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Resumo — O objetivo deste trabalho foi estimar a variabilidade genética de acessos de mangaba provenientes
de populacdes naturais, de 11 localidades, com marcadores RAPD. Os acessos pertencem ao Banco Ativo de
Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, em Itaporanga d’Ajuda, SE. Foram utilizados 13 iniciadores, que
geraram 82 fragmentos, dos quais 78 (95%) eram polimorficos. A analise genética entre localidades apresentou
baixa diversidade genética; entretanto, a similaridade genética variou de 0,02 a 0,91, para os 55 acessos.
Foi possivel identificar grupos divergentes por meio dos agrupamentos UPGMA e ACoP. Os acessos menos
similares foram provenientes de Ipiranguinha (Conde, PB) e Preguica (Indiaroba, SE), e os mais semelhantes
de Jandaira (Costa Azul, BA). Do conjunto total, 49 acessos foram geneticamente distintos e seis semelhantes.
Por meio dos marcadores RAPD, foi possivel obter um perfil molecular unico, além de estimar a variabilidade
existente entre os acessos avaliados. O Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros
Costeiros apresenta baixa diversidade genética entre as localidades.

Termos para indexacao: Hancornia speciosa, marcadores moleculares, recursos genéticos, variabilidade genética.

Genetic diversity of accessions of the mangaba germplasm bank in Sergipe, Brazil

Abstract — The objective of this work was to estimate the genetic variability of mangaba accessions of natural
populations, from 11 locations, using RAPD markers. The accessions belong to Banco Ativo de Mangaba
of Embrapa Tabuleiros Costeiros, in Itaporanga d’Ajuda, SE, Brazil. A total of 13 primers were used, which
generated 82 fragments, of which 78 (95%) were polymorphic. Genetic analysis among regions showed low
genetic diversity; however, genetic similarity ranged from 0.02 to 0.91, for the 55 accessions. Divergent groups
were identified by UPGMA and ACoP clustering. The least similar accessions were derived from Ipiranguinha
(Conde, PB, Brazil) and Preguica (Indiaroba, SE, Brazil), and the most similar from Jandaira (Costa Azul, BA,
Brazil). From the total, 49 accessions were genetically distinct and six were similar. By using RAPD markers,
it was possible to obtain a unique molecular profile, besides estimating the variability among the accessions
evaluated. The Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba of Embrapa Tabuleiros Costeiros shows low genetic

diversity among locations.

Index terms: Hancornia speciosa, molecular markers, genetic resources, genetic variability.

Introducio

A mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) ¢ uma
espécie frutifera e laticifera nativa do Brasil, da familia
Apocynaceae, que apresenta grande importancia social,
econdmica e cultural nas areas em que ocorre, sendo
o Estado de Sergipe o maior produtor da fruta (Silva
Janior & Lédo, 2006).

A produgdo dessa cultura ¢ essencialmente
extrativista ¢ hd poucos pomares organizados ou
implantados paraa exploracao tecnificada (Ganga, 2008).

Tipica de solos arenosos, cidos e pobres em nutrientes,
amangabeira é encontrada na ampla vegetagao do bioma
do Cerrado, principalmente nas regides Norte, Sudeste e
Centro-Oeste e na regido dos Tabuleiros Costeiros e da
Baixada Litoranea (Vieira Neto et al., 2009).
Propagada por sementes, a mangabeira inicia sua
produgdo entre o terceiro e o quinto ano ap6s o plantio
(Vieira Neto et al., 2009). Essa arvore de porte médio,
de 2 a 10 m de altura, apresenta copa irregular e troncos
tortuosos, ramificados e asperos (Soares et al., 2007).
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As folhas s3o opostas, simples, pecioladas, glabras,
brilhantes e coriaceas, de formato eliptico (Silva Junior
& Lédo, 2006). As flores sdo hermafroditas, perfumadas,
de coloracao branca e apresentam um longo e estreito
tubo floral com anteras localizadas na regiao apical; nao
sdo fundidas e sdo polinizadas por varias espécies de
insetos lepidopteros (Darrault & Schlindwein, 2005).
O fruto ¢ do tipo baga, elipsoide ou arredondado, com
exocarpo amarelo. A polpa doce e com aroma agradavel
¢ bastante apreciada por seu sabor exotico caracteristico,
sua elevada acidez e seu alto contetido de soélidos
soluveis. As sementes sdo recalcitrantes e podem ser
semeadas até quatro dias apds sua extracdo, pois logo
diminuem sua atividade, ao sofrer desidrata¢do em torno
de 30% (Soares et al., 2007).

