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GOUVEA, Ligia Regina Lima.Divergéncia genética em seringueira estimada
através de técnicas multivariadas e marcadores malelares microssatélites 2009.
89f. Dissertacdo (Mestrado em Melhoramento Genéfiegetal) — Pds-Graduacéo —
IAC.

RESUMO

Cruzamentos entre genotipos divergentes sdo sogeddmo forma de se obter
combinacBes génicas favoraveis. Estimar a divergé&mire genoétipos de seringueira
[Hevea brasiliensigWilld. ex Adr. de Juss.) Muell-Arg.] pode auxilina indicacao de
cruzamentos promissores. Os objetivos deste estoidon estimar a divergéncia
genética e comparar medidas de natureza fendtipicasleculares entre 60 genétipos
de seringueira, selecionados pelo programa de magltemto genético da seringueira do
Instituto Agrondémico (IAC). As analises compreeraaer técnicas multivariadas
baseadas em caracteres fenotipicos e marcadoresulanés microssatélites (SSRs).
Nos procedimentos multivariados, 15 descritoresntjiazdivos foram utilizados na
determinacdo da Distancia Euclidiana Padronizadaptib Aglomerativo de Tocher e
Andlise de Componentes Principais. Na analise mtdec 69 SSRs foram
desenvolvidos a partir de sequiéncias depositadasaeco de dados e utilizados para
estimar a divergéncia genética. Para isso, utdsma distancia Modificada de Rogers e
o agrupamento UPGMA. O programa “Structure” baseadcestatistica Bayesiana, foi
utilizado, alternativamente, para inferir gruposra&és do agrupamento pelo método de
Tocher foram definidos 11 grupos. As analises nutdges identificaram seis grupos.
Nas analises fenotipicas e moleculares, os grupasnf caracterizados através da
genealogia. Tanto técnicas multivariadas baseadas descritores agronémicos
guantitativos, quanto marcadores moleculares S®RsNf eficientes em estimar a
divergéncia existente entre os genotipos estudddesnétodos utilizados mostraram

capacidade diferencial de estimar a divergéncia agdupar genotipos.

Palavras-chave:Hevea brasiliensisSSRs, cruzamentos.



GOUVEA, Ligia Regina LimaGenetic divergence of rubber tree estimated by
multivariate technigues and microsatellite markers 2009. 89p. Dissertation (Master
Degree in Genetics Plant Breeding and Biotechngleggraduate School — IAC.

ABSTRACT

Crossings among divergent genotypes are suggestiedna of obtain favorable genetic
combinations. To estimate the genetic divergencengmgenotypes of rubber tree
[Hevea brasiliensigWilld. ex Adr. de Juss.) Muell-Arg.] it can adsis the indication

of promising crossings. The objectives of this gtwdere to estimate the genetic
divergence and to compare phenotypic and moleecn&asures among 60 rubber tree
genotypes selected from rubber tree genetic impnewe program of the Agronomic
Institute (IAC). For this purpuse, SSR markers waeeloped and the genetic diversity
was evaluated among clones using multivariate igdes and microsatellite (SSRs).
Fifteen agronomic descriptors were used in the rdetation of the following
multivariate procedures: Standardized Euclidiantddise, Tocher Grouping Method
and Principal Component Analysis. For molecularrapph, 69 SSRs were used to
estimate the genetic variability among rubber tgeaotypes using Modified Rogers’
Genetic Distance and UPGMA clustering analysis. phegram Structure based in
Bayesiana statistics, was used, alternativelynterigroups. Through the grouping for
the method of Tocher 11 groups had been define& mMiolecular analyses had
identified six groups. In both cases, genealogydtbe used to characterize the groups.
Agronomical and SSRs markers were effective tosasfiee genetic diversity among
rubber tree genotypes. The used methods had shigtumgdishing capacity to estimate

the divergence and to group genotypes.

Key words: Hevea brasiliensisSSRs, crossings.
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1 INTRODUCAO

A seringueira lHevea brasiliensis(Willd. ex Adr. de Juss.) Muell-Arg.],
Euphorbiaceae, nativa da regido amazoénica é aigminionte de borracha natural, e
matéria-prima de grande importancia econémica eagidade superior ao produto
sintético.

O Brasil j& foi 0o maior produtor e exportador derrboha natural, mas,
atualmente, importa a maior parte da borracha qosarne. Paises do Sudeste Asiatico
s&o os maiores produtores de borracha naturalltdradoi introduzida na Asia no final
do século XIX onde encontrou condicbes adequadasuaoultivo.

Programas de melhoramento genético da seringu@irautn papel importante
no incremento da producao de borracha, um dosipaiiscobjetivos do melhoramento
nessa cultura. De acordo com GONCALVES & MARQUEBO®), nesses programas,
a maior parte dos cruzamentos € feita com paregig@sapresentam bom desempenho
nos experimentos e plantios comerciais, mas essalhastem se tornado muito
dificultada, devido a existéncia de poucas inforbeacacerca do valor genético desses
parentais.

O Programa Seringueira do Instituto Agronémico (JAEnta atualmente com
mais de 500 novos clones de seringueira em avaliagdn total de 35 experimentos
distribuidos em cinco Poélos Regionais do EstadoSde Paulo, muitos desses,
apresentando alta producédo e demais caractergawi@separa a cultura, resultado do
programa de melhoramento genético da seringueira paEstado de Sao Paulo.
Identificar bons cruzamentos entre esses genéspos de grande utilidade para o
programa de melhoramento dos proximos anos. Portanptalquer estratégia que
garanta cruzamentos mais eficientes tem grandertarmoa para cultura.

Em diversas culturas, os cruzamentos dialélicosy lsemo, a divergéncia
genética sdo estratégias comumente utilizadas legase de parentais. Embora,
cruzamentos dialélicos sejam reconhecidamenteeefas por revelarem a capacidade
geral e a capacidade especifica de combinagéo entgendtipos, eles envolvem um
namero grande de cruzamentos. No caso da seriaguena espécie perene, com baixo
sucesso de polinizacdo e falta de sincronia nedtomento entre genotipos, ha uma
limitagdo na utilizacdo dessa estratégia. Portadtinar a divergéncia entre parentais
torna-se uma opgao mais adequada na hora de detimamentos.



Estudos sobre diversidade genética tém possiluligaidentificacdo de parentais
divergentes para serem utilizados nos cruzametissando-se recombinagdes génicas
que possibilitem a obtencdo de hibridos superiobes/ido a natureza alégama e
altamente heterozigota da seringueira, com a sedl@ de cruzamentos entre parentais
divergentes, espera-se a ocorréncia de combindafiesaveis, e também, espera-se
evitar a depressao endogamica.

Poucos estudos sobre diversidade genética foramuzmos em seringueira.
Em alguns, foram utilizadas analises multivariaglgsartir de caracteres fenotipicos e
em outros marcadores moleculares. A utilizacdo l&imea de ambos os métodos pode
fornecer uma visdo mais completa acerca da esdrgenética de gendtipos avaliados.

Dentre os marcadores moleculares, os microssatelhiu SSRs (“Simple
Sequence Repeats”) tém se mostrado eficientesatia@do da diversidade genética em
varias culturas. Em seringueira, ha poucos pare®pudmers” de SSRs publicados,
sendo insuficientes para um estudo sobre diversid@dra obter um namero de pares
de “primers” de SSRs suficiente para esse esadpgcado mais econdmica em relacéao
ao tempo e aos recursos € a pesquisa em bancala® dia sequéncias depositadas no
“GenBank” (www.ncbi.nlm.nih.gov). Entretanto, o w#ado da busca sao “contigs”
contendo SSRs, sendo necessario o desenvolvimentoaeterizacdo dos pares de

“primers”..
Dessa forma esse trabalho teve os seguintesvageti

a) Avaliar a divergéncia genética de 60 gendtiposesapes de seringueira
resultantes da selecdo final do programa de metier® genético da
seringueira visando identificar os mais divergemi@s futuros programas de
cruzamentos dirigidos.

b) Desenvolver e caracterizar microssatélites capdeesstimar a divergéncia

entre 0os gendtipos de seringueira.

c) Comparar a distancia estimada através de anafiskivariadas baseadas em
caracteres fenotipicos com a dissimilaridade esi@@partir de marcadores

moleculares do tipo microssatélites.



2 REVISAO DA LITERATURA

2.1 Taxonomia do génerdlevea

O génerdHeveapertence a familia Euphorbiaceae que inclui outrgmrtantes
géneros de culturas tropicais, tais coRminus (mamona),Manihot (mandioca) e
Aleurites(oiticica). A seringueiraHevea brasiliensigWilld. ex Adr. de Juss.) Muell.-
Arg.] é a espécie mais importante desse género (GKDNES et al. 1989) por ser a
principal fonte de borracha natural existente. 8dguCORNISH et al. (1993) a
borracha natural é produzida por aproximadamente/ 880 espécies de plantas,
confinadas em 300 géneros pertencentes as fanklighorbiaceae, Apocinaceae,

Asclepiadaceae, Asteraceae, Moraceae, PapaveaSzgmtaceae.

Os estudos sobre a taxonomia do gémreeativeram inicio em 1775, com a
descricdo deHevea guianensipor Aublet (PRIYADARSHAN et al., 2009; SECCO,
2008; PRIYADARSHAN & CLEMENT-DEMANGE, 2004). SeguadPIRES et al.
(2002) em 1791, Richard prop6s a substituicAoanengenéricadeveapor Siphonia,
uma latinizacdo delevee em 1824, Jussieu publicou o bin6ér8iphonia brasiliensis
para seringueira verdadeira. Como o n@iphoniando estava de acordo com o cédigo
Internacional de Nomenclatura, o géneteveafoi restabelecido em 1865, por Muller

que propds para seringueira a combindgabrasiliensis

De acordo com SCHULTES (1977), o botanico brasilédolfe Ducke foi
guem mais se dedicou ao estudo do géHenea estudando a taxonomia desse género
por quase 50 anos. Os estudos desse botanicosgbreerdHeveaforam divididos em
trés periodos: no primeiro, ele descreveu divgregsienas variagcdes como espécies; no
segundo periodo, reduziu para variedades e forenas; fim de sua carreira, tornou a
reconhecer um namero reduzido de espécies. Ddmn®dios e trinbmios propostos

para o génerblevea em 200 anos, quase metade foi publicada por Adlicke.

PIRES et al. (2002) explicam que tantas confus@@srpretacées poucos
precisas e desacordos entre autores, sobre o n@reerdassificacdo das espécies do
géneroHevea é porque apesar desse género ser um taxon banddebem limitado e
de facil reconhecimento, o0 mesmo ndo se pode dlasr suas espécies, que sao

dificilmente separaveis uma das outras.



Entre as espécies ndao ha barreiras bioldgicas goderorrer intercruzamentos
(CLEMENT-DEMANGE et al., 2001 e GONCALVES et al.997). No Brasil, sdo
reconhecidas 11 espécies (PIRES et al., 2002; SEQCU8; GONCALVES et al.,
1997). GONCALVES et al. (1997) relata as especee®nmhecidas no Brasikevea
brasiliensis (Willd. ex Adr. de Juss.) Muell.-ArgHevea guianensi®ublet, Hevea
benthamianaVuell.-Arg.; Hevea pauciflorgSpruce ex Benth.Hevea nitidaMart. ex
Muell.-Arg.; Hevea sprucean#&Benth.); Hevea paludosadlJle Jarb.;Hevea rigidifolia
(Spruce ex Benth.) Muell.-ArgiHevea camporunbucke, Hevea microphyllaUle e
Hevea camargoan®ires. Na Asia SCHULTES (1977b) reconheceu 10 cisgéH.
brasiliensis, H. guianensis, H. benthamiana, H. @#ora, H. spruceana, H.
microphylla, H. rigidifolia, H. nitida, H. camporure H. camargoana A espécieH.

paludosanao foi reconhecida pelo autor.

