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RESUMO - Este trabalho teve por objetivo identificar e selecionar genótipos parentais de acerola
(Malpighia emarginata L.) adequadas a programas de melhoramento genético. Nove caracteres quanti-
tativos de maior importância agronômica foram usados para determinação da distância genética e
formação de grupos similares de acessos. O agrupamento pelo método de Tocher, a partir das distâncias
generalizadas de Mahalanobis, possibilitou a divisão de 14 genótipos em três grupos. Com base na
divergência genética e no caráter agronômico-chave (teor de vitamina C), destacaram-se como mais
promissores os cruzamentos dos genótipos: AM Mole pertencente ao grupo III, com os genótipos
PR AM, NO 18, PR 17, PR 16, Eclipse, AM 22 e Dominga, todos pertencentes ao grupo I.

Termos para indexação: Malpighia emarginata, características agronômicas, clones, distância genética,
melhoramento de plantas, métodos de melhoramento.

WEST INDIAN CHERRY PARENTAL GENOTYPE SELECTION
BASED ON MULTIVARIATE GENETIC DIVERGENCE

ABSTRACT - The objective of this study was to evaluate genotypes toward the identification of
superior West Indian Cherry (Malpighia emarginata L.) parents that produce high-performing prog-
enies. Parents clones were evaluated in a completely randomized design with three replications and
each plot consisted of three plants. Fourteen genotypes of West Indian Cherry were characterized in
Londrina, PR, Brazil. Nine quantitative characters of bigger agronomic interest were used for determi-
nation of genetic distance and identification of similar groups among the genotypes. The grouping by
the method, based on Mahalanobis generalized distance, made it possible to organize the 14 genotypes
in three groups. The genetic divergence based on  a key agronomic character (level of vitamin C) allowed
to recommend the cross as of the following genotypes: amarela mole (group III) with genotypes
PR AM, No 18, PR 17, PR 16, Eclipse, AM 22 and  Dominga all of them group I.

Index terms: Malpighia emarginata, agronomic characters, genotypes, clones, genetic distance, plant
breeding, breeding methods.

INTRODUÇÃO

A acerola (Malpighia emarginata L.), também
conhecida como cereja-das-antilhas, destaca-se den-
tre as demais frutíferas pela composição de seus fru-
tos, que possuem alto teor de vitamina C. Cem gra-
mas de polpa de acerola pode conter até 5.000 mg de
ácido ascórbico (vitamina C). Esse conteúdo chega
a ser cem vezes superior ao da laranja, ou dez vezes
maior do que o da goiaba, as duas tidas como as
frutas de mais alto conteúdo de vitamina C (Gonzaga
Neto & Soares, 1994). Em virtude de tal característica,
é conferida a essa fruta um inestimável valor
farmacológico e alimentício, por sua importância
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como alimento e por consistir em mais uma alternati-
va de fonte de vitamina C a baixo custo.

Dependendo do local e da população de insetos,
pode ocorrer na aceroleira tanto autogamia quanto
alogamia, sendo que a polinização cruzada é respon-
sável pelo maior tamanho dos frutos (Couceiro,1985;
Gonzaga Neto & Soares, 1994).

Em um programa de melhoramento genético en-
volvendo hibridação, uma das etapas fundamentais
é a eleição dos genótipos parentais com bom desem-
penho e ampla base genética. Uma alternativa para a
escolha dos genótipos parentais é a análise do seu
comportamento isolado e do resultado dos cruza-
mentos dialélicos. Porém, a necessidade de realiza-
ção de grande número de cruzamentos manuais e a
condução de experimentos envolvendo um grande
número de híbridos limitam a utilização dos cruza-
mentos dialélicos. Assim, medidas da divergência
genética obtidas antes que qualquer cruzamento seja
realizado podem auxiliar os melhoristas a concentrar
seus esforços nas combinações mais promissoras.
A heterose, manifestada nos cruzamentos, está dire-
tamente relacionada à divergência genética entre seus
progenitores  (Falconer, 1981).

Nascimento Filho et al. (1992) utilizaram o método
de divergência genética para avaliar plantas jovens
de guaranazeiro (Paullinia cupana var. sorbilis).
De um total de 36 clones de guaraná em relação a 25
caracteres, os genótipos foram separados em seis
grupos similares e selecionados oito genótipos para
obtenção de gerações segregantes a partir de cruza-
mentos biparentais ou múltiplos.