Informagdes sobre o desenvolvimento e a variagdo
genética de espécies nativas sdo fundamentais, ja
que a domesticagdo e a incorporagdo dessas espécies
nos sistemas produtivos regionais, bem como o
desenvolvimento de estratégias de conservagao eficientes
estdo estreitamente relacionadas ao conhecimento da
magnitude e da distribuigdo da variabilidade genética
nas populagdes naturais.

Os Bancos Ativos de Germoplasma (BAGs) sao uma
alternativa para a conservagdo dos recursos genéticos
vegetais. A avaliacdo da diversidade genética entre
os acessos de um BAG resulta em informacoes sobre
potenciais genitores a serem utilizados em programas de
melhoramento; possibilita a identificacdo de duplicatas
¢ o intercambio de germoplasma entre pesquisadores; €
de acordo com Nass (2007), é uma forma de conciliar
os esforgos de conservagdo da agrobiodiversidade com
o desenvolvimento sustentavel. Assim, foi instalado, em
2006, na Embrapa Tabuleiros Costeiros, o Banco Ativo de
Germoplasma de Mangaba (BGMangaba), em Itaporanga
d’Ajuda, SE, que se tornou objeto de estudo permanente
na area de recursos genéticos dessa espécie.

O conhecimento do grau de variabilidade genética,
por meio de estudos de divergéncia, é fundamental no
processo de identificacdo de novas fontes de genes de
interesse (Falconer & Mackay, 1996). Entre as formas
para avaliar essa diversidade, destaca-se a caracterizacao
molecular, que permite, a partir de marcas genéticas,
indiferentes as interferéncias ambientais, inferir
sobre o grau de diversidade entre individuos e entre
populagdes.

Marcadores moleculares t€m sido amplamente
utilizados na caracterizagdo de germoplasma,
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principalmente por fornecer informagdes sobre a
variabilidade genética do DNA, ao eliminar possiveis
efeitos ambientais (Castro et al., 2004; Chiorato et al.,
2007). Para a constitui¢do de variedades cultivadas,
¢ necessario que haja diversidade genética suficiente
para permitir a selecao de individuos que possam ser
utilizados em programas de melhoramento. Portanto,
o estudo dos componentes da variabilidade da espécie
¢ fundamental, especialmente para espécies nativas
pouco estudadas, cuja magnitude da diversidade ainda
ndo ¢ totalmente conhecida.

Sao raros os trabalhos sobre divergéncia genética
de mangabeiras do Nordeste com uso de marcadores
moleculares e morfologicos. Os primeiros iniciadores
de RAPD, para a avaliagdo da estrutura genética
de populagdes de H. speciosa do Cerrado, foram
selecionados por Moura et al. (2005). Ganga (2008),
ao estudar a variabilidade de plantas e progénies
de populagdes nativas de H. speciosa no Cerrado,
verificou elevado nivel de variagdo fenotipica quanto
aos caracteres de frutos e de crescimento. Moura et al.
(2008), ao utilizar marcadores moleculares RAPD,
observaram variagao significativa entre H. speciosa var.
pubescens e H. speciosa var. gardneri, tendo validado
o uso de marcadores RAPD para o estudo da estrutura
genética de populagdes de mangabeira.

O objetivo deste trabalho foi estimar a variabilidade
genética de acessos de mangaba provenientes
de populagdes naturais, de 11 localidades, com
marcadores RAPD.