Segundo GONCALVES & MARQUES (2008) e GONCALVES &t(4997) as
espécies de maior interesse para o melhoramenttigema seringueira séo (H).
brasiliensis por apresentar maior capacidade produtiva e vhdatte genética para
resisténcia adlicrocylus ulei(P.Henn) v. Arx, fungo causador do mal-sul-amerea
das-folhas, principal doenca da seringueira KR) benthamianapor apresentar
resisténcia adl. ulei e variabilidade para a producao de borrachaH(Pauciflorapor
apresentar certa imunidade &b ulei; (4) H. camargoanae H. camporumpor
apresentarem caracteristicas de porte baixo. MAR®UIEal. (2003) relatam qui,
guianensisvar. marginata el. rigidifolia tém sido hibridizadas cohh. pauciflorg com
0 objetivo de produzir clones copa mais resisteadd. ulei, com melhor arquitetura e

menor porte de copa, reduzido a incompatibilidéglelbgica entre copa e painel.

2.2 Centro de diversidade genética e areas de océncia

O centro primério de diversidade genética do géhreeaé o rio Negro, na
confluéncia com o rio Amazonas. Ja 0 centro secimddrange uma vasta area nas
proximidades do municipio de Borba, no baixo riodgiea (WYCHERLEY, 1977).
Ao redor do centro de origem, espéciesHiveaocorrem naturalmente na Bolivia,
Brasil, Coldmbia, Guiana Francesa, Guiana, Peruin&@ue e Venezuela. Todas as
espécies ocorrem no Brasil excetomicrophylla (PRIYADARSHAN & CLEMENT-
DEMANGE, 2004).



A ocorréncia de cultivo comercial da seringueitaisgsse entre as latitudes de
10°N e 10°S, com maior producado entre 6° N e 6BSSKHPARAJAH, 1983). Embora
seja na faixa de 10°N e 10°S, que a cultura, afanemte, encontra condicdes ideais
para desenvolvimento, representada por uma teruperatédia anual de 28 2°C,
pluviosidade anual entre 2.000 e 4.000 mm diswliiiao longo de todo ano, solos bem
drenados e profundos e um pH de 4,0 a 55 (PRIYABARN & CLEMENT-
DEMANGE, 2004). Entretanto, o cultivo comercialhveestendendo-se a uma ampla
faixa com diferentes condi¢cdes edafoclimaticas. Rmsil, os plantios estédo
expandindo-se para latitudes de 19° a 25°S, irdduviinas Gerais, Espirito Santo, S&o
Paulo e o Norte do Parand, evidenciando a graraj#atulidade da seringueira as mais
diversas condicdes ecoldogicas (GONCALVES & MARQURB(8). Esta expansao
deve-se a grande demanda atual por borracha natutainbém, a busca por areas de
escape ao mal-sul-americano das folhas, que nagmsizimou grandes plantacdes
instaladas em areas de ocorréncia natural da awdttambém do fungo.

2.3 Biologia Reprodutiva

A biologia reprodutiva da seringueira esta bem ikasoa literatura e uma série
de aspectos relacionados a esse tema com impartdmcprogramas de melhoramento
genético tem sido abordada, conforme apresentaslegair. Dentre esses aspectos,
merecem destaque a falta de sincronia no florestorentre clones, a sazonalidade no
florescimento, a baixa longevidade do pédlen, o dasucesso em polinizacdes

controladas e a recalcitrancia da semente.

2.3.1 Senescéncia e florescimento

De acordo com GONCALVES et al. (1997, 1989), angpreira € uma planta de
habito deciduo, mais pronunciado em regides ondedms secos sdo constantes. Em
regides da Amazonia, onde ou quando os periodos séo menos rigidos, a queda das
folhas e o florescimento sé&o irregulares. No Estlel8ao Paulo, os autores verificaram
que, em regides do planalto paulista, como as deJ8& do Rio Preto, Campinas,

Ribeirdo Preto e Marilia, a senescéncia ocorreanm@o de junho-agosto.

Segundo PARAJONTHY (1980), enquanto na Amazoniarés adultas del.

brasiliensisflorescem uma vez ao ano, normalmente em meadabriea julho, na



Malésia florescem duas vezes ao ano, normalmefrie miarco e abril e entre agosto e
setembro, sendo o florescimento mais pronunciadande a primeira estagédo. De
acordo com BOUYCHOU (1969), em relacdo ao florescitn, a seringueira €
considerada uma planta de dias curtos. SIEBERT7(1@dlizou caracteristicas que
marcam a periodicidade na identificacdo de espéinegéneroHevea TAN (1987)

aponta essa sazonalidade no florescimento como asnptbblemas associados ao
melhoramento genético da cultura. Outro problemaci@ado ao florescimento
apontado pelo autor é a falta de sincronia entomes, situacdo que dificulta a

realizagdo de muitos cruzamentos.

2.3.2 Inflorescéncia e flor

Logo apdés a senescéncia anual, as inflorescéncasiocas aparecem nas
extremidades dos galhos. Elas consistem de umparisipal, com cerca de doze axis
pubescentes sobre o0s quais as flores sdo disabuam forma de racemos
(GONGALVES & MARQUES, 2008).

De acordo com PIRES et al. (2002), as inflorese@n@presentam-se em
paniculas ao longo de brotos terminais ou na pdataamos curtos. As flores sao
diclinas, monoclamideas, isto é, unissexuais, coB1EX0S presentes na mesma arvore
e na mesma inflorescéncia. A corola é ausentelokssf estaminadas estao presentes
em maior numero. Nessas flores ha calice, discolena estaminal com um a dois
verticilos sésseis. O célice tem tubo curto e ceepalas. As anteras de 0,5 mm a 1 mm
de comprimento, possuem duas tecas biloculares.flkes pistiladas ficam na
extremidade do eixo principal ou na ponta de seusos, possuem calice, pistilo
(composto de trés carpelos uniloculares), tréseteti sésseis ou subsésseis, um évulo

por loculo no ovario.

CUCO (1997) observou, através de microscopia dee@iara, a ocorréncia de
hermafroditismo na seringueira. Num total de 1.Bbres com morfologia externa
feminina encontrou 28,51% que possuiam exclusivéeanas estruturas do sistema
reprodutor feminino, enquanto 71,49% eram hermaasdEm cerca de um terco das
flores hermafroditas verificou presenca de anterasluais, com aspecto de funcionais,
devido a presenca de graos de polen.



2.3.3 Longevidade do polen e frutificacao

A morfologia polinica do génerbleveavaria muito pouco (PIRES, 2002). O
polen de seringueira apresenta-se pegajoso (FERVKERDB9) e se armazenado sem
precaucdes especiais, perde rapidamente a vial@li@ONCALVES et al.,, 1997,
1989). MAJUMDAR (1966) observou que um bom grauvidilidade, em torno de
20% pode ser obtido por uma semana, se o pélarrfmazenado a uma temperatura de

5 a 0° e com umidade relativa de 75 a 81%.

Segundo BOUYCHOU (1969) na seringueira a fecundagacruzada, nao
deixando de existir autofecundacdo em um mesmotigenou entre individuos do
mesmo clone, sendo o grau de autofecundacdo viadévacordo com o gendtipo.
GONCALVES et al. (1987) relatam que ndo existemudest sistematicos das
frequéncias de polinizacdo cruzada, o que se teseraddo sdo frequentes plantas

raquiticas, presumidamente de autofecundacao.

Os primeiros estudos para identificar os polinizadanaturais da seringueira
foram conduzidos por WARMKE (1951 e 1952), em PoRico e Brasil,
respectivamente. O autor identificou mosquitos @ailia Heleidae como os

polinizadores naturais.

Apés a fecundacédo dos 6vulos, o fruto leva cercard® meses para atingir seu
completo desenvolvimento. Durante esse periodo esendolvimento uma grande
quantidade de frutos pequenos é abortada, espeai@nturante os dois primeiros
meses (GONCALVES & MARQUES, 2008). WICHERLEY (196&8)servou que em
condicbes naturais, cerca de 1% das flores fensninaificam e quando polinizadas
artificialmente essa porcentagem sobe para cerd&d€LEMENT-DEMANGE et al.
(2001) relatam que a taxa de frutificacdo variaca@@amente de acordo com o clone
polinizado e as condicdes ambientais. De acordo d@RIYADARSHAN &
CLEMENT-DEMANGE (2004), a baixa frutificacio e ar\eado para esse carater entre

clones é a maior limitacdo para recombina¢cédo gemét melhoramento da seringueira.

O fruto da seringueira € uma capsula tricoca. Gc@gro € lenhoso, tendo
deiscéncia explosiva. Em cada loculo do fruto ha semente. Essa semente € leve, o
que € um indicio do mecanismo de dispersdo adapmad@nsporte pela agua. (PIRES
et al. 2002)



As sementes de seringueira possuem 45% a 50% dgeodl@s caracteristicas
sdo: cor amarela, viscoso, secativo, com cheirte,fopodendo ser aplicado na
fabricacéo de tintas e vernizes (GONCALVES et 8B3). Assim como a maioria das
sementes oleaginosas, as de seringueira tém unr gedminativo limitado, cuja
germinacdo, no geral, ocorre apenas dentro de urfodpe de 15 a 20 dias
(MARATTUKULAM & MERCYKUTTY, 2000). GONCALVES et al. (2001)
informam que, se, a semente for coletada assinogoieer a deiscéncia dos frutos, a
viabilidade pode ser prolongada através de métddosonservacdo que controlem a

perda de umidade e a temperatura.

2.3.4 Citogenética do génerblevea

Segundo MAJUMDAR (1964) o primeiro autor a condupesquisas
citogenéticas emH. brasiliensis foi HEUSSER em 1919, que encontrou 2n=16
cromossomos. Anos depois, BANGHAM (1931), estudandose em raizes do género
Hevea encontrou 34 cromossomos nas espétledrasiliensis H. collina, Hevea
guianensise H. spruceanaEntretanto, o0 numero de cromossomos aceito, atuddém
para a maioria das espéciesHievea(2n=36) foi primeiro observado por RAMAER
(1935) que realizou contagem do numero de cromasscem Varios clones dd.
brasiliensis e nas espécied. spruceanae H. guianensis Observando meiose em
células-méae-de-polen encontrou como numero haplédE8, contagem feita em
centenas de células meibticas, ndo deixando magpma davidas. O namero de
cromossomos 2n=36 enH. brasiliensis foi confirmado posteriormente por
LESPINASSE et al. (2000); LEITCH et a1998); CUCO (1998); ONG (1980);
CONAGIN (1970 e 1971); MAJUMDAR (1964); PADDOCK (49).