Paiva (1994) avaliou a divergência genética de
seringueira (Hevea spp.) com relação aos componen-
tes principais de oito e sete caracteres no primeiro e
segundo ano de idade da planta, respectivamente.
Os dados revelaram que os dois primeiros compo-
nentes foram suficientes para explicar mais de 80%
da variância observada nos dois anos. O autor não
observou correspondência entre as observações do
primeiro e do segundo ano, e concluiu ser necessá-
rio maior período de tempo para a avaliação das plan-
tas. As técnicas de divergência genética entre os
clones foram potencialmente viáveis para uso em
programa de melhoramento de seringueira.

Para identificar genótipos parentais adequados a
um programa de melhoramento genético de guandu

(Cajanus cajan L. Millsp), Pípolo et al. (1995) avalia-
ram o comportamento de 25 genótipos com relação a
oito caracteres. Os genótipos foram, por eles, dividi-
dos em cinco grupos, e, considerando os caracteres
altura da planta, a porcentagem de proteína e a por-
centagem de óleo, recomendaram 24 cruzamentos,
8% do total dos cruzamentos possíveis, envolvendo
os 25 genótipos avaliados.

Amaral Júnior et al. (1996) usaram o método de
Tocher para estimar a diversidade genética entre
genótipos de moranga (Cucurbita maxima Duch).
Os autores indicaram as combinações mais promis-
soras, e discriminaram os caracteres morfoagronô-
micos mais importantes na caracterização da variabi-
lidade. Com este procedimento estabeleceram qua-
tro grupos e recomendaram quatro combinações de
cruzamentos visando ampliar a base genética da es-
pécie.

Com o objetivo de estimar a diversidade genética
entre acessos de acerola, Souza (1996) utilizou da-
dos enzimáticos e agronômicos para a caracteriza-
ção de 16 acessos de acerola. O autor aplicou sete
sistemas enzimáticos, e observou seis característi-
cas agronômicas. As estimativas de divergência por
este procedimento não apresentaram correlação sig-
nificativa com as características agronômicas. Os 16
acessos foram agrupados nos sistemas isoen-
zimáticos em quatro grupos e os caracteres agronô-
micos, em três grupos. Para fins de melhoramento, a
partir dos resultados, os autores sugeriram cruza-
mentos entre os três acessos com melhores desem-
penhos agronômicos.

Na cultura da aceroleira, a pesquisa tem-se inten-
sificado na estimativa da produtividade dos clones e
na caracterização nutricional e qualitativa dos fru-
tos. Em média,  a produtividade de 30 kg/planta/ano
é considerada satisfatória nas condições  do norte
do Paraná, e teores de vitamina C acima de 1.000 mg
por 100 g de polpa  atendem aos padrões desejados
pela indústria, embora o nível mínimo exigido  de
vitamina C para a comercialização no mercado inter-
nacional seja acima de 1.200 mg por 100 g de polpa
(Kawati, 1995; Bliska & Leite 1995).

Este trabalho teve como objetivo identificar e se-
lecionar genótipos parentais de acerola adequados
a programas de melhoramento genético.
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MATERIAL  E  MÉTODOS

Quatorze clones de acerola, pertencentes à coleção da
Fazenda-Escola da Universidade Estadual de Londrina, e
procedentes de pomares comerciais do Norte do Paraná,
foram avaliados quanto a nove  caracteres  agronômicos e
bromatológicos no período de janeiro de 1996 a junho de
1997. O delineamento experimental utilizado foi o de
blocos inteiramente ao acaso, com três repetições e cada
parcela foi formada por três plantas.

Os clones avaliados são os seguintes:  No 8 (1), IA 6 (2),
No 7 (3), PR AM (4), No 18 (5), PR 17 (6), IA 21 (7),
PR 16 (8), Eclipse (9), PR 24 (10), AM 22 (11), No 3 (12),
AM Mole (13), Dominga (14).