Material e Métodos

Foram utilizados acessos do BGMangaba, implantado
em 2006, no Campo Experimental da Embrapa
Tabuleiros Costeiros, em area de restinga, no Municipio
de Itaporanga d’Ajuda, SE (11°06'40"S e 37°11'15"W).
O banco ¢ composto por 55 acessos, propagados por
sementes, provenientes de 11 localidades diferentes.
Os acessos foram coletados em areas de ocorréncia
natural da mangabeira, nos estados da Bahia, Para,
Paraiba e Sergipe (Tabela 1).

Folhas jovens de cada acesso foram coletadas para
extragdao de DNA; acondicionadas em gelo, para evitar
oxidag¢ao; e transportadas parao Laboratorio de Biologia
Molecular da Embrapa Tabuleiros Costeiros, Aracaju,
SE. As amostras foram mantidas em freezer a -80°C
até o momento da extragdo do DNA gendmico. Cerca
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Tabela 1. Procedéncia dos 55 acessos do Banco Ativo de
Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros.

Acesso Local de coleta Municipio

PA1 Paratibe Jodo Pessoa, PB
PA2 Paratibe Jodo Pessoa, PB
PA3 Paratibe Jodo Pessoa, PB
PA4 Paratibe Jodo Pessoa, PB
PA5 Paratibe Jodo Pessoa, PB
GX2 Guaxinduba Conde, PB

ADI1 Mata Redonda Alhandra, PB
AD2 Mata Redonda Alhandra, PB
ADS5 Mata Redonda Alhandra, PB
AD6 Mata Redonda Alhandra, PB

IP1 Ipiranguinha Conde, PB

1P3 Ipiranguinha Conde, PB

1P4 Ipiranguinha Conde, PB

1P6 Ipiranguinha Conde, PB

ABI1 Agua Boa Salvaterra, PA
AB2 Agua Boa Salvaterra, PA
AB3 Agua Boa Salvaterra, PA
AB4 Agua Boa Salvaterra, PA
AB5 Agua Boa Salvaterra, PA
AB6 Agua Boa Salvaterra, PA
PT1 Pontal Indiaroba, SE
PT2 Pontal Indiaroba, SE
PT3 Pontal Indiaroba, SE
PT4 Pontal Indiaroba, SE
PT5 Pontal Indiaroba, SE
PT6 Pontal Indiaroba, SE
PR1 Preguica Indiaroba, SE
PR2 Preguica Indiaroba, SE
PR3 Preguica Indiaroba, SE
PR4 Preguiga Indiaroba, SE
PRS Preguica Indiaroba, SE
PR6 Preguica Indiaroba, SE
TC1 Terra Caida Indiaroba, SE
TC2 Terra Caida Indiaroba, SE
TC3 Terra Caida Indiaroba, SE
TC4 Terra Caida Indiaroba, SE
TCS Terra Caida Indiaroba, SE
TC6 Terra Caida Indiaroba, SE
LGl Lagoa Grande Mata de Sao Jodao, BA
LG2 Lagoa Grande Mata de Sao Joao, BA
LG3 Lagoa Grande Mata de Sao Jodo, BA
LG4 Lagoa Grande Mata de Sdo Jodo, BA
LGS Lagoa Grande Mata de Sao Jodo, BA
LG6 Lagoa Grande Mata de Sdo Jodo, BA
BI1 Barra do Itariri Conde, BA

BI2 Barra do Itariri Conde, BA

BI3 Barra do Itariri Conde, BA

Bl4 Barra do Itariri Conde, BA

BI5 Barra do Itariri Conde, BA

BI6 Barra do Itariri Conde, BA

CAl Costa Azul Jandaira, BA
CA2 Costa Azul Jandaira, BA
CA4 Costa Azul Jandaira, BA
CA5S Costa Azul Jandaira, BA
CA6 Costa Azul Jandaira, BA

de 300 mg de folhas foram maceradas em nitrogénio
liquido, tendo-se adicionado, em seguida, 800 pL de
tampao de extragdo, de acordo com o método CTAB
(2% de CTAB — brometo de cetil trimetil amoénio;
EDTA - 0,5 M pH 8,0; Tris-Cl— 1 M pH 8,0; NaCl 5M;
e 2% de PVP) proposto por Doyle & Doyle (1987),
com modifica¢des.