E suposto que a seringueira tenha tornado-se uidipdéide estavel durante o
curso da evolugcdo (PRIYADARSHAN & CLEMENT-DEMANGRE004). Indicios
dessa origem foram fornecidos por diversos aut®®@84AER (1935) considerou em
seu trabalho uma probabilidade grande de espécig&€mnkroHeveaterem origem em
hibridacdes interespecificas. PERRY (1943), deteosmio nimero de cromossomos de
109 espécies e variedades distribuidas em um t#al22 géneros na familia
Euphorbiaceae, encontrando no gérnideveanimero basico x=9 cromossomos. Anos

mais tarde, ONG (1975 e 1980) analisou o paquitencinco clones de. brasiliensis



e avaliou cromossomos mitoticos de sete espécigg€meroHeveae em seguida fez o
cariograma dessas espécies. Nos dois trabalho$opo @ncluiu que as observacgdes
feitas, reforcam a hipotese do génklevea(2n=36)provavelmente ser descendente do
cruzamento entre duas espécies dipléides (2n=18)ntonero basico de cromossomos
x=9 e ndo x=18. LEITCH et al. (1998) realizaramudet sobre hibridizac&a situ e
encontraram no genoma #keveadois locos distintos de rDNA 18S-25S e um rDNA
5S, indicando a possibilidade Heveater origem alotetrapléide com perda de um loco
rDNA 5S, durante o processo de evolugcédo. Entretdr&SPINASSE et al. (2000)
consideraram que embora algumas observacdes pssgg@mr origem a partir de duas
espécies ancestrais com 2n=18, nenhum ancestrididdipfoi encontrado e as
observacoes feitas com marcadores molecularesarevigieHeveacomporta-se como

um diploide 2n=36.

2.4 Clones de seringueira

Em cultivos comerciais, bancos de germoplasma e e&perimentos dos
programas de melhoramento, a seringueira vem saritizada e conservada na forma
de clones. Segundo GONCALVES & MARQUES (2008) @mek, como material para
a implantacdo de um seringal, apresentam varigagams: a mais importante delas é a
uniformidade exibida pelos seus individuos. Sena® tgdas as arvores de um mesmo
clone, sob as mesmas condicdes ambientais, apaesddixa variabilidade com
relacéo a diferentes caracteres, como vigor, esf@ese casca, producéo, propriedades
do latex, senescéncia anual das folhas, nutri¢dencia as doencas.

Referente a classificacdo dos clones GONCALVES.4R@01) explicam que,
0os clones costumam ser classificados em primasesundarios e terciarios etc.,
descritos a seguir. Clones primarios sdo aquelesdwos de parentais desconhecidos
obtidos a partir da multiplicacdo vegetativa deoées matrizes com caracteres
desejaveis. Clones secundarios sdo aqueles cu@esimatrizes sdo obtidas através de
cruzamentos controlados entre dois clones primal@®s clones terciarios séo obtidos

de cruzamentos em que pelo menos um dos parergecsigdario e assim por diante.

Em relacdo a nomenclatura, WEBSTER & BAULKWILL (P98elatam que
nao existe uma entidade internacional que reguleegstros de clones ddevea

embora haja um consenso sobre 0s clones recebenemeda instituicdo onde foram



selecionados ou do local onde se originaram, sohaale sigla(s), seguido, apés um
espaco, de um numero da série designado pelo netthmrsponsavel.

De acordo com GONCALVES & MARQUES (2008), os norees abreviacao

dos locais de origem dos clones mais conhecid@&ramil sdo 0s seguintes:

AC: Acre;

AVROS: Algemene Vereniging Rubber planters Oostiusnhatra, Indonésia;

CDC: Clavellina Dothidella Resistant

CNS: Centro Nacional de Seringueira, Brasil;

FA: Ford Acre, Brasil;

FB: Ford Belém, Brasil;

FDR: Firestone Dothidella Resistant, Brasil;

Fx: Ford cruzamento, Brasil;

GU: Guatemala;

Gl: Glenshiel, Malasia;

GT: Godang Tapen, Indonésia;

Har: Harbel, Libéria;

IAC: Instituto Agrondmico de Campinas, Brasil;

IAN: Instituto Agrondmico do Norte, Brasil;

IRCA: Institute de Recherches sur le Caoutchouc

LCB: S’Lands Caoutchouc Bedrijven, Indonésia;

MDF: Madre de Dios Firestone, Brasil,

MDX: Madre de Dios Cruzamento, Brasil;

PB: Prang Besar, Maléasia;

PFB: Pé-franco da Belterra, Brasil;

PR: Proefstation voor rubber, Indonésia;

PMB: Plantag&o Michelin Bahia, Brasil

RO: Rondobnia, Brasil,

RRIC: Rubber Research Institute of Ceylon, Sri laank

RRIM: Rubber Research Institute of Malaysia, Malasi

SIAL: Selegao do Instituto Agrondmico de Leste,dflra

Tjir: Tjirandji, Indonésia
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2.5 Importancia econdmica

Ha uma gama de aplica¢Bes industriais para a lharaatural: manufatura de
pneus, produtos para uso médico e parameédico,vadesialcados etc. Também, é
muito utilizada na industria de transporte e delptas bélicos por ser um material com
boas propriedades isolantes e impermeabilidade &mtar quanto 4gua (MORENO et
al., 2008). MOOIBROEK & CORNISH (2000) descrevenbaracha natural como
material estratégico para mais de 40.000 produmstjindo 400 artefatos médicos.
CHEN (1983) ja apontava mais de 50.000 artigos mmdn feitos unicamente de
borracha natural, sendo necessarios cerca de 606 kgrracha para um avido e 68.000
kg para um navio de 35.000 toneladas.

A borracha € um polimero de hidrocarbonetos, cordé de unidades de
poliisopreno (GHg), e a borracha natural € um metabdlito secundéis 1,4
poliisopreno) originado no floema secundario dantala(PRIYADARSHAN &
CLEMENT-DEMANGE, 2004). Devido a sua estrutura ® gdeso molecular (> que
1.000 de daltons) ela tem resiliéncia, elasticidaggisténcia a abrasdo, e ndo pode ser
facilmente imitada por polimeros produzidos artfimente. (PRIYADARSHAN et al.
2009),

Dados do IRSG (2008) revelam que em 2007, a pémdogundial de borracha
natural atingiu 9.873 mil toneladas. A maior cimiticdo na producéo foi a de paises
do Sudeste Asiatico, regido onde a seringueiranfimduzida no final do século XIX. O
maior produtor foi a Tailandia (31,51%), seguiddapedonésia (28,40%) e Malasia
(11,64% ). O Brasil contribuiu, apenas, com 107iBtomeladas, cerca de 1% do total,
sendo que o consumo nacional foi de 286,4 millaolas, ou seja, importou-se mais de

60% da borracha consumida no Pais.

2.6 Introduc&o da seringueira na Asia

Um marco importante na historia da seringueiraafamtroducéo da cultura na
Asia. Ha décadas, paises do Sudeste Asiaticosss@itaimres produtores de borracha

natural do mundo.

SCHULTES (1977a) descreve como a seringueira f@ada do Brasil para o
Sudeste da Asia. Segundo o autor, em 1876, cer@®.060 sementes coletadas por
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nativos no municipio de Boim na regido de Santarforam levadas por Henry
Wickham para Inglaterra. Dessas sementes, aperasd®2.800 (4%) germinaram em
casa de vegetacdo no Jardim Botanico de Kew, de ftordm transportadas para o
Jardim Botanico do Ceildo (atual Sri Lanka) e ibsifidas para diversas localidades na
Malésia e outros paises do Sudeste Asiatico. Tddatggdo moderna da Asia
desenvolveu-se com base nas progénies dessasspl@htanaterial selecionado e
clonado a partir dessas progénies é conhecidonatng como clones de Wickham. De
acordo com SEGUIN et al. (2003) muito embora, gegvavel que outros genotipos
tenham sido introduzidos logo a seguir, apenasemplo de Wickham foi registrado e
o0 papel preponderante deste material na compoge@ética dos cultivares tem sido

reconhecido.

Segundo CLEMENT-DEMANGE et al. (2001), os clonesWigkham foram
melhorados geneticamente na Asia por cerca deemaianos, sendo hibridizados com
clones selecionados em plantagdes e submetidos aidoes de selegéo recorrente. Os
parentais foram escolhidos pelo valor genéticoegtcetie recombinacdo entre eles. A

selecao foi baseada, principalmente na producéeseimento.

Com intuito de ampliar a base genética da seringuain paises da Asia e
Africa, a partir de meados do século XX, outrasouticbes foram realizadas. TAN,
(1987) relata que entre 1951 e 1952, 1.614 plétdéacinco espécies devea(H.
brasiliensis, H. guianensis, H. benthamina, H. spanae H. pauciflorg foram
introduzidas na Malasia. Segundo SIMMONDS (1989A& (1987), em 1981, devido
a uma iniciativa do “International Rubber Reseamt Development Board — IRRDB”,
63.768 sementes, 1.413 metros de hastes de 19%esrde alta producédo e 1.160
plantulas foram coletadas na Amazo6nia. Em 1995, armeedicdo foi enviada pelo
“Rubber Research Institute of Malaysia (RRIM)” patdetar sementes no Brasil. Desta
colecdo, cerca de 50.231 plantulas foram levadas Ptalésia, incluindo espécies
relacionadas (MRB, 1999).

2.7 Melhoramento genético da seringueira no Brasil

No Brasil, o melhoramento da seringueira teve dnfmiaticamente em 1937,
apos a ocorréncia de surtos do fumiarocyclus ulei(P. Henn) v. Ax., causador do

mal-das folhas, nos plantios efetuados pela comadrdrd nos campos da Fordlandia
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em 1928, e em Belterra, em 1932, ambos as madgeris Tapajés no baixo amazonas
no Estado do Para (GONCALVES et al. 1997).

HO (1986) relata que, apdés os surtosMleulei, a Ford selecionou arvores
resistentes no Baixo Amazonas, porém a maioriaelagdes era de baixa producéo e o
programa de melhoramento iniciado em 1937 teve gipetivo recombinar clones
asiaticos de alta producéo (PB 86, PB 186, Tjifjit,16, AVROS 183, AVROS 363 e
AVROS 49) com clones resistentes ao mal-das-folras-A e FB). De acordo com
GONCALVES et al. (1997), cruzamentos realizadosadig a administracdo da Ford
Motor Company entre clones Ford resistentedaalei e clones asiaticos produtivos
receberam a sigla Fx. Ja os cruzamentos realizzdo$945 e em anos subsequentes,
sob os auspicios do Instituto Agronémico do Noeeeberam a sigla IAN. Segundo
HO (1986), devido a alta porcentagem de progéniescesiveis resultantes dos
cruzamentos intra-especificos, outras espéciegimitH. benthamianaH. guianensis,

H. microphyllg H. spruceana H. paucifloratambém foram utilizadas. Porém, apenas
o0 F 4542, clone dél. benthamianag poucos clones resultantes de selectekl.de
brasiliensiscontinuaram a ser utilizados nos cruzamentosekamtio, foi observado que
ao longo dos anos a resisténcia desses cloneaufalto estabilidade dos gendtipos
considerados resistentes foi colocada em duavida porque, condi¢cdes climaticas
locais, severidade da doenca e racas fisiologiaastribuiram para diferentes

desempenhos dos clones nas diferentes localidades.