Os caracteres avaliados foram: CF: comprimento do
fruto (mm) medido com paquímetro em três amostras de
15 frutos cada; DF: diâmetro do fruto (mm), medido com
o paquímetro em três amostras de 15 frutos cada; PF: peso
do fruto (g), avaliado em frutos maduros a partir do peso
médio de três amostras com 15 frutos cada; PP: peso da
polpa (g), avaliado em três amostras com 15 frutos madu-
ros cada, de que se fez a extração da semente; PS: peso da
semente (g), determinado a partir do peso médio de três
amostras, com 45 sementes cada; RP: rendimento da
polpa (%), obtido por meio da relação entre peso da polpa
e o peso do fruto; VC: vitamina C (mg de ácido ascórbico/
100 g de polpa), determinado em polpa macerada, com
2,6 diclorofenol-indofenol; AC: acidez (mL NaOH
1N/100 g), determinado a partir da neutralização da acidez
da polpa da fruta, por titulação com NaOH 0,1N; Brix (º),
determinado com o refratômetro em amostras de frutos
maduros (Association of Official Analytical Chemists,
1970).

Os valores da característica rendimento da polpa (RP),
expressos em porcentagem (%), foram transforma-
dos para  arco seno da raiz quadrada da proporção
(arc sen ����[ ) conforme Steel & Torrie (1980).

Além das análises de variância multivariadas e compa-
ração das médias pelo critério proposto por Scott & Knott
(1974), foram obtidos ainda: a) estimativa da distância
generalizada de Mahalanobis; b) estabelecimento de
grupos similares, pelo método de otimação, proposto por
Tocher, citado por Rao (1952). Exemplo pormenorizado
desse método é apresentado por Singh & Chaudhary
(1977); c) análise gráfica da divergência, por meio de vari-
áveis canônicas. Com esse procedimento, foram obtidas
informações sobre a distância genética, por meio da
dispersão dos escores de cada genótipo em sistema
cartesiano, cujos eixos são estabelecidos pelo primeiro par
canônico (Rao, 1952).

As correlações fenotípicas  (rF), genotípicas (rG) e de
ambiente (rA) foram calculadas entre todos os caracteres,

usando as seguintes fórmulas (Falconer, 1981):
rF = COVF(x,,y) / (d2

Fx.d2
Fy)0.5

rG = COVG(x,,y) / (d2
Gx.d2

Gy)0.5

rA = COVA(x,,y) / (d2
Ax.d2

Ay)0.5

onde: COVF(x,,y)  , COVG(x,,y)  e COVA(x,,y)  correspondem à
covariância fenotípica, genotípica e de ambiente entre os
caracteres x e y; d2

Fx, d2
Gx e d2

Ax correspondem à variância
fenotípica, genotípica e de ambiente do caráter x; e d2

Fy,
d2

Gy e d2
Ay correspondem à variância fenotípica, genotípica

e de ambiente do caráter y.
Para testar os valores das correlações, foi utilizado o

teste t. O grau de liberdade utilizado para as correlações
fenotípicas e genotípicas foi o número de genótipos menos
dois (G.L. = G-2 = 14-2 = 12). Na tabela, com esse grau de
liberdade, os valores encontrados foram 0,532 e 0,661 para
5% e 1% de significância, respectivamente. No teste da
correlação de ambiente foi utilizado o grau de liberdade do
resíduo (26). Os valores encontrados foram 0,374 e 0,478
a 5% e 1% de significância, respectivamente (Cruz &
Regazzi, 1997).

RESULTADOS E DISCUSSÃO

As análises de variâncias apresentadas na Tabe-
la 1 e as comparações das médias das nove caracte-
rísticas apresentadas na Tabela 2 mostram a existên-
cia de diferenças significativas entre as médias dos
14 genótipos de acerola em todos os caracteres ava-
liados, exceto em CF. Os coeficientes de determina-
ção genotípica (b%) foram elevados, ou seja, acima
de 85%. Esses resultados evidenciam uma situação
bastante favorável ao melhoramento, sugerindo a
possibilidade de discriminar com boa eficiência
genótipos parentais superiores entre os 14 genótipos
avaliados. Os coeficientes de variação foram baixos,
variando de 4,55% a 18,51%, apresentando-se em
níveis aceitáveis em termo de precisão experimental
para ensaios conduzidos no campo.