Cada reagdo de RAPD continha 50 ng de DNA,
tampao de PCR com MgCl adicionado (Promega,
Madison, South Dakota, EUA) 1X, dNTP 10 mmol L',
1,0 U de Taq DNA polimerase (Promega, Madison,
South Dakota, EUA) e 3,0 ng de iniciador. Os DNAs
foram amplificados com termociclador Biocycler
(Hangzhou, Zhejiang, China), tendo sido submetidos
a um ciclo inicial de desnaturagdo de 96°C por 5
min, seguido de 35 ciclos de 45s a 94°C, 45s a 36°C,
45s a 72°C e um ciclo de extensdo final de 10 min a
72°C. Foram testados 59 iniciadores de dez pares de
base, dos quais 39 eram da marca Operon (Operon
Technologies, Huntsville, Alabama, EUA) e 20 da
marca IDT (Integrated DNA Technologies, Leuven,
Bélgica).

O resultado da amplificagdo foi submetido a
eletroforese horizontal, em gel de agarose a 1% ¢ em
tensdo de 100 V por 1 hora. Apos esse periodo, os géis
foram postos em contato, em uma solugdo contendo
brometo de etidio (0,02 uL mL"! de agua), por 30 min,
e visualizados sob luz ultravioleta. Para a mensuragao
do padrao dos fragmentos, foi utilizado o marcador de
peso molecular de 1 Kb, (Promega, Madison, South
Dakota, EUA). A visualizagdo dos resultados foi
realizada em equipamento de fotodocumentagdo Gel
doc L-pix (Loccus Biotecnologia, Cotia, SP).

O perfil eletroforético obtido para cada iniciador foi
convertido em uma matriz binaria, com base na presenca
(1) ou auséncia (0) do fragmento. A percentagem de
locos polimorficos, a amplitude dos fragmentos em
pares de bases (pb) e o nlimero 6timo de fragmentos
foram calculados com o auxilio do programa Genes
(Cruz, 2006). A distribuicao da variabilidade genética
foi estimada para cada origem dos acessos, que foram
analisados com o programa Genalex versdo 6.3
(Peakall & Smouse, 2006), tendo por base as seguintes
variaveis: nimero total de alelos (Na); nimero efetivo
de alelos (Ne); heterozigosidade esperada (He); analise
da variancia molecular (AMOVA); e dissimilaridade
genética de Nei (1978), calculada entre as localidades.
A AMOVA foi realizada sem incluir a localidade
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Guaxinduba, por apresentar apenas um acesso (GX2),
tendo-se utilizado 54 acessos e dez localidades, neste
caso. Para todas as outras analises, foram utilizados os
55 acessos e as 11 localidades.

A distancia genética foi obtida entre os pares de
acessos pelo programa FreeTree (Pavlicek et al., 1999)
de acordo com a similaridade do indice de Jaccard. Para
as distancias de Nei e Jaccard, foram calculados os erros
associados a dissimilaridade e a similaridade, segundo
Skroch et al. (1992), a 0,001% de probabilidade.
Os respectivos dendrogramas foram formados com
base no agrupamento UPGMA ("unweighted pair group
method using arithmetic averages"), que foi obtido
pelo programa XLSTAT, para as diferentes localidades
(Addinsolft, 2010), e pelo programa TreeView, entre
os acessos (Page, 1996).

Para os 55 acessos, a consisténcia dos agrupamentos
foi analisada por reamostragem "bootstrap", com o
programa FreeTree (Pavlicek et al., 1999), a 10.000 x.
O método de andlise de coordenadas principais (ACoP)
foi realizado com auxilio do XLSTAT (Addinsolft,
2010), para as diferentes localidades e para o total de
acessos.

Resultados e Discussao

Dos 59 iniciadores testados, foram selecionados
13, considerados os mais eficientes, por apresentar
fragmentos polimorficos nitidos. Foram amplificados
82 fragmentos, dos quais 78 (95%) eram polimorficos
(Tabela 2).

T.S. Costa et al.