Atualmente, no Brasil programas de melhorament@timnda seringueira vém
sendo conduzidos no Estado de S&o Paulo peloubasAgrondémico (IAC) e na Bahia

pelo Centro de Pesquisa da Lavoura Cacaueira (CERLA

2.7.1 Melhoramento genético da seringueira no Estadde S&o Paulo

De acordo com GONCALVES et al. (1991), a primegnatativa para introducao
da seringueira no Estado de S&o Paulo ocorreu df, Hiando Marechal Rondon
enviou sementes coletadas na Amazdnia Mato-grasserkse Procopio de Araujo
Ferraz, proprietario da Fazenda Santa Sofia noaipiaide Boa Esperanca, mas devido
a demora, as sementes chegaram sem condi¢do deagim Em 1917, outro lote foi
remetido, conseguindo-se 27 plantulas. Decorridas e 70 anos, as arvores ainda
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sobrevivem na Fazenda Santa Sofia, indicando ataghap da espécie as condi¢cbes
ecoldgicas diferentes de seu habitat.

Por volta de 1941, o Instituto Agronémico (IAC)anéssou-se em pesquisar a
cultura de seringueira em terras paulista, em ral@oresultados de adaptabilidade
observados em pequenos lotes de pés francos deo aiifgrentes procedéncias,
inclusive da Fazenda Santa Sofia, estabelecidos BEstacOes Experimentais de
Pindorama, Ribeirdo Preto e Fazenda Santa Elisgg Gentro Experimental de
Campinas (CUNHA, 1957). Os trabalhos de pesquisserd/olvidos pelo IAC,
iniciaram-se a partir de 1952, quando foram imupasada Companhia Firestone, na
Libéria (Africa), sementes de Tjir 1 x Tjir 16, gwenientes de pomares de sementes.
No mesmo ano, o IAC providenciava a introducdo deedas de clones de alta
producdo do Sudeste Asiatico e do Instituto Agrasémdo Norte (IAN), tais
introducdes permitiram a implantagdo de cole¢fas painicio de melhoramento
genético (CUNHA, 1966). Segundo GONCALVES et abD(2), clones do material
introduzido formaram a colecdo que serviu de basa p programa de melhoramento
genético da seringueira realizado no IAC. Atualregatém dos clones introduzidos a
partir de 1952, o IAC mantém uma colecdo de gerasoph com mais de 1.000
introducdes de diversas regifes do Brasil, Maldsidgnésia e Costa do Marfim. Essa
colecdo é constantemente enriquecida com germoaladan Amazonia e clones
selecionados de paises asiaticos, africanos espoiumindo e mantendo a variabilidade

genética da espécie.

COSTA et al. (2001) relatam que o trabalho de peagespecialmente o
melhoramento genético da espécie, desenvolvido fmsiituto Agronémico (IAC),
disponibilizou, aos produtores do planalto paulistan material genético produtivo,
mais resistente a doencas e mais competitivo noadernacional e internacional. As
consequéncias diretas destas acOes estao reflaadesndicao privilegiada do Estado
de S&o Paulo, em sua posi¢éao de maior produtooradha seca/hectare/ano do Brasil,
bem como em sestatusde detentor de clones que competem em igualdapeodacao
com os clones asiaticos. BOOCK et al. (1995) dastan o fato da seringueira estar se
tornando uma cultura de grande importancia ecoredpaca o Estado de Sao Paulo, que
na época, ja era o maior produtor de borrachaded¢?ais, situacdo que se mantém até

hoje.
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Nos atuais programas de melhoramento genético ritagseira, 0os objetivos
podem variar de acordo com a regido produtora. Bi@lgestdo voltados para o
aumento do vigor e da producdo ou podem estarioak@dos com o aumento da
producdo, mas com uma énfase a resisténcia asasomemgortantes (GONCALVES &
MARQUES, 2008; GONCALVES et al. 1997; TAN 1987). HBona,
PRIYADARSHAN et al. (2009) destaquem que o melhaata genético de producéo
de borracha seca é o objetivo exclusivo no melhendonda seringueira. Sendo que,
outros caracteres como crescimento do tronco dufase imatura, producéo por planta
em um periodo especifico, estabilidade do “stami”ymidade de &area e resisténcia ao
estresse (seca do painel, danos pelo vento, doeadgaslas, baixa temperatura, alta
altitude e déficit de umidade) sdo apenas algussfatores que governam o nivel de

produtividade.

2.8 Marcadores moleculares microssatélites e utibzdo no génerdevea.

De acordo com FERREIRA & GRATTAPAGLIA (1998), comadvento das
técnicas modernas de biologia molecular, surgirararsbs métodos de deteccdo de
polimorfismo genético diretamente ao nivel do DNAis como, RFLP Restriction
Fragment Lenght Polymorphis BOTSTEIN et al, 1980), RAPD Random Amplified
Polymorphic DNAWILLIAMS et al.., 1990), SSRimple Sequence RepedtAUTZ,
1989; WEBER & MAY, 1989), AFLP Amplified Fragment Length Polymorphism
ZABEAU et al.,, 1993) que apresentam como vantagenaior polimorfismo;
neutralidade em relagdo aos efeitos fenotipicodizagdo em qualquer estadio de
desenvolvimento da planta, aspecto particularmenportante no melhoramento de

espécies perenes.

Entre os marcadores moleculares existentes, osossatelites ou SSR vém
sendo amplamente utilizados no melhoramento vegetal apresentarem maior
conteudo informativo. Os marcadores microssatébtesistinguem dos demais por
serem abundantes, estarem distribuidos por todmonga, apresentarem polimorfismo
do tipo codominante, serem de natureza multialélimacessitarem de pequenas
quantidades de DNA e serem transferiveis entrecespé&le um mesmo género
(GRATTAPAGLIA, 2001). De interesse particular payaneticistas e melhoristas sé&o
estudos nos quais SSRs tém sido utilizados pamr fateréncias sobre genética,

genealogia, evolucdo e identidade de varios caesctem bancos de germoplasma
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(McCHOUCH et al. 2001). SSRs tém provado ser eaprente Uteis na avaliacdo da
diversidade em “pools” génicos nos quais outraga@ep de marcadores moleculares,
tais como AFLP, RFLP, RAPD néo séo aptos para tetecpolimorfismo (POWELL
et al., 1996)

Os microssatélites sdo marcadores baseados emsiguéurtas (1 a 6 pares de
bases) repetidas em tandem (LITT & LUTTY, 1989)rdBaente, sao identificados
através de selecdo de pequenos insertos em bdasotgendmicas enriquecidas para
microssatélites pela hibridizacdo com oligonuctieds iniciadores seguido pelo
sequenciamento e/ou pesquisa por seqiéncias ermn dandados. (SHARAPOVA et
al., 2002).

A hipervariabilidade de microssatélites ndo é togadte entendida, podendo ser
originada através derossing-overdesigual ou deslizamento de sequéncias durante a
replicagdo do DNA. Estes eventos podem resultavammacdo do numero de copias da
unidade béasica de repeticdo (SCHLOTTERER & TAUTI2).

No génerdHevea,LOW et al.(1996) detectaram pela primeira vez, marcadores
do tipo microssatélites através de pesquisas ecobate dados em algumas sequéncias
de genes délevea Utilizando esses marcadores 0s autores encamtralta nivel de
polimorfismo emH. pauciflorg H. guinensisH. camargoanaH. benthamianae H.

brasiliensis

Bibliotecas enriquecidas para SSRs foram produzidasATAN et al. (1996),
SEGUIN et al. (2003), BINDU ROQOY et al. (2004) e SAHt al. (2005) conduzindo a

identificagdo de um grande niumero de marcadore®ssatélites.

Desde entdo, SSRs foram utilizados por LESPINAS$Eale (2000) na
construcdo do primeiro mapa genético do géhnterveae em estudos sobre diversidade
genética por LEKAWIPAT et al. (2003) e SAHA et @005). Mais recentemente, a
partir de base de dados de dominio publico, FENGl.et(2009) desenvolveram
marcadores EST-SSR, detectaram transferibilidaderespecifica e intergenérica
desses marcadores e analisaram diversidade geestitd gendtipos dd. brasiliensis

e de outras quatro espécies do géhtaeea

SSRs heterdlogos desenvolvidos para cloroplastdsia#iana foram testados
com sucesso por MATHEW et al. (2005). Os autoredianam a filogenia de trés

espécies do génekevea
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2.9 Divergéncia genética

Na realizagdo de cruzamentos em programas de ragsieato, o conhecimento
e 0 uso da diversidade genética disponivel sdo rdedg importancia. Além de
proporcionar informacfes sobre a variacdo genéiatente entre gendtipos, 0s
estudos sobre diversidade genética tém possilulité@mbém, a identificacdo de
parentais divergentes para serem utilizados noszacrentos, buscando-se
recombinacdes génicas que possibilitem a obtengogehotipos superiores. A
utilizacdo de cruzamentos entre parentais diveegehimportante, também, por evitar a

depressédo endogamica.

CRUZ & CARNEIRO (2003) relatam que melhoristas t&oomendado para a
formacdo de populacdo-base, o intercruzamento eotidévares superiores e
divergentes. Essa divergéncia pode ser avaliadarte ple caracteres agronémicos,
morfolégicos, moleculares, entre outros. DIAS (199dssalta que a hibridacdo
envolvendo tipos parentais divergentes é passévpladuzir segregantes transgressivos
favoraveis em geracbes avancadas. Logo, estudas silergéncia genética entre
parentais podem ter grande aplicabilidade no maithento. Segundo DIAS et al.
(1997), o conhecimento da divergéncia pode seizadib, também, na avaliacéo,
descricdo e classificacdo de recursos genéticosis@mm a sua preservacao.

CRUZ et al (2004) e CRUZ & CARNEIRO (2003) explicam que aedgéncia
genética tem sido avaliada por meio de técnicamdtiacas, baseadas na quantificacao
da heterose, ou por processos preditivos. Dentrené®dos fundamentados em
modelos biométricos, citam-se as analises diaklicme exigem a avaliagdo dos
parentais e de todas suas combinacfes hibridamt@@s métodos preditivos,

dispensam a obtencé&o prévia das combinacdes tgbrida

Em relacdo aos métodos preditivos, DIAS (1994)alessque a selecdo de
combinagBes promissoras baseada no desempenhe@nidpgsper setem natureza
preditiva, significando economia de recursos fiedos, de tempo e méo de obra,
sendo que, a selecdo de parentais pelo propriongesdo evita que grande numero de
cruzamentos sejam realizados, em contraste aoslosette quantificacdo da heterose
que tem natureza realizada. J4 VIEIRA et al. (20@tam que é de fundamental
importancia que o melhorista conheca profundamengermoplasma disponivel, em

termos de desempenho agronbémico por si sO, cap&cidle combinacdo e
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dissimilaridade genética (divergéncia). Sendo qestanativa da divergéncia genética
cresce em importancia, pois quando combinada coomlecimento do comportamento
por si s6 dos parentais, pode ser uma alternatiealzacao de cruzamentos dialélicos.
Diante do exposto e lembrando do longo ciclo dangeeira, da falta de sincronia no
florescimento e do baixo sucesso de polinizacdsanesltura, os métodos preditivos

sao 0s que mais se adequam ao estudo de diverg@&nétca.