O método de agrupamento proposto por Tocher,
citado por Rao (1952), a partir das distâncias genera-
lizadas de Mahalanobis (1936), possibilitou a divi-
são dos 14 genótipos em três grupos. O grupo I en-
volveu 12 genótipos (PR17, IA21, NO 8, IA6, AM22,
Eclipse, NO 7, NO 3, PR 16, PR AM, NO 18 e Dominga)
correspondendo a 86% dos acessos estudados; o
grupo II envolveu o genótipo PR 24 e o III envolveu
o genótipo AM Mole, representando cada um des-
ses grupos 7% do total dos acessos. Os genótipos
PR17e IA 21 foram os mais relacionados genetica-
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mente, sendo a distância entre eles a de menor mag-
nitude (D2=15,76). Os genótipos mais divergentes
geneticamente foram PR 24 e AM Mole, com a maior
distância observada (D2=698,86). Diversos autores
recomendam a utilização de genótipos parentais com
a maior divergência possível para maximizar a
heterose manifestada nos híbridos, aumentar a pro-
babilidade de ocorrência de segregantes superiores
em gerações avançadas e ampliar a base genética.
Portanto, essas informações devem ser utilizadas para
recomendação de cruzamentos. Tendo-se por base a
estatística multivariada, espera-se encontrar alto grau

de similaridade entre os genótipos pertencentes a
um mesmo grupo. Dessa forma, deve-se evitar cruza-
mentos dentro de um mesmo grupo (Destro, 1991).

A identificação de genótipos com base somente
na divergência genética, sem considerar seus pró-
prios desempenhos, pode não ser uma boa estraté-
gia para um programa de melhoramento. Assim, a
recomendação de cruzamentos em programas de
melhoramento entre genótipos divergentes, mas que
apresentem desempenho superior nas principais ca-
racterísticas de importância agronômica, parece ser
a mais indicada.

TABELA 1. Resultados da análise de variância de nove caracteres em 14 genótipos de acerola, com as respec-
tivas médias, coeficientes de variação (CV) e coeficiente de determinação genotípica (b%). UEL,
Londrina, PR, ano agrícola 1995/19961.

1 CF: comprimento do fruto (mm); DF: diâmetro do fruto (mm); PF: peso do fruto (g); PP: peso da polpa (g); PS: peso da semente (g); RP: rendimento
da polpa (%) (estimativa obtida a  partir de dados  transformados para arc sen ����[ , conforme Steel & Torrie (1980)); Vit. C (mg/100 g); AC: acidez
(mL NaOH 1N/100 g); Brix (º).

** Significativo a 1% de probabilidade  pelo teste F.
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TABELA 2. Comparação entre médias de 14 genótipos de acerola em relação a nove caracteres avaliados.
UEL, Londrina, PR, ano agrícola 1995/19961.

1 Médias seguidas de letras diferentes na vertical divergem a 1% de probabilidade pelo teste Scott & Knott (1974); CF: comprimento do fruto (mm);
DF: diâmetro do fruto (mm); PF: peso do fruto (g); PP: peso da polpa (g); PS: peso da semente (g); RP: rendimento da polpa (%); Vit.C (mg/100 g);
AC: acidez (mL NaOH 1N/100 g); Brix (º).
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Na quantificação da divergência genética entre
os genótipos parentais, tem sido utilizada, tanto a
técnica da conglomeração baseada na distância ge-
neralizada (D2) de Mahalanobis (1936), quanto a aná-
lise das variáveis canônicas. No último caso, a di-
vergência genética é avaliada pela dispersão gráfica
dos escores relativos aos genótipos estudados em
eixos cartesianos. Em geral, os pesquisadores têm
optado pela representação gráfica, quando as duas
primeiras variáveis canônicas estiverem acima de
70% da variabilidade total disponível (Cruz, 1990).

Nesta pesquisa, a dispersão presente na Fig. 1 foi
feita em relação às duas primeiras variáveis canônicas,
que retiveram 75% da variação total, sendo
satisfatório para este estudo. As médias dos
14 genótipos de acerola nos 9 caracteres estudados
encontram-se na Tabela 2.

A recomendação dos cruzamentos foi baseada no
parâmetro referencial mínimo do produto no merca-
do externo, isto é,  o conteúdo de vitamina C acima
de 1.200 mg por 100 g de polpa (Bliska & Leite, 1995).
Os cruzamentos recomendados foram os seguintes:
do genótipo AM Mole (grupo III) com os genótipos

PR AM, NO  18, PR16, Eclipse, AM 22 e Dominga
(grupo I). Dessa maneira, seriam feitos sete cruza-
mentos, representando apenas 7,7% do total que
poderia ser realizado no dialelo parcial entre os
14 genótipos avaliados, os quais permitiriam a
obtenção de até 91 combinações.

As estimativas de correlações podem ser úteis
quando determinado caráter de interesse é de difícil
avaliação. Se esse caráter apresenta correlações
fenotípicas e genotípicas significativas com outro
de mais fácil acesso, pode-se fazer a seleção indireta
com base no caráter de fácil acesso.  Quando dois
caracteres apresentam correlação positiva e signifi-
cativa, a seleção em um resulta na melhoria do outro.
Dificuldades surgem quando dois caracteres apre-
sentam correlação positiva e significativa e um deles
é indesejável, ou quando os dois caracteres são de-
sejáveis, mas a correlação é negativa e significativa.

As correlações fenotípicas, genotípicas e de am-
biente estão apresentadas na Tabela 3.

As correlações fenotípicas e genotípicas positi-
vas encontradas para acidez e Vitamina C de 0,565 e

FIG  . 1. Dispersão dos escores de 14 genótipos de acerola em relação às duas primeiras
variáveis canônicas.
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0,583, respectivamente, indicaram que a seleção de
um desses dois caracteres pode ser feita por meio
apenas da seleção daquele que apresentar maior fa-
cilidade na avaliação  (Tabela 3).

As correlações fenotípicas e genotípicas positi-
vas e elevadas (0,799 e 0,814, respectivamente) entre
peso da semente e  peso do fruto indicam que frutos
de maior peso apresentaram sementes maiores. Por-
tanto, a seleção de  plantas com frutos grandes e
sementes pequenas é bastante dificultada (Tabela 3).

Os caracteres avaliados referentes a tamanho do
fruto (comprimento e diâmetro) resultaram em corre-
lações fenotípicas e genotípicas positivas com o peso
da polpa, apresentando o diâmetro do fruto os maio-
res valores das correlações (0,889 e 0,912, respecti-
vamente) (Tabela 3) .

TABELA 3. Estimativas dos coeficientes de correlação fenotípica (acima da diagonal), genotípica (acima da
diagonal, entre parênteses) e de ambiente, entre 9 caracteres1 estudados em acerola. UEL, Lon-
drina, PR, ano agrícola 1995/1996.

1 CF: comprimento do fruto (mm); DF: diâmetro do fruto (mm); PF: peso do fruto (g); PP: peso da polpa (g); PS: peso da semente (g); RP: rendimento
da polpa (%); VC: vitamina C (mg/100g); AC: acidez (mL NaOH 1N/100 g); Brix (º).

2 Pelo teste t das correlações fenotípicas e genotípicas, os valores requeridos para significância a 5% e 1% deverão ser superiores ou iguais a 0,532 e
0,661, respectivamente; para as correlações de ambiente esses  valores são 0,374 e 0,478, a 5% e 1% de significância, respectivamente.

3 Estimativa obtida a partir de dados  transformados para arc sen ����[ , conforme Steel & Torrie (1980).
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As correlações fenotípicas e genotípicas do peso
da polpa e peso do fruto apresentaram altos valores
positivos (0,942 e 0,951, respectivamente), o que  in-
dica seguramente que a seleção de frutos grandes
(de maior diâmetro) resulta em maiores quantidades
de polpa (Tabela 3).

CONCLUSÕES

1. Neste estudo de divergência genética, é possí-
vel dividir os 14 genótipos em 3 grupos: o grupo I
encerra 12 genótipos, o que corresponde a 86% dos
genótipos; os grupos II e III envolvem um genótipo
cada, representando 7% dos genótipos.

2. Tendo como base o estudo da divergência ge-
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nética e o caráter agronômico mais importante (Vita-
mina C) os cruzamentos recomendados são os
seguintes: genótipo AM Mole (grupo III) com os
genótipos PR AM, No 18, PR 17, PR 16, Eclipse,
AM 22 e Dominga (grupo I), obtendo-se 7 cruzamen-
tos, totalizando 7,7% do total que poderia ser feito;
dessa maneira, são feitos apenas 7 cruzamentos do
total de 91, sem incluir os recíprocos, que podem ser
realizados no dialelo parcial entre os 14 genótipos
avaliados.

3. A seleção de frutos grandes com sementes pe-
quenas é dificultada por causa das correlações
fenotípica e genotípica positivas entre os caracteres
peso de fruto e peso de semente.

4. A seleção de frutos grandes com maior diâme-
tro resulta na seleção de frutos com maior quantida-
de de polpa.
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