A partir das estimativas de correlacdo, observou-se
uma relagdo diretamente proporcional entre 0 nimero
de fragmentos analisados e a magnitude de correlacdo
dos valores da matriz de similaridade original, obtida
a partir de reamostragens com diferentes numeros
de bandas (Figura 1). Houve consisténcia dos dados
quando a correlagdo (r) atingiu 0,99 e o valor de
estresse 0,04, em 75 fragmentos. Conforme Kruskal
(1964), o ntimero de bandas ¢ considerado ideal quando
o estresse apresenta valor inferior a 0,05.

O numero de bandas polimoérficas variou de 1
(iniciador A5) a 24 (iniciador IDT 14), e a média foi de
seis bandas por iniciador. Os iniciadores A11 (2.000 a
400 pb) e IDT 10 (750 a 250 pb) apresentaram maior
menor amplitude de pares de bases entre os fragmentos,
respectivamente, e a média encontrada foi de 1.320 pb
(Tabela 2).

Os resultados de polimorfismo obtidos neste
trabalho foram superiores aos relatados, na literatura,
para o uso de marcadores moleculares RAPD na
estimacdo da variabilidade de outras espécies. Castro
et al. (2004), ao avaliar a divergéncia genética de
acessos de mentrasto (Ageratum conyzoides L.), por
meio de marcadores RAPD, obtiveram 26 bandas
polimorficas, com 14 iniciadores. Silva et al. (2006),
ao estudar a caracterizagao de acessos de melancia
do BAG da Embrapa Semiarido, Petrolina, PE, com
seis iniciadores, encontraram 64 bandas, das quais
31 (48%) eram polimorficas. Chiorato et al. (2007),
ao analisar a diversidade genética do banco de
germoplasma de feijoeiro (Phaseolus vulgaris L.),

Tabela 2. Numero e percentagem de bandas polimoérficas por iniciador obtidos com marcadores RAPD em 55 acessos do
Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros.

Iniciador Total de bandas amplificadas ~ Numero de bandas polimorficas Polimorfismo (%) Amplitude de pares de bases
A2 5 4 80 1.300-250
A4 5 5 100 1.000-250
A5 1 1 100 600
All 4 4 100 2.000-400
B18 6 6 100 1.600-300
IDT 06 4 4 100 1.000-250
IDT 08 4 3 75 1.000-250
IDT 09 5 4 80 1.600-500
IDT 10 6 5 83 750-250
ITD 12 6 6 100 1.500-250
IDT 14 24 24 100 -

S18 6 6 100 2.000-750
W 04 6 6 100 1.500-500
Total 82 78 95
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verificaram 16% de polimorfismo, de 201 bandas, com
uso de 19 iniciadores.

O Na variou de 0,55 a 1,38 (Tabela 3), enquanto
o Ne variou de 1,00 a 1,47. O indice de Shannon (I)
variou de 0 a 0,38 (média de 0,25), ¢ os valores de He
variaram de 0 a 0,26 (média de 0,17). Esses parametros
sdo fortemente influenciados pela deriva genética, ja
que alelos raros (com frequéncia inferior a 0,05) ndo
sdo retidos. Entretanto, para inferir sobre a diversidade
genética em uma populacdo, € necessaria uma analise
comparativa entre os resultados, pois o valor de Na ¢
mantido em longo prazo e o valor de He ¢ influenciado
pelo nimero de alelos e pela distribuicdo de suas
frequéncias relativas (Raposo et al., 2007).

1,00 000000000000““"““”’
X

"“00’

0,80 .

**

0,60

0,40

Correlagao (r)
*

0,20

0,00
0 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60 65 70 75 80 85

Numero de fragmentos amplificados

Figura 1. Coeficiente de correlagdo (r) e valor de estresse
(E) apartir do nimero de fragmentos obtidos por marcadores
RAPD para 55 acessos do Banco Ativo de Germoplasma de
Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros.

Tabela 3. Numero de acessos (N), nimero total de
alelos (Na), numero efetivo de alelos (Ne), indice de
Shannon (I) e heterozigosidade esperada (He), para as
diferentes localidades de origem dos acessos do Banco
Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros
Costeiros, obtidos por marcadores RAPD.

