as espécies de
Caricaceae estudadas. Com a utilizagao de 15 primers, foram
amplificados 136 fragmentos RAPD; destes, apenas seis foram
monomodrficos entre as trés espécies, correspondendo aum
percentual de 4,41% do total de fragmentos amplificados.

Com a utilizacdo do algoritmo proposto por
Kelley-Gardner-Sutcliffe  (KELLEY; GARDNER;
SUTCLIFFE, 1996), foi possivel conhecer o ponto de
corte 6timo no dendrograma, o qual indicou a formacéo
de apenas 3 grupos, como esperado, correspondendo a
dissimilaridade entre espécies.

O grupo formado por J. spinosa e V. monoica
compartilhouumasimilaridade de apenas 0,15 com C. papaya.
Conforme apresentado na Tabela 1 e na Figura 1, observa-se
que a espécie J. spinosa apresentou-se ligeiramente
mais similar com V. monoica do que com C. papaya,
sendo 13,24% das marcas totais em comum, e esta Gltima

espécie foi mais proxima geneticamente de J. spinosa do que
com V. monoica, apresentando 11,76% do total de marcas
em comum. De uma forma geral, as espécies foram muito
distantes geneticamente. Kyndt et al. (2005), trabalhando
com 6 espécies do género Vasconcellea, concluiram que
caracteres vegetativosavaliados nestas espécies ndo mostraram
relacdo direta com aspectos genotipicos e taxondémicos.

De acordo com Kim et al. (2002), a espécie C.
papaya compartilhou o minimo de similaridade genética
(0,432) com outras seis espécies da familia Caricaceae,
sdo elas: V. goudatiana, V. horovitziana, V. stipulata, V.
parviflora, V. cundinamarcensis e V. monoica, e a
similaridade entre estas espécies foi de 0,729. Com base
em tais resultados, Kim et al. (2002) concluiram que
a espécie C. papaya divergiu do restante das espécies
de Vasconcellea em estadios precoces da evolucdo do
género. Costa et al. (2011), trabalhando com as espécies
C. papaya, J. spinosa, V. monoica e V. quercifolia,
utilizando marcadores ISSR, encontraram um alto
namero de bandas polimérficas e, constataram que C.
papaya formou um grupo distinto das demais espécies.
Aradhya etal. (1999), trabalhando com RFLP, em regides
intergénicas de cpDNA, concluiram que as espécies de
Vasconcellea spp. compartilharam maior similaridade
com Jacaratia do que com C. papaya, assim sendo, tal
similaridade entre Vasconcellea spp e Jacaratia, ratifica

Figura 1 - Dendrograma representando a diversidade genética obtida via método de agrupamento UPGMA, utilizando-se a similaridade de
Nei e Li, entre e dentro de acessos de Jacaratia spinosa, Vasconcellea monoica e Carica papaya, pertencentes a Colecdo de Germoplasma

de Caricéceas do Laboratdrio de Melhoramento Genético Vegetal da U

niversidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF)
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a hipotese de que a espécie C. papaya tenha divergido mais
cedo do que todas as demais espécies da familia Caricaceae.

Portanto, os resultados relacionados a divergéncia
genética entre as espécies estudadas no presente

trabalho estdo de acordo com os resultados encontrados
na literatura disponivel para a familia Caricaceae.
Conforme Saxena et al. (2005), o método RAPD, apesar
de apresentar uma baixa estringéncia e problemas quanto

Figura 2 - “Boxplots” representando a diversidade genética obtida via algoritmo ANOSIM, utilizando-se a similaridade de Nei e Li e 0 método
UPGMA, entre e dentro de acessos de Carica papaya, Jacaratia spinosa e Vasconcellea monoica, pertencentes a Colecdo de Germoplasma
de Caricéceas do Laboratdrio de Melhoramento Genético Vegetal da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF)
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Tabela 1 - Numero total e porcentagem de marcas RAPD presentes dentro e entre as espécies Jacaratia spinosa, Vasconcellea
monoica e Carica papaya, utilizando-se acessos pertencentes & Colecdo de Germoplasma de Caricaceas do Laboratério de
Melhoramento Genético Vegetal da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro

Espécies N° de marcas N° de marcas (%)
C. papaya 29 21,32

V. monoica 18 13,24

J. spinosa 35 25,74

C. papaya / V. monoica 14 10,29

C. papaya / J. spinosa 16 11,76

V. monoica / J. spinosa 18 13,24

C. papaya / V. monoica / J. spinosa *6 *4,41

Total de marcas 136 100

*Bandas monomorficas.
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a sua reprodutibilidade, ¢ uma técnica que tem sido
amplamente aplicada a um grande nimero de espécies
vegetais, com o objetivo de se estudar a divergéncia
genética. Como jd mencionado anteriormente, no presente
caso, os resultados obtidos com os marcadores RAPD
apresentaram alta correlagdo com os resultados descritos
na literatura. Apenas os resultados relatados por Van
Droogenbroeck et al. (2004), trabalhando com variagao
a partir de DNA mitocondrial, consideraram apenas
dois grupos dentro da familia Caricaceae; o primeiro
compreendendo somente espécies de Vasconcellea, e o
segundo, algumasespéciesdogénero Vasconcellea, juntamente
com gendtipos de Carica, Cylicomorpha e Jacaratia.

Quanto a diversidade intraespecifica, com base na
Figura 1, pode-se inferir que hd maior diversidade genotipica
dentro da espécie J. spinosa, constatado pela formacéo de
grupos internos com bifurcages mais altas e definidas.