2.9.1 Divergéncia genética através de andlises mudtriadas baseadas em
caracteres fenotipicos

Dentre os métodos preditivos utilizados no estualdidergéncia genética, estao
as analises multivariadas baseadas em caractem@$pfeos. Algumas vantagens vém
sendo apontadas na utilizacdo desses métodoscagae analises multivariadas tém-
se constituido em ferramenta de grande utilidadeegtodos genéticos, por considerar
simultaneamente um conjunto de caracteres de sseeqgelo melhorista. (FONSECA et
al., 2006; CRUZ, 2001). A selecao de tipos parsntbaseada em um nuamero de
caracteres importantes coletivamente, pode servaaigjosa que a selecdo baseada em
caracteres individuais. Essa postulagdo torna-devamte em programas de
melhoramento que objetivam incremento nos caractepgantitativos complexos
(DIAS, 1994). O uso dessas metodologias ndo remi@smistos adicionais, uma vez
que elas podem ser aplicadas sobre descritorasitrzlmente avaliados em estudos
de caracterizacdo de germoplasma demandando apeEt@sias computacionais ja
existentes (DIAS et al., 1997).

Segundo CRUZ (2001), ha uma grande variedade deegirnentos
multivariados, sendo mais utilizados aqueles qualimm a similaridade ou
dissimilaridade entre acessos, com 0 objetivo demmendar intercruzamentos entre
parentais divergentes em programas de hibridacapaoa administrar informacdes
disponiveis em bancos de germoplasma. Na predigadiveergéncia genética, varios
meétodos podem ser aplicados, sendo a escolha dalonétais adequado determinada
pela precisdo desejada pelo pesquisador, pelalta® da analise e pela forma como os
dados foram obtidos (CRUZ et al., 2004).

Véarios sdo os procedimentos multivariados e entes estdo a Distancia
Euclidiana, Analise por Componentes Principais eokblgs Aglomerativos. Segundo
CRUZ, (2006) sao finalidades de cada analise: tabiga Euclidiana € uma medida de
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dissimilaridade de grande importancia em estudoslickrgéncia genética em que se
procura identificar parentais a serem utilizadospengramas de hibridacdo; a Analise por
Componentes Principais, transforma um conjuntoagidweis em um novo conjunto, cujas
variaveis sao independentes entre si. Essa anahfia a importancia relativa das variaveis
em estudos da diversidade genética; o AgrupameftoMétodo de Tocher é uma técnica
de otimizacdo, que agrupa os individuos mantendo-setério de que as distancias

intragrupos sejam sempre menores do que as inesgru

A estimativa de divergéncia genética a partir ddises multivariadas baseadas
em dados fenotipicos vém sendo realizadas em darslturas. Em acaEq(terpe
oleraceg, OLIVEIRA et al. (2007) estimaram a divergéncengtica entre 87 acessos
do banco de germoplasma da Embrapa Amazonia Qrientadicaram cruzamentos
entre os acessos mais divergentes. Em café cojtloifiea canephoa FONSECA et
al. (2006) utilizaram 32 clones componentes de tv@siedades melhoradas,
identificando os mais dissimilares e produtivosjégando-os em cruzamentos dirigidos.
COSTA et al. (2006) avaliaram quatro acessos eciagltivares de mamorn®&icinus
communi¥ e observaram reduzida variabilidade genética ergrgenoétipos avaliados.
A divergéncia genética entre 31 gendtipos de melgfitrullus lanatus) foi estimada
por SOUZA et al. (2005) que indicaram cruzamentosmgssores visando maior
qualidade de frutos e, também, maior prolificidadgdHdIORATO et al. (2005)
caracterizaram 993 acessos de feifloageolus vulgar)sdo banco de germoplasma do
Instituto Agrondmico, descartaram duplicatas e tifiearam as variaveis de menor
contribuicdo para variagdo acumulada. SUDRE e28I05) avaliaram 56 acessos do
banco de germoplasma deapsicum spp. da Universidade Estadual do Norte
Fluminense e indicaram gendtipos para cruzamentGRARVALHO et al. (2003)
estimaram a diversidade existente entre 221 acessgénerdsossypiundo banco de
germoplasma de algoddo da Empresa de Pesquisa ekgarja de Minas Gerais
(EPAMIG) e detectaram maior divergéncia entre asdtjpos silvestres selecionados
com intuito de obtencéo de resisténcia ao bicudSGIMENTO FILHO et al. (2001)
analisaram 148 clones em uso no programa de na@flemito genético do guaranazeiro
(Paullinia cupand da Embrapa-Centro de Pesquisa Agroflorestal daazémia
Ocidental e verificaram baixa divergéncia entrectmes. RIBEIRO et al. (1999)
estudaram a divergéncia genética em cinco popuaghie coco-gigante Cocos

nucifera) indicaram o0s cruzamentos e detectaram que deaf®cteres avaliados,
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apenas quatro apresentaram maior contribuicdovaaiacdo acumulada. VIDIGAL et
al. (1997) utilizaram dez caracteristicas morfoagmoicas e duas caracteristicas
relacionadas a qualidade da raiz para estimar ergéncia entre nove cultivares de
mandiocaManihot esculenfa Os autores indicaram as cultivares a seremcimizadas

e detectaram os caracteres que menos contribuieaa g divergéncia. DIAS et al.
(1997) quantificaram a divergéncia em 26 clonescaeau Theobroma cacgoda
colecdo de germoplasma do Centro de Pesquisas dauQ&EPEC), utilizando
descritores quantitativos e encontraram diversidadge o0s materiais, superior a
esperada em populagcbes cacaueiras baianas. Osesaudescartaram 31% dos

descritores analisados e consideraram que nao Ipeugta de informagao.

2.9.1.1 Medidas de dissimilaridade

Nos estudos sobre divergéncia genética, medidas dsimilaridade
frequentemente utilizadas séo a Distancia Genaddizle Mahalanobis ou a Distancia
Euclidiana. De acordo com CRUZ (2005), CRUZ e(2004) e CRUZ & CARNEIRO
(2003), a distancia Generalizada de Mahalanobie pedutilizada quando os dados séo
obtidos em experimentos sob delineamentos expetaiserda a distancia Euclidiana
nao exige experimentos que envolvam delineamenjoarienentais. Segundo DIAS et
al. (1997), a Distancia Euclidiana tem se mostradi@equada para operar com
descritores quantitativos. Esses descritores farimados para estimar a divergéncia
genética a partir da distancia Euclidiana por OUR/A et al. (2007), GODOY et al.
(2007); GOMES (2007), CHIORATTO et al. (2006), CQSTet al. (2006);
CHIORATTO et al. (2005), NASCIMENTO FILHO et al.q@1) e DIAS (1997).

2.9.1.2 Técnicas de agrupamento

A analise de agrupamento é uma técnica multivag@aobjetiva agrupar itens
diversos como populacdes, clones, variedades mbs, @ estimacao da dissimilaridade
entre os itens, ou seja, em um primeiro momentomasie uma matriz de
dissimilaridade, e com base nessa matriz identifisa 0s grupos pela similaridade
(DIAS, 1994).

Em relacdo aos métodos de agrupamentos CRUZ €2Qf}4) explicam que

dentre os mais comumente utilizados estdo os higcs e os de otimizacdo. Nos
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hierarquicos os parentais sdo agrupados em véresnenquanto nos de otimizagédo
realiza-se a particdo do conjunto de parentais W@FgeIPOS NA0 vazio e mutuamente
exclusivos por meio de maximizacdo e minimizacaarda medida pré-definida, sendo
que o método de otimizacdo mais utilizado melhordmngenético € o proposto por
Tocher, citado por RAO (1952).

Na andlise de agrupamento, além da formacgdo dopogruobtém-se as
distancias intragrupos e intergrupos. De acordo dOAS (1994) a distancia
intragrupos corresponde a média das distancias estpares de clones que constituem
o grupo. Por sua vez, as distancias intergrupaggmondem as médias das distancias

entre os pares de clones pertencentes aos difegmigos.

2.9.1.3 Anélise por componentes principais

Segundo CRUZ et al. (2004), a analise por compesegntincipais consiste em
transformar um conjunto original de varidveis emtr@muconjunto de dimenséo
equivalente, mas com propriedades importantessgoale grande interesse em certos
estudos de melhoramento. Sendo que cada comp@rertgal € a combinacéo linear
das varidveis originais. Além disso, sdo indepetederentre si e estimados com
proposito de reter, em ordens de estimacdo o maeé@motermos de variacao total,
contida nos dados iniciais. De acordo com DIAS §)9% importancia de cada
componente principal é dada pela porcentagem dinesa total que ele absorve.

O emprego da técnica dos componentes principais mstudos sobre
divergéncia genética em plantas, tem sido realizzmla o propdsito de manipular
acessos em bancos de germoplasma, identificartperetivergentes para hibridagao,
estimar a variabilidade total disponivel em grugeseticamente relacionados, avaliar a
importancia de cada carater e promover a eliminagépeles que contribuem pouco,
em termos de variagdo, no grupo de individuos adaéi (CRUZ, 1990; DIAS, 1994).
Atraveés da utilizacdo de componentes principaisiBmrsos trabalhos (GOMES, 2007;
CHIORATO, 2005; SHIMOYA et al., 2002; ALVES, 200RjAS, 1994) o descarte de
descritores redundantes vem sendo realizado.

Com componentes principais recupera-se a informagaaivel de individuo
que € perdida por se considerar apenas a informdedgrupos nas analises de

agrupamento (DIAS et al. 1997). Nos casos em queproseiros componentes
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comportam uma percentagem relativamente alta dac@ar total, acima de 80%, a
variabilidade entre os individuos avaliados podeegplicada satisfatoriamente apenas
por esses primeiros componentes, simplificando terpretacdo. Neste caso, a
representacdo grafica dos resultados € indicadeand® este limite ndo € atingido, a

andlise é complementada pela dispersdo gréfica etatdo ao terceiro e quarto
componente (CRUZ, 1990).

2.9.2 Divergéncia genética atraveés de marcadores leoulares microssatélites

A analise molecular é outro método preditivo ulitle para estimar a
divergéncia. Dentre os diversos marcadores molexgjl@studos utilizando SSR para
estimar a divergéncia genética vém sendo conduzogipalmente, em culturas de
grande importancia econoémica.

Em milho, GUIMARAES et al. (2007) associando infagfes obtidas de
cruzamentos dialélicos com a divergéncia estimada rparcadores moleculares,
avaliaram a produtividade de hibridos obtidos dbdgens divergentes e encontraram
correlacéo entre heterose e divergéncia genéticaaea por AFLP e SSR. LABORDA
et al. (2005), utilizando marcadores AFLP e SSR: paaliar a diversidade genética em
linhagens de milho tropical e comparar agrupanseobtidos a partir dos dois tipos de
marcadores, observaram que a grande diversidasierid no material tropical levou a
resultados distintos quando diferentes marcadoogamf utilizados. Os autores
concluiram maior eficiéncia dos marcadores SSRa paracterizar a diversidade
existente.

BENCHIMOL et al. (2007) caracterizaram vinte gepo§ da colecao nuclear de
feijdo (Phaseoulus vulgarsdo Instituto Agronémico (IAC) e encontraram dgrsipos

distintos associados aos centros de domesticac8oaviericano e Andino do feijao.

KWON et al. (2002) estudaram a divergéncia genéitaarroz, avaliando a
relacdo entre desempenho do hibrido e distancigtigarestimada a partir de SSRs e de
RAPD e nao encontraram correlacdo entre o desempéohhibrido e divergéncia
genética estimada por marcadores moleculares. @weauconcluiram que essa
correlagéo depende do germoplasma avaliado.

Populacbes de cagaita, uma espécie nativa da retpacerrado, foram
analisadas por ZUCHI et al. (2004) que verificararpadrao espacial de divergéncia

utilizando marcadores SSR com finalidade de comseas espécie e encontraram
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correlacdo entre distancia geogréfica e genétisae€ resultados indicaram que as
distancias geograficas possuem um padrao espaciaribilidade.

2.9.3 Divergéncia genética em seringueira

A seringueira por ser uma cultura perene, tem urgdcaiclo de melhoramento
(PRIYADARSHAN & CLEMENT-DEMANGE, 2004; MARQUES et la 2002;
VARGHESE et al. 1997 e TAN, 1987). A escolha doseptais, etapa realizada no
inicio do programa de melhoramento genético, eefeah todas as etapas posteriores.
Segundo GONCALVES et al. (1988) € necessario ceecd80 anos para completar o
ciclo, partindo-se da polinizagdo controlada a memodacdo final de um clone.
Portanto, qualquer estratégia que garanta cruzasentis eficientes é de grande

importancia para cultura.

No passado o numero de clones utilizados como {@se@m cruzamentos na
seringueira era limitado (TAN, 1987). Atualmente,cansideravel quantidade de
parentais existentes resultante de intercambie @émgtituicoes e introducdes de coletas,
torna a escolha adequada de genitores mais compbagando estratégias que auxiliem
nessa escolha. Conhecer e explorar a variabilidgdeética existente nesse
germoplasma, bem como, estimar a divergéncia g@enétitre gendétipos, pode auxiliar

na escolha dos cruzamentos.

Nos programas de melhoramento genético da serimagude acordo com
GONCALVES & MARQUES (2008), a maior parte dos cnmeatos é feita com
parentais que apresentam bom desempenho fenotipgoexperimentos e plantios
comerciais. Entretanto, essa selecdo tem se tormawito dificultada, devido a
existéncia de poucas informacfes acerca do vatmtigéco dos mesmos. AGUIAR &
GONCALVES (2006) ressaltam que exploracédo adeqdadeariabilidade existente nas
diferentes populacdes de seringueira por meio @aifccacao de parentais produtivos e
da realizacdo de hibridacdes controladas entretigesécom satisfatéria divergéncia
genética, pode aumentar a eficiéncia do melhoramgenético para a obtencdo de

novos genotipos.

Embora, na teoria seja reconhecida a importancestielos sobre a divergéncia
genética, na seringueira, poucos trabalhos solse assunto sdo encontrados na
literatura. No Brasil, esses estudos foram conaszigor BICALHO et al. (2008),
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AGUIAR & GONCALVES (2006), MARQUES et al. (2002) RAIVA (1994). Na
Africa por OMOKHAFE & ALIKA (2003). Na Colémbia poHERNANDEZ et al.
(2006). Os estudos conduzidos na Africa e Colérahismlveram genétipos de diversos
paises. Em paises da Asia, estudos sobre diveagfmaim realizados por MYDIN et
al. (1992); BESSE et al. (1994), CHEVALLIER (1988)ENKATACHALAM et al.
(2002) e LEKAWIPAT et al. (2003). Na Asia, o focesses trabalhos sempre foi a

possivel base genética estreita dos clones de \Aftkh

Dentre os poucos trabalhos sobre divergéncia magseira, uma pequena parte
tem utilizado caracteres fenotipicos. Nesses tnalsalos descritores utilizados,
geralmente, tém sido varidveis quantitativas. MY [RINl.(1992) analisaram 40 clones
de Wickham obtidos do melhoramento genético da $Maldndonésia, Sri Lanka e
india. Utilizaram variaveis diversas relacionadapraducdo de borracha natural, e,
apesar da considerada base genética estreita ddsses, encontraram significante
variagdo clonal para todas as variaveis avaliadesneideravel diversidade genética
entre clones. Nao encontraram relacdo entre orgeografica e diversidade genética
nos gendtipos avaliados. PAIVA (1994) quantifieodivergéncia genética entre clones
obtidos de seringueira nativa nos estados de RandBlato Grosso e Acre. Utilizou
como caracteres morfoldgicos a altura da planf@esssira de casca e numero de anéis
de vasos laticiferos por um periodo de dois anoali$ou 0s agrupamentos obtidos em
cada ano separadamente, mas devido a falta despongencia na formacéo de grupos
de similaridade, concluiu a necessidade de avabaclones por um periodo maior.
OMOKHAFE & ALIKA (2003) utilizaram 20 clones de segueira que constituem a
populacdo de melhoramento genético da Nigéria,eslogsses obtidos em diversos
paises (Nigéria, Malasia, Indonésia, Brasil, SmKka). Avaliaram por dois anos 15
caracteres de sementes associados ao tamanho,, maksae etc.. Detectando a
presenca de consideravel diversidade genéticaogrgma de melhoramento genético
da Nigéria. Considerando a divergéncia entre osneslo os pesquisadores
recomendaram 0s cruzamentos que deveriam seras@dize 0os que deveriam ser
evitados. Mais recentemente, AGUIAR & GONCALVES,008) avaliando a
diversidade genética em relacdo aos caracteresgieni do caule, producdo de
borracha e incremento do caule em 44 gendtiposrdeno amazbnica e asiatica

existentes no Banco de Germoplasma de Seringueitastituto Agronémico (IAC)
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encontraram consideravel diversidade e indicaramaonentos entre os clones mais

divergentes.

Em alguns trabalhos avaliando a diversidade gemétitstente na seringueira,
0os marcadores moleculares vém sendo utilizadosidDe& natureza perene dessa
cultura, esses marcadores sédo de grande utilidageyez que podem ser utilizados em
qualquer etapa de desenvolvimento da planta e, diéso, ndo sofrem influéncia

ambiental.

Os primeiros marcadores moleculares utilizados esningueira foram
isoenzimas. CHEVALLIER (1988) utilizando-as avaligenotipos selvagens obtidos de
sementes de seringueira coletados em 1981, nodosstho Acre, Mato Grosso e
Rondbnia e, também, clones de Wickham. Encontrimugathu de polimorfismo, tanto
em 0s materiais selvagens quanto nos clones deh@fitkapesar da considerada base
genética estreita desse Ultimo grupo de materidisautora observou, também,

associagao entre os grupos formados e origem daagdd material selvagem.

Mais tarde, BESSE et al. (1994), utiizando RFLRu@sram a diversidade
existente entre genotipos selvagens e entre ctim@gickham. Os gendtipos selvagens
foram associados a origem geografica. Os clonadidekham mostraram alto nivel de
polimorfismo a despeito da base genética estr€.autores concluiram que os
resultados encontrados foram importantes para eanduincorporacdo de genotipos

selvagens em esquemas de melhoramento genétieoinigugira.

Marcadores moleculares do tipo RAPD foram os maligados na seringueira.
BICALHO et al. (2008) verificaram a similaridade ng¢ica de 17 gendtipos de
seringueira de diferentes procedéncias e constatammpla diversidade genética.
HERNANDEZ et al. (2006) avaliaram 25 gendtipos dergueira da América do Sul,
Asia e da América Central. Os autores concluirare gases marcadores foram
eficientes em diferenciar os genétipos da América 8ul dos demais.
VENKATACHALAM et al. (2002) analisaram 37 gendtipos originados de sdiep e
encontraram significativa diversidade nos matemaisidados e indicaram clones mais
divergentes para serem utilizados em cruzamentopregramas de melhoramento
genético. MARQUES et al., (2002) utilizaram marc@doRAPD para analisar nove
gendtipos, sendo trés da série Fx e seis da déie Sonsideraram alta a diversidade

encontrada entre clones da série SIAL, indicande gsses genotipos possuem
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constituicdo genética com base ampla. VARGHESE let(1097) avaliaram a
diversidade existente entre 24 genoétipos cultivaumdndia, Malasia, Indonésia, Sri
Lanka, Tailandia e China, encontraram alta vaiddle genética entre os genotipos,

mas nao encontraram associacao entre 0s agrupaneeotiggem geografica.

Embora, reconhecidamente considerados marcadoresutases informativos,
0os SSRs tém sido pouco utilizados para caracteazaivergéncia genética entre
genotipos de seringueira. LEKAWIPAT et al. (2003)Jizaram esses marcadores ao
estudarem germoplasma selvagem de seringueira gnesclacultivados. Mais
recentemente, FENG et al. (2009) utilizaram EST-P8R avaliarem a diversidade de
12 clones cultivados na China e quatro espéciggderoHevea

2.10 Uso associado de caracteres fenotipicos e mfacdes moleculares

A utilizagdo de caracteres fenotipicos e de maresdmoleculares pode fornecer
uma visdo mais completa acerca da diversidade igardiis materiais avaliados. Essa

associacdo vem sendo proposta por diversos autores.

Na seringueira PRIYADARSHAN & CLEMENT-DEMANGE (20Q4ressaltam
que na seringueira a identificacdo convencionatileacdo de recombinantes com
caracteristicas desejaveis consomem um longo temmbalho devido ao longo ciclo
da cultura. Os autores acrescentam que novas femtasnpodem ser utilizadas para
assessorar melhoristas em suas estratégias dehieegdo, sendo que, a associacao
entre informacdes sobre variacfes na seqiénciaNde éatributos herdaveis, pode
ajudar a explorar a variabilidade das plantas. MAIEQ et al. (2002), trabalhando com
diversidade genética em seringueira, concluiram apuénformacdes dos marcadores
moleculares associadas aos dados fenotipicos peelfetie bastante utilidade na tomada
de decisdes com relacdo ao planejamento dos futtmeamentos e na selecéo e clones

comerciais.

Em feijdo, CHIORATTO et al. (2007) ao caracterinara diversidade existente
entre 220 acessos do banco de germoplasma daitagtigrondmico (IAC) concluiram
que descritores agromorfolégicos e marcadores mialess devem ser usados juntos
em estudos de diversidade de germoplasma e cazact de feijdo comum,
contribuindo para confiabilidade dos resultadosmeta compreensdo da relagéo entre

os acessos. CHIORATTO et al. (2006), avaliandarcb de germoplasma de feijao do
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IAC com intuito de descartar duplicatas concluirgme o uso combinado de
informacgBes agromorfologicas e dados molecularesiipeam melhor caracterizacao
dos acessos, podendo essa associacdo ser aplicamdras colecdes de germoplasma.
SINGH et al. (1991) relataram que a melhor formaeladentificar divergéncia entre

gendtipos € o0 uso combinado de marcadores molesulag descritores

agromorfologicos, promovendo um complemento nasltiados.

Portanto, nesse estudo com o uso simultaneo deadwaes moleculares SSR e
analises multivariadas baseadas em caracteresipienst busca-se uma melhor
compreensdo acerca da divergéncia genética exsémtite gendtipos de seringueira

utilizados no programa de melhoramento do IAC.

3 MATERIAL E METODOS

3.1 Material vegetal

Foram utilizados 60 gendtipos (clones) superioresséringueira (Tabela 1)
selecionados em quatro experimentos do Program&ealeoramento Genético do
Programa Seringueira do Instituto Agronémico (IA€n Campinas (SP), em
experimentos na fase final de avaliacdo. Essesriexgr@os encontram-se instalados
nos Polos Regionais, Noroeste (Votuporanga), Céxrte (Pindorama), Centro-Oeste
(Jau) e Nordeste Paulista (Mococa), todos pertéesea Agéncia Paulista de
Tecnologia dos Agronegdcios (APTA) da SecretaridAdecultura do Estado de Sdo
Paulo. Nos referidos Pdlos, 20 genotipos foramcsmlados em Votuporanga, 12 em
Pindorama, nove em Jau e 19 em Mococa. Esses gendtlones) encontram-se em
Experimentos de Avaliagdo em Pequena Escala (EABEB)delineamento de blocos
ao acaso, com trés repeticbes e seis plantas peelgpaEntre esses gendtipos hi 8
clones asiéticos, 8 clones amazodnicos, 2 clonésanfrs e 42 clones resultantes de
cruzamentos controlados e de polinizacdes abertdizados pelo IAC. Alguns clones
asiaticos avaliados e os ascendentes de variossclraliados sdo conhecidos como
clones de Wickham, clones derivados de genodtipweduzidos na Asia no final do

século XIX.
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3.2 Mensurag0es fenotipicas utilizadas na analiseultivariada

A andlise multivariada baseou-se na média de tepeticbes de quinze
descritores agronémicos quantitativos. Os desestatilizados foram: sete incrementos
anuais do perimetro do caule na fase pré-sang&do anterior a abertura do painel
de sangria, identificados como Incl, Inc2, Inc84lnnc5, Inc6, Inc7. Trés incrementos
anuais na fase pés-sangria, periodo posterior atuadedo painel de sangria,
identificados como Inc8, Inc9, Incl0. Trés prodggdmnuais de borracha seca,
identificadas como Prodl, Prod2, Prod3. Espesseirgadca virgem (EC) e numero de

anéis de vasos laticiferos (NA).

3.2.1 Incrementos anuais do perimetro do caule

Mensuracfes anuais foram realizadas para avalidgdwigor das arvores
expresso em incremento do perimetro do caule. Aard&ltrés repeticdes foi utilizada.
As mensuracgOes realizadas totalizaram sete inctesiegferentes a fase pré-sangria e

trés referentes a fase pds-sangria.

No primeiro ano, a mensuracao do perimetro do cailesalizada a 0,50 m
acima do calo de enxertia com auxilio de paquimdista medida, o diametro, foi
convertida em perimetro do caule, assumindo o aareo cilindrico, utilizando para
isso a formula fr, na qual “r", refere-se ao raio da circunferénéigartir do segundo
ano a mensuracdao foi realizada com fita métric&2@ th acima do calo de enxertia. O
incremento anual do perimetro do caule foi calaulpdla subtracdo do perimetro de

um ano pelo perimetro do ano anterior

3.2.2 Producao de borracha seca

Dados de producédo foram registrados a partir dmsétno de idade, para as
arvores que apresentaram perimetro do caule supef® cm, medidos a 1,20 m acima
do calo de enxertia. O registro foi efetuado poonde latex de uma sangria coagulado
nas tigelas, coletado duas vezes ao més ao aeascerm condicdes normais de sombra
e ventilacdo, ao longo do periodo de avaliacadgopp®r um arame a cada arvore. O
peso total anual de borracha por arvore foi entéimlido pelo numero de coagulos,

sendo o resultado expresso em gramas/borrachasaegaa/arvore. Utilizou-se no
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ensaio o sistema de sang¥s d/4 6d/7.11m/y.ET 2,5%a La 8/y — sangria em meia
espiral (¥2S), realizada em intervalos de quatre (fi&), com descanso aos domingos
(6d/7), sangrando 11 meses por ano (11ml/y), esiohoutom ethephon a 2,5% (ET
2,5%) aplicado no painel (Pa) sobre a canaleta @ammambi (La), oito vezes por ano
(8ly); oS d/4 5d/7 11 mly. ET 2,5% PalO/ly — sangnameia espiral (¥2S), realizada
em intervalo de quatro dias (d/4), atividade real& nos cinco dias da semana (5d/7)
durante 11 meses do ano (11 m/y), com estimulagifaodom ethefon a 2,5% aplicado

por pincelamento no painel de sangria (Pa), degsvpar ano (10/y).

3.2.3 Espessura de casca virgem

No sétimo ano, simultaneamente ao procedimentobéatiusa do painel de
sangria, trés amostras de casca virgem de cadeedvam retiradas com auxilio de
um extrator a 1,00 m de altura do calo de enxd&ssas amostras foram conservadas
em alcool etilico 70% e armazenadas a 5°C. A meg&ar foi realizada com

paquimetro e a média expressa em milimetros.

3.2.4 NUmero de anéis de vasos laticiferos

Para contagem do numero de anéis de vasos laigifamostras de casca de
seringueira foram primeiro incluidas em parafinstdiogica. O corte utilizado foi o
longitudinal radial, obtido utilizando como oriegd® na hora da inclusdo em parafina
0s anéis do cambio em posi¢do formando um angulOtiem relacdo a bancada de
trabalho. As amostras foram seccionadas em mictmrespessura de 125 micras. As
seccOes foram desidratadas em alcool etilico 90%oradas com Sudam Ill. A
contagem do namero de anéis de vasos laticiferagdbzada em microscopio optico

no aumento de 10x.
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Tabela 1- Gendtipos de seringueira do programa de melhemsongenético do Instituto Agrondmico
(IAC) utilizados no estudo de divergéncia genétimm as respectivas genealogias.

N° Clone Genealogia

IAC300  RRIM 605 (Tjir 1 x PB 49) x AVROS 353(A\BS 164 x AVROS 160)
IAC301  RRIM 501 (Pil A 44 x Lun N) x AVROS 1518VROS 214 x AVROS 317)
IAC302  RRIM 501 (Pil A 44 x Lun N) x AVROS 3%3VROS 164 x AVROS 160)
IAC303  RRIM 511 (Pil A 44 x Pil B 16) x AVROS 18 (AVROS 214 x AVROS 256)
IAN 4493  Fx 4421 (F 4573 x PB 86) x Tjir 1

IAN 3193  Fx 516(F 4549 x AVROS 363) x PB 86

IAC306  AVROS 49 x RRIM 509(Pil A 44 x Lun)

IAC 307  AVROS 1328 (AVROS 214 x AVROS 317) x P&71

IAC 318  RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) x Fx 3899 (F4Z" x AVROS 363)

10 Fx 3899 F 4549 x AVROS 363

11 1AN 6323  Tiir 1 x Fx 3810 (F 454X AVROS 363)

12 1AC328  RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) x PR 107

13 1AC329  GT 711 x Tjir 16

14 1AC330  RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) x GT 711

15 1AC331  RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) x AVROS 1328VROS 214 x AVROS 317)
16 1AC333  C 228 X Tjir 16

17 1AC332  GT 711 x RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86)

18 IAC400  GT 711 x RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86).

19 IAC 401 RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) ffi.

20 IAC402  GT711if?

21 IAC403  GT711il®

22 IAC404  PB5/63 (PB 56 x PB 24) x AVROS 363

23 IAC405  Tijir 1 x RRIM 623 (PB 49 x Pil B 84).

24 IAC406  IAN 873 (PB 86 x FA 1717) x RRIM 600 i{T] x PB 86)

25 1AC 407 RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) ilf?

26 IAC408  RRIM 513 (Pil B 16 x Pil A 44) il?

27 1AC 409 Fx 2784 (F 4542x AVROS 363)ill.?

28 IAC410  PB 86 x PB 235[PB 5/51(PB 56 x PB 28)BS/78 (PB 49 x PB 25)].

29 IAC411  GT711il®

30 IAC 413 IAN 873 (PB 86 x FA 1717) il

31 IAC414  IAC 126 [Fx 25 (F 351 x AVROS 49) x Tiit ill. @

32 IAC415  AVROS 363il®

33 IAC412  IAN 873 (PB 86 xFA1717)x GT 711

34 IAC417  RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) ilf?

35 IAC 418 RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) ilf?

36 IAC 420 IAN 873 (PB 86 x FA 1717) if?

37 IAC421  IAC 157 [Fx 505(F4542x AVROS 363) x Fx 25 (F351 x AVROS 49)] if!
38 IAC 422 RRIM 513 ( Pil B 16 x Pil A 44) i

39 IAC423  IAC 90 [RRIM 507(Pil B 84 x Pil A 44)Fx 25(F 351 x AVROS 49)] ilf?
40 IAC 424  RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) il®

41 1AC 425 RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) ilf?

42 IAN 3156 Fx 516 (F 4542x AVROS 363) x PB 86

43 RO 45 Clone priméario

44 IAC 40 RRIM 608 (AVROS 33 x Tjir 1) x AVROS 127{8VROS 156 x AVROS 374)
45 RRIM 701  44/553 x RRIM 501 (Pil A 44 x Lun N)

46 PB 235 PB 5/51 x PB S/78

47 GT1 Clone primério

48 IAN873  PB86xFA1717

49 RRIM 600 Tiir 1 x PB 86

50 IRCA130 PB5/51XIR22

51 IAC 15 RRIM 504 (Pil A 44 x Lun N) x RRIM 600 |1 x PB 86)

52 IAC35 Fx 25 (F 351 x AVROS 49) x RRIM 600 (Tjirx PB 86)

53 IAC 41 RRIM 608 (AVROS 33 x Tjirl) x AVROS 1278VROS 256 x AVROS 374)
54 IAC 44 IAN 2325[PB 86 x Fx 3933 (F454X AVROS 363)] x AVROS 1328 (AVROS 214 x AVROS 3170
55 PR 255 Tjir 1 x PR 107

56 PR 261 Tjir 1 x PR 107

57 PB217 PB 5/51 x PB 69

58 IAN 3703 Fx 4371 [Fx 3472(F 454 PB 86) x PB 86] x PB 86

59 IRCA111 PB 5/51 x RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86)

60 PB 28/59 PBIG seedling

©CoO~NOOOUAWNPRF

@ Clone deHevea benthamian&ill. , illegitimate = ilegitimo (clone obtido de umplanta matriz de polinizagéo aberta)

Clones amazonicos (F=Ford; FA=Ford Acre, Fx=Fondzamento, IAN= Instituto Agrondmico do Norte; RO®rRlonia); Clones paulista (IAC=
Instituto Agronémico de Campinas), Clones indoog$AVROS= Algemene Vereniging Rubberplanters QesitiSumatra, GT= Godang Tapen, PR=
Proefstation voor rubber, Tjir= Tjirandji ) Clonesalaios (Lun=Lunderston, PB= Prang Besar, PilmBdr, RRIM= Rubber Research Institute of
Malaysia), Clone africano (IRCA= Institute de Rexthes sur le Caoutchouc).
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3.3 Divergéncia genética através de analises muliitadas baseadas nos caracteres
fenotipicos

Nas analises multivariadas realizadas a partir dpsnze caracteres
agrondémicos, foram utilizados os métodos: Distakcielidiana, Método Aglomerativo
de Tocher e Andlise por Componentes Principais.isé@cia Euclidiana foi a medida
de dissimilaridade utilizada, porque, embora osnedotenham sido avaliados sob
delineamento experimental, esses clones forami@aelos em quatro diferentes locais,
com isso, 0 pressuposto de controle local, obtidando se utiliza delineamento
experimental ndo foi mantido. Sendo assim, a Digékuclidiana foi a medida de
dissimilaridade apropriada.

As analises estatisticas foram realizadas com dli@wo programa Genes
(CRUZ, 2006). A descricdo das analises abaixo ésaptada conforme CRUZ &
CARNEIRO (2003).

3.3.1 Distancia Euclidiangd, .)

/

Em virtude das diferentes escalas de mensuracaajadss originais foram
padronizados antes de proceder as analises. Nanzadi&o, a média original ; Xbtida no
descritorj do clone foi dividida pelo desvio padréo do descrijtfB(X])], gerando a média

reduzida xda variancia unitaria.

X,

/

S(X,)

X, =
J

ApOs a padronizacao a distéancia Euclididnafoi calculada considerando-se :
Xij a observacao rnieesimo parental (i=1, 2, ..., p), em referéacpésimo carater
(= 1,2, ..., n) estudado, define-se a distanc@idiana entre o par de gendtiposi’ por

meio da expressao:

d;. :\/Z(X/ _X'//)Z

i /
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3.3.2 Andlise de Agrupamento

A partir da Distancia Euclidiana uma matriz desidiglaridade entre os genétipos
foi gerada. Sobre essa matriz os grupos foram idernde acordo com o algoritmo de
otimizacado de Tocher e também foram definidas snltias intra e intergrupos. No
método de Tocher, sobre a matriz de dissimilaridadentificado o par de individuos
mais similares. Esses individuos formam o grupoiahi Na inclusdo de um novo
individuo no grupo, adota-se o critério que, conn@usao de novos individuos a

distancia média intragrupo deve ser menor quetarti|s meédia intergrupo.

A incluséo, ou nao, do individuo k no grupo é, erfita considerando:

_se, d(grupo)k
n

< 6, inclui-se o individuo k no grupo;

_se, d(grupo)k
n

> 0, o individuo k nédo é incluido no grupo.

Sendo n o nimero de individuos que constitui o@arminal.

Neste caso, a distancia entre o individuo k e pgfarmado pelos individuag

é dada por:

dijk = di + O

3.3.3 Andlise por componentes principais

A técnica de componentes principais consiste ensfiramar um conjunto de v

variaveis (%, Xi Yiv ), que sao fungdes lineares

..........

dos xi's e independentes entre si. Para realizat@oanalise feita com dados
padronizados, considera-se queéXa média padronizada gésimo caraterj£1, 2, ...,
v) avaliado noi-ésimo gendtipoi€l, 2, ..., g) e R a matriz de covariancias ou de

correlacdo entre esses caracteres.
As seguintes propriedades séo verificadas:

a) Se y € um componente principal, entd@ & uma combinacgéo linear das

variaveis xj's, como descrito a seguir:

Yii= aXii + ayip + ... + §Xiy
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b) Se y é outro componente principal, entdopéyuma outra combinacao linear

das variaveis xj's, ou seja:

Yio= biXin + boyio + ... + BXiy

c) Entre todos 0os componenteg gpresenta a maior variancia; g segunda

maior, e assim sucessivamente.

3.4 Analises moleculares
3.4.1 Extracdo de DNA, desenvolvimento e caractedgdo dos microssatélites

Amostras de folhas de cada um dos 60 gendtipomfometadas e congeladas
em nitrogénio liquido, liofilizadas por 72h (<60 05 a 10 microns de Hg) e depois,
moidas em moinho mecanico (Ciclotec-1093 Samplé, Mécator). O pé resultante
estda acondicionado em frascos plasticos hermetit@nfechados e armazenado em
freezer — 28C. A extracdo do DNA foi realizada a partir do p® chda amostra de
acordo com a metodologia do CTAB descrita por HQ{STON et al. (1994) com
modificacdes na concentracdo do CTAB no tampaoaxttagio para 2%. Aliquotas de
DNA obtidas de cada linhagem foram quantificadasgeinde agarose 1% ao lado de
um padrdo de concentracdo de DNA, construido & pertDNA de faga. (25 a 300
ng). A concentracdo das amostras foi estimadacpomparacdo da intensidade das
bandas do DNA das amostras e dos padrées. Apds ser@s concentracdes estimadas,
as amostras de DNA foram diluidas em TE em umaerdrecdo de 10 ngl e

estocadas &°C.

Para utilizar os marcadores moleculares microstest¢iSSRs) na genotipagem
dos clones houve necessidade de primeiro desenldvé caracteriza-los. Para
desenvolvimento dos microssatélites um total de 4T78ads” contendo esses
marcadores foram encontrados apés busca no NCHBI:/(Wivw.ncbi.nlm.nih.gov/).
Para excluir redundancias, rotinas BLASTN foramliasidas na identificacdo de
similaridades com sequéncias conhecidas representad Banco de dados né&o
redundante do Gene Bank (ALTSCHUL et al., 1990,7).99

Para identificar, contar e localizar os motivos &&Rs dentro das seqiéncias,

um programa computacional disponivel em http://wgramene.org/db/searchers/ssr-
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tool foi utilizado (SSRT- “Simple Sequence Repelantification Tool”; TEMNYKF et
al.., 2001). Apenas sequéncias contendo cinco ou repeticdes foram consideradas.
Os pares de “primers” complementares as sequéltemmgieadoras dos microssatélites,
foram desenhados no programa PrimerSelect, vadB\N&$tar, Inc). Para o desenho
dos “primers”, foram adotados os seguintes crisér{h) o tamanho dos “primer’ nao
ultrapassou 22 pb para reduzir os custos de sjr{fdsg@°C de diferenca entre ag do
par de “primers”, (3) conteudo de CG entre 40% &6,604) auséncia de
complementaridade entre os “primers”, (5) @ Mao abaixo de 46°C e com uma
concentracdo de sal de 50 mM, para assegurar dfiaegélo especifica e abrangente,
(6) produtos de PCR entre 150 e 300 pb para ganamii maior diferenciagdo dos
alelos. A sintese dos mesmos foi efetuada e wdizza genotipagem dos diferentes

clones

As reacOes de amplificacdo foram preparadas cdot&00 ng de DNA, 1 U de
TagDNA polimerase, 1,5 mM de cloreto de magnés§i@OuM de cada dNTP e 0,8
uM de cada “primer” (“forward” e “reverse”), e 1x d@mpao da enzima, num volume
total de 25uL. Cada microssatélite sintetizado foi testado eadignte de temperatura
(Ta) variando a temperatura de anelamerita) em até 10 °C de diferenca. As
condicbes de amplificacdo utilizadas foram: 1f@41 min; 2) 94C 1 min; 3)
temperatura de anelamenita) especifica para cada SSR por 1 min.; 4) #in, 5)
volta ao passo 2 por 30 vezes; 6°T2or 5 min.; 7) 1%, incubagdo. Para os
“primers” que ndo amplificaram em nenhuma tempeaatie gradiente foi utilizado o
programaTouchdown 1) 94C, 1 min; 2) 94C, 30 segundos; 3) temperatura de
anelamento - 6& 45 segundos (-1°C por ciclo); 4) 72°C por 30 sdgs volta ao
passo 2 por 10 vezes; 5)°@4 30 segundos ; 6) temperatura de anelamerfio, 30
segundos; 7)72°C por 45 segundos volta ao paseo Zbprezes 8) P2 por 5 min.; 9)
15°C, incubac&o. As reacdes de amplificacdo foramizestds em um termociclador
MyCycler da BIORAD. As amostras amplificadas foreisualizadas em gel de agarose
3 % corado com brometo de etidio. A genotipagemmdderial foi feita em gel de

poliacrilamida a 6% corado com prata de acordo CRESTE et al. (2001).
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3.4.2 Analise de polimorfismo, distancias genéticas agrupamento com base nos

microssatélites

Os dados dos SSRs foram lidos como presenca (aisgncia (0) de bandas e
transformados em dados genotipicos, de forma atifidan os locos e alelos. O
conteudo de polimorfismo (PIC) foi calculado parad@ loco. Os SSRs foram

analisados pelo numero de alelos por loco, petgiémecia alélica por loco e pelo PIC

dado pela expressa®IC=1- f? —Z:Z?:MZf?f 2 ondefi é a frequéncia do i-
i=1

[

ésimo alelo para uma dada marca, somado ao longondalelos (LINCH &
WALSH,1998). O PIC fornece uma estimativa do podecriminatorio do loco,
considerando o numero de alelos expressos e tarabéneqiéncias relativas destes
alelos. As distancias genéticas foram calculaddigamdo a distdncia modificada de
Roger's (MRD — GOODMAN & STUBER, 1983), atravésglograma TFPGA, versao
1.3 (MILLER, 1997).0 agrupamento das distanciaadgs foi realizado utilizando o
coeficiente de agrupamento de UPGMA através dotpammmputacional NTSYS-PC
versdao 2.0 (ROHLF, 1997). A estabilidade dos agngrdos foi testada pelo
procedimento de re-amostragem com 10.000 repeti¢@asotstrap”) utilizando o
programa BooD (COELHO, 2002). O coeficiente de @lagédo cofenética entre a
matriz de distancia genética e o dendrograma falizado utilizando o pacote
computacional NTSYS-pc 2.02 (ROHLF, 1997). A sigidihcia da correlacéo
cofenética foi testada pelo teste de Mantel. O&8matros de diversidade genética foram
estimados com o programa FSTAT (GOUDET, 2002 ).

O programa “Structure” (PRITCHARD et al., 2000),sbado em estatistica
bayesiana foi utilizado alternativamente para infemimero de grupos (k). Para essa
analise foi utilizado um arquivo com dados de gpagem e foram gerados 17
arquivos de parametros, com valores de K=3 a K€X)arquivos foram submetidos
para analise Structure no site da Universidade de ornell
(http://cbsuapps.tc.cornell.edu/structure.aspxpdseerealizadas 10 corridas para cada
valor de K, 200.000 “burn-ins” e 500.000 simulac@iesMonte Carlo de Cadeias de
Markov (MCMC). Para definicdo do K mais provavel ezfacdo aos propostos foram
utilizados os critérios propostos por PRITCHARD &W (2004) e também o critério
proposto por EVANO et al. (2005).
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A analise de coordenadas principais (PCO; GOWERG)L%0i executada a
partir da matriz de distancias genéticas e agtidwiras coordenadas principais foram
usadas para descrever a dispersao dos 60 gendgpsaringueira de acordo com 0s

dados dos alelos.

3.5 Correlagdo entre medidas de dissimilaridade olatas a partir de dados
fenotipicos e moleculares

As matrizes de dissimilaridade obtidas a partir datdbiga Euclidiana
Padronizada e da Distancia Modificada de Rogenfarorrelacionadas no Programa
Genes (CRUZ, 2006), a significancia foi avaliadawais do Teste T, Teste de Mantel
com 10.000 simulacbes e, também pela Tabela A 13NEEDOCOR & COCHRAN
(1974) apresentada no (Anexo 1). Foram realizadiaslactes de Pearson intra-grupos
e inter-grupos entre os pares de genotipos utdizas distancias encontradas através
da Distancia Euclidiana Padronizada e da Distanalificada de Rogers. Nas
correlagbes intra-grupos e intergrupos consideeownss grupos formados através do

dendrograma (Figura 1).

4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Andlises multivariadas baseadas em caracteres fefjmtos

4.1.1 Distancia Euclidiana
Na matriz de dissimilaridade (Tabela 2), obtidawads da Distancia Euclