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1 - Introducéo

A macadba (Acrocomia aculeata) é uma espécie
promissora para produgdo de biodiesel e possui vérias
aplicacgdes, principalmente no aproveitamento de seus frutos
(MOTOIKE et al., 2013). E uma oleaginosa com alto
potencial de rendimento de frutos e éleo, com qualidade de
oleo favoravel a producdo de bicombustiveis, seja biodiesel
(NAVARRO-DIAZ et al., 2014) ou bioquerosene
(LAVIOLA e ALVES, 2011; CREMONEZ et al., 2015),
apresentando potencial de rendimento entre 3.000 a 6.000 kg
ha! de 6leo (MOTOIKE et al., 2013; NAVARRO-DIAZ et
al., 2014). Entretanto, apesar do grande potencial, a macatba
estd em fase de domesticagdo, e grande parte das pesquisas
concentra-se no melhoramento genético da espécie
(DOMICIANO et al., 2015).

Dessa forma o passo inicial para o melhoramento
genético é verificar se ha variabilidade genética entre os
genotipos do banco de germoplasma, pois sdo de grande
importancia para auxiliar na escolha de estratégias eficientes
de melhoramento. A caracterizacdo agronémica dos
genotipos é essencial para descri¢do fenotipica. No entanto,
essa abordagem pode agrupar 0s gendtipos erroneamente em
virtude das influéncias ambientais que 0os mesmos sofrem
durante o seu desenvolvimento.

A estimativa de diversidade genética por ser
realizada por meio de varios métodos, seja com base no
fendtipo ou no gendtipo. O uso de marcadores moleculares
possibilita maior precisdo de estimativas, considerando que
é possivel eliminar o efeito ambiental. Dentre os marcadores
moleculares, 0os SNPs (Single Nucleotide Polimorphism) sdo
marcadores que permitem identificar a variacdo de um Unico
nucleotideo (YA et al., 2018).

Diante do exposto o objetivo deste trabalho é
estimar a diversidade genética em gendétipos de macauba por
meio de marcadores SNPs.

2 - Material e Métodos

Foram amostrados 200 individuos pertencentes ao
Banco Ativo de Germoplasma de Macalba (BAGMC)
instalado na &rea experimental da Embrapa Cerrados,

localizada em Planaltina-DF. O BAGMC ¢ constituido de
1.200 plantas, oriundas de diversas regides do territério
brasileiro abrangendo cinco estados, Minas Gerais, S&o
Paulo, Pard, Goiés e Distrito Federal.

Inicialmente foi realizada a qualidade dos
marcadores com missing < 5% e MAF > 5%, resultando em
2.336 SNP. Posteriormente foi realizado a andlise de
divergéncia  genética, empregando-se as  técnicas
multivariadas. Na aplicagdo da técnica de agrupamento dos
gendtipos pelo método da ligagdo média entre grupos
(UPGMA) utilizando a distancia euclidiana média como
medida de dissimilaridade. Também, realizou-se analise de
componentes principais com posterior dispersdo grafica dos
gendtipos. Para determinagdo do nimero 6timo de grupos foi
utilizado o pacote NbCluster, implementado no software R
(R Core Team, 2018).

3 - Resultados e Discussao

Observaram-se a formacdo 21 grupos distintos
(Figura 1). Nota-se divergéncia genética existente entre os
genotipos, podendo ser evidenciado pelo padrdo de
distribuicdo dos mesmos nos grupos formados. O coeficiente
de correlacdo cofenética obtido foi de 0,992, que representa
Otimo ajuste entre a matriz cofenética e a matriz de
dissimilaridade construida com base na distancia euclidiana
média. Tal coeficiente, indica boa confiabilidade dos
agrupamentos estabelecidos. Possibilitando maior acurécia
na escolha dos gendtipos na constituicdo de populagdes de
melhoramento.

Esta separacdo em grupos distintos possui extrema
importancia para 0 melhoramento genético da macauba, pois
a partir destes grupos pode ser obtida a heterose para 0s
caracteres quantitativos de interesse econdémico quando se
cruzar progénies pertencentes a grupos mais distantes
geneticamente. Por outro lado, dependendo da estratégia e
objetivo do programa de melhoramento, pode-se identificar
0 cruzamento entre individuos mais préximos, considerado
cruzamento convergente, para facilitar o trabalho dos
melhoristas na selecdo de gendtipos superiores em menor
tempo. Todavia, ambos genitores devem apresentar
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caracteristicas de interesse como alto potencial produtivo e
baixa estatura de planta.
Figura 1. Dendrograma representativo da dissimilaridade

genética entre os 200 gendtipos de macalba, obtido pelo
método UPGMA, utilizando a distancia de euclidiana média
como medida de dissimilaridade. Correlagdo cofenética
(0,992).

Pode-se observar que os dois primeiros
componentes principais explicaram 81,2% de toda variacéo,
possibilitando o estudo da dissimilaridade genética no
espaco bidimensional com 6tima precisdo (Figura 2). Nota-
se a formacdo de 13 grupos distintos. Na literatura, observa-
se que a maioria dos grupos formados por genétipos de
macalba sdo em funcdo a sua origem geogréfica. Esse
resultado é observado tanto para dados fenotipicos com
genotipicos.

1
1
|
: Grupos
2- \ —
1 @ 1
1 e
I Al 2
1 Yo
1 + 3
1 p——
- ! x| 4
= ' = [&| s
R 1 Al L]
©
o @ | Ba) al
& 0= -me-mme ol LN — &7
b 8
& |
: [&] o
! 10
- ! | 11
H 12
i 13
! =
2 1
1
1
. . . 1 .
-6 -4 -2 0 2

CP1 (68,4%)

Figura 2. Disperséo grafica dos 200 genétipos de macauba
obtida por meio dos componentes principais.

Deve-se citar, que mesmo o0s métodos sendo
distintos (componentes principais e método hierérquico
aglomerativo UPGMA considerando a distancia euclidiana
média) os grupos formados em ambos 0s métodos
aglomeraram quantidades similares de individuos,
ratificando a alta variabilidade presente na populacdo e
possibilitando a selecdo mais fidedigna de gendtipos
divergentes para constituir blocos de cruzamentos.

4 — Conclusoes

Existe variabilidade genética entre os gendtipos de
macalba avaliados com grande potencial para serem
utilizados em futuros blocos de cruzamentos do programa de
melhoramento.
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