Uma maneira alternativa de se estimar a variabilidade
genética intraespecifica pode ser dada através da analise
de similaridade utilizando o algoritmo ANOSIM
(CLARKE; GREEN, 1988). De acordo com estes
autores, a ANOSIM é fundamentada nos principios
de permutacdo e aleatorizacdo que atuam sobre uma
matriz de similaridade/dissimilaridade, demonstrando
0 quanto cada observacdo é similar, ou dissimilar, dada
a estrutura de comunidade e a medida de distancia
escolhida. A Figura 2 apresenta 4 “boxplots” estimados
a partir do algoritmo ANOSIM, no Programa R.

Ao contrdrio da funcdo ANOSIM, estimativas de
diversidade obtidas através do indice de Shannon-Weaver
podem ter suaeficiénciareduzida, caso asamostras utilizadas
sejam de tamanho pequeno. Os resultados mostrados na
Figura2 corroboram com osresultados referentes adiversidade
genotipica acima mencionada. Pela analise de similaridade
via algoritmo ANOSIM, as diversidades encontradas para
J. spinosa, V. monoica e C. papaya foram estatisticamente
distintas (R = 1,0; significancia = 0,001). Nesta figura,
observa-se que a maior diversidade é encontrada entre as
espécies, e muito menos dentro das espécies. A espécie J.
spinosa possui uma diversidade média superior a das demais
estudadas. Por se tratar de uma espécie didica, estimativas
superiores de diversidade ja poderiam ser esperadas. A
diversidade observada em V. monoica é muito proxima da
encontrada em C. papaya, porém, a primeira apresenta
uma leve superioridade em relacéo a espécie cultivada.

Os resultados mencionados anteriormente podem
estar correlacionados com o modo de reproducdo de cada
espécie estudada. As espécies J. spinosa e V. monoica séo,
respectivamente, uma espécie didicae monogica, enquanto
que C. papaya, uma espécie com formas sexuais didica e
hermafrodita, porém, todos os genoétipos utilizados no
presente trabalho foram tipos hermafroditas.

Apesar de ndo ser o objetivo do trabalho, ndo
se pode deixar de mencionar a diversidade encontrada
entre os acessos da espécie cultivada. Na Figura 1, C.
papaya apresentou polimorfismo entre as trés cultivares
analisadas e também dentro de Sunrise Solo (SS) e dentro
de Formosa houve polimorfismo, sendo que, pelo fato
destas duas cultivares se tratarem de linhas puras, tal
resultado ndo seria esperado. Em relacdo a cultivar UC,
o polimorfismo foi zero, resultado este esperado por se
tratar de um hibrido F,. Tal fato pode indicar que os alelos
presentes nas linhagens parentais do hibrido ainda néo
se encontram totalmente fixados. Oliveira et al. (2011),
estudando a diversidade genética via AFLP em gen6tipos
de Carica papaya, observaram que a cultivar Sunrise
foi mais proxima genotipicamente de uma linhagem
endogamica estudada (CMF-L30-08), quando comparado
com genotipos landraces (CMF 233) na mesma espécie.

De posse dos resultados apresentados no dendrograma
(Figura 1), pode-se inferir que as espécies em estudo possuem
uma reduzida base genética. Tal fato é observado quando se
realiza a leitura do eixo vertical no dendrograma, sendo a
maior distancia alcangada (bifurcagdo mais alta) instraespécie
de 0,42 em J. spinosa. Assim sendo, os resultados aqui obtidos
apontam para a necessidade de inser¢do de novos acessos de
Jacaratia spinosa e Vasconcellea monoica na Colecdo de
Germoplasma de Caricaceas do Laborat6rio de Melhoramento
Genético Vegetal da UENF. Essa insergdo visa, por exemplo,
ampliar a diversidade intraespecifica, resultando em maiores
chances de se localizar, na Colecéo, gendtipos de V. monoica
com textura lisa de casca e gendtipos de J. spinosa resistentes
ao virus Papaya Ringspot Virus (PRSV). Trabalhos realizados
por Kim et al. (2002), utilizando marcadores AFLP, sugeriram
limitada variacdo genética dentro da espécie C. papaya; com
umamédiade 0,880 desimilaridade entre 63 acessos daespécie
citada. De acordo com Eustice et al. (2008), os marcadores
microssatélites se constituem em uma importante
ferramenta quando se deseja obter bandas polimorficas
em genoétipos proximamente relacionados, como é o
caso das cultivares de C. papaya. Estes mesmos autores,
trabalhando com microssatélites produzidos a partir
de BAC’s e sequéncias complementares, encontraram
niveis altos de polimorfismo para a maioria dos
acessos de mamoeiro estudados. Porém, conforme
Kyndt et al. (2006), os marcadores microssatélites
utilizados para acessar a diversidade genética entre
acessos de Vasconcellea, Jacaratia e Carica ndo foram
suficientemente seguros na distingdo entre espécies.

CONCLUSOES

1.Com base nos resultados apresentados, pode-se concluir
gue as espécies Jacaratia spinosa e Vasconcellea
monoica apresentam menor distancia genética entre
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si do que com a espécie cultivada Carica papaya. As
distancias genéticas entre as espécies aqui estudadas
apresentaram-se relativamente altas, ou seja, tais espécies
podem estar relacionadas a diferentes complexos génicos;

2.As estimativas de diversidade genética foram maiores,
respectivamente, para as espécies Jacaratia spinosa,
Vasconcellea monoica e Carica papaya. Porém, todas as
estimativas obtidas apresentaram-se muito baixas, sugerindo
uma base genética estreita para as espécies em questao.
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