Local de coleta N Na Ne 1 He

Paratibe, PB 5 1,08 1,29 0,24 0,16
Guaxinduba, PB 1 0,55 1,00 0,00 0,00
Mata Redonda, PB 4 1,13 1,33 0,27 0,19
Ipiranguinha, PB 4 1,05 1,27 0,25 0,16
Agua Boa, PA 6 1,27 1,33 0,29 0,19
Pontal, SE 6 1,24 1,39 0,31 0,21
Preguica, SE 6 1,38 1,46 0,38 0,26
Terra Caida, SE 6 1,25 1,31 0,27 0,18
Lagoa Grande, BA 6 1,33 1,33 0,28 0,19
Barra do Itariri, BA 6 1,36 1,35 0,29 0,20
Costa Azul, BA 5 0,99 1,19 0,15 0,11
Total 55 1,15 1,29 0,25 0,17

Os valores de Na obtidos para mangaba foram
inferiores aos encontrados por Oliveira et al. (2008),
que, ao estudar a variabilidade genética de fava d’anta
(Dimorphandra mollis Benth), obtiveram valores de 1,7
paraNae 1,5 para Ne. Na literatura, ha conhecimento de
poucos trabalhos com marcadores RAPD relacionados
a esse tipo de estudo, o que dificulta a comparagao dos
valores observados neste trabalho, com os encontrados
em outras areas ou bancos de germoplasma no pais,
para mangaba.

Para He, os valores foram inferiores aos encontrados
por Oliveira et al. (2008), em fava d’anta e em cajazeira
(Spondias mombin L.) (Silva et al., 2009). O baixo
valor de He (0,17) para os gendtipos sugere uma baixa
diversidade no BGMangaba. Em condi¢des naturais,
espera-se que a He seja sempre diferente de zero, pois
ha a possibilidade de os genotipos incorporarem novos
alelos por meio de cruzamentos ou de ocorrer perdas
em populagdes pequenas ou fragmentadas por deriva
genética (Barreira et al., 2006).

O indice de Shannon ¢ um identificador de
diversidade, que varia entre 0 e 1; quanto mais proximo
for de 1, mais diversa sera a espécie (Perry & MclIntosh,
1991). Para a mangabeira, o valor médio desse indice
foi de 0,25, o que indica baixa diversidade entre as
areas de coleta — a localidade Preguica (Indiaroba,
SE) apresentou o maior valor (0,38). Esses valores
podem ser atribuidos a fragmentagao das areas em que
foram obtidos, com forte pressdo de selecao antropica.
A comparagao com o indice de Shannon encontrado em
outros estudos ¢ limitada, pois abordagens diferentes
podem ter sido utilizadas para calcula-lo (Gillies et al.,
1997). Assim, os resultados observados, neste trabalho,
podem contribuir para grupos de pesquisa que utilizem
padroes similares.

Por meio da AMOVA, observou-se que a variagao
molecular foi maior dentro das localidades (66%) do
que entre as origens dos acessos (34%) (Tabela 4).

Tabela 4. Analise de variancia molecular entre e dentro
das diferentes localidades de origem dos acessos do Banco
Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros
Costeiros.

Fonte de variagdo GL SQ QM Variancia CV (%)
Entre localidades 9 335,37 37,26  5,17%%* 34
Dentro das localidades 43 426,70 9,92 9,92 66
Total 52 762,07 47,48 15,10 100

***Significativo a 0,1% de probabilidade
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A dissimilaridade, baseada na distancia genética
de Nei, calculada entre as localidades, variou de
0,11+0,0 (Mata Redonda, PB e Paratibe, PB) a 0,51+0,5
(Costa Azul, BA e Ipiranguinha, PB; Costa Azul, BA
e Preguica, SE). Os valores obtidos indicam o grau de
dissimilaridade genética entre os acessos do BGMangaba
(0,44+0,05). O menor valor (0,26+0,04) foi verificado
entre os acessos provenientes da Paraiba, o que confirma
a proximidade geografica e genética.

Com base no dendrograma, houve diferenciacao
dos acessos a partir de 0,15 de dissimilaridade
(Figura 2), o que indica baixa variabilidade genética
entre as diferentes localidades de origem dos acessos
do BGMangaba, como ja proposto na analise da
diversidade genética.

A partir da dissimilaridade genética média (DSGM
— 0,14), houve a formagdo de dois grandes grupos:
o primeiro foi composto por seis localidades (Mata
Redonda, PB; Paratibe, PB; Agua Boa, PA; Preguiga,
SE; Ipiranguinha, PB; e Guaxinduba, PB), ¢ 0 segundo
por cinco (Barra do Itariri, BA; Lagoa Grande, BA;
Pontal, SE; Terra Caida, SE; e Costa Azul, BA).

Para a ACoP, os dois primeiros componentes
consolidaram 57 e 52%, respectivamente, da
variacdo total. Foram identificados cinco grupos
entre as diferentes localidades dos acessos (Figura 3).
O segundo grupo (II) foi composto por quatro
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Agua Boa
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Preguica
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Guaxinduba

Barra do Itariri
Lagoa Grande

Pontal

Terra Caida

Costa Azul

0,00 0,02 004 006 008 010 0,12 014 0,16

Dissimilaridade de Nei (1978)
Figura 2. Representacdo filogenética pelo agrupamento
UPGMA e dissimilaridade genética pelo coeficiente de Nei
entre as diferentes localidades de origem dos acessos do Banco
Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros
Costeiros. DSGM, dissimilaridade genética média.
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localidades (Mata Redonda, PB; Paratibe, PB; Agua
Boa, PA; e Pontal, SE); o terceiro (III) por duas
(Ipiranguinha, PB e Preguica, SE); ¢ o quarto (IV) por
trés (Lagoa Grande, BA; Barra do Itariri, BA; e Terra
Caida, SE). Costa Azul, BA, (V) e Guaxinduba, PB,
(I) ndo se agruparam com outras localidades, tendo-se
posicionado em quadrantes diferentes, o que indica
maior diversidade genética para estes acessos.

Ao cruzar as informagdes entre o agrupamento
UPGMA ¢ a ACoP, observou-se que os grupos de
acessos formados com origem em Mata Redonda,
PB; Paratibe, PB; Agua Boa, PA; e Pontal, SE, estdo
geneticamente relacionados. O mesmo ocorre para
Ipiranguinha, PB, e Preguica, SE. Apesar de ter um
representante no BAG, Guaxinduba, PB, apresentou
a maior diferenca genética entre as localidades, pois
se posicionou de maneira singular nos agrupamentos.
As localidades delimitadas geograficamente entre
Bahia e Sergipe, isto é, Lagoa Grande, BA; Barra do
Itariri, BA; Terra Caida, SE; e Costa Azul, BA, nio
apresentaram essa barreira geografica em relagdo a
distancia genética.

O emprego de mais de um método de agrupamento,
em decorréncia das diferengas na hierarquizagio,
na otimiza¢do e na ordenagdo dos grupos, permite
que a classificagdo se complemente em funcdo dos
critérios que cada técnica utiliza, além de impedir
que inferéncias erroneas sejam adotadas na alocagdo
de materiais, dentro de um determinado subgrupo de
genotipos (Arriel et al., 2006).
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Figura 3. Analise de coordenadas principais (ACoP) para as

diferentes localidades de origem dos acessos do Banco Ativo de
Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros.
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Para os dados relacionados a diversidade genética  a similaridade média foi de 0,48 (0,02—0,91), tendo
entre acessos, obtidos com o coeficiente de Jaccard,  variado de 0,02 (£0,05), para quatro pares de acessos
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Figura 4. Representagao filogenética pelo agrupamento UPGMA, similaridade genética pelo coeficiente de Jaccard (1908)
e analise "bootstrap" (10.000 x) para 55 acessos do Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros
Costeiros. SGM, similaridade genética média.

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.46, n.5, p.499-508, maio 2011



506

(PR4 ¢ AB3; TC6 e PR2; BI2 ¢ PR4; e CA2 ¢ PR4),
coletados no Para e em Sergipe, a 0,88 (+0,05), para
PT2 e PT3, ambos de Sergipe. A partir do dendrograma
(Figura 4), foi possivel formar oito grupos. Os acessos
que se destacaram foram o IP6 (0,05) e o par de acessos
PR2 e PR4 (0,07+0,05), por serem mais divergentes; ¢
o par de acessos PT2 e PT3 (0,88+0,05), por serem
mais similares.

Os grupos formados pelos acessos CA6 (0,86), CAS
e CA4 (0,91+0,05), CA1 e CA2 (0,87+0,05), ¢ PT2 e
PT3 (0,90+0,05) ficaram posicionados a partir do nivel
da similaridade genética média (SGM) (0,83+0,05). Ja

0,2 =

Vil

PA3

T.S. Costa et al.

que a SGM indica o valor acima do qual os individuos
sdo considerados semelhantes, os pares apresentados
podem ser considerados similares entre si.
Diferentemente dos dados obtidos neste trabalho,
Chiorato et al. (2007), ao avaliar acessos de feijoeiro,
obtiveram divergéncia genética de 0,13 a 0,82.
Junqueira et al. (2007), ao analisar a diversidade
genética de acessos de maracuja-suspiro (Passiflora
nitida Kunth.) verificaram valores de 0,03 a 0,61,
entre 19 acessos. Alves (2002) obteve valores de 0,02
a 0,99, entre acessos de cupuaguzeiro [Theobroma
grandiflorum (Willd. ex Spreng.) K. Schum.].
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Figura 5. Analise de coordenadas principais (ACoP) para 55 acessos do Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da

Embrapa Tabuleiros Costeiros.
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Na andlise de agrupamento ACoP (Figura 5), os
dois primeiros componentes principais apresentaram
soma de variacdo de 28,93%. Houve a formacdo de
sete grupos: o primeiro (AD2 e AD6), o segundo
(AD5 e PR2), o quarto (AD1 e PTS) e o sétimo
grupo (PA3 e PR4) foram formados por apenas dois
acessos; 0 quinto grupo apresentou oito acessos (PA2,
AB2, IP3, AB1, PT6, PT3, LG3 e LG1), enquanto o
sexto englobou grande parte das amostras, tendo
apresentado 38 acessos, no conjunto. O acesso IP6
(terceiro grupo) nao foi agrupado com os demais.

Ao analisar conjuntamente as informacdes entre
o agrupamento UPGMA e a ACoP, observou-se que
o acesso IP6 ¢ o mais divergente, por estar isolado
entre os agrupamentos. O grupo V da analise de
coordenadas agrupou partes dos grupos G5, G6 ¢ G7
do agrupamento UPGMA. Ha um grande nimero de
acessos agrupados no grupo VI da ACoP, similar ao
maior numero de acessos reunidos no dendrograma
(G2 e G3), o que indica pouca divergéncia entre
esses grupos. Os acessos AD6 e AD2 se agruparam
em posi¢des diferentes no dendrograma; contudo, na
AcoP, ocorreu o contrario. O mesmo foi observado para
os grupos [ (AD6 e AD2), Il (PR2 e ADS) e VII (PA3
e PR4) da ACoP. Todos os acessos provenientes de
Terra Caida apresentaram-se ligados geneticamente,
nos dois agrupamentos.

Por meio dos marcadores RAPD, foi possivel
obter um perfil molecular Gnico, além de estimar a
variabilidade existente entre os acessos avaliados.
Para o total de acessos, os resultados indicam a
existéncia de 49 acessos geneticamente distintos e seis
semelhantes (CA4 ¢ CAS5; CAl e CA2; e PT2 e PT3),
no BGMangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros.
Os resultados obtidos neste trabalho podem ser tteis
em futuros programas de conservacdo e melhoramento
desta espécie.

Conclusoes

1. O Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba
da Embrapa Tabuleiros Costeiros apresenta baixa
diversidade genética entre as localidades.

2. O conjunto de 55 acessos apresenta ampla
distancia genética, com 49 acessos distintos e seis
geneticamente semelhantes.

3. Os pares de acessos CA4 e CAS; CAl e CA2; e
PT2 e PT3, provavelmente, sdo duplicatas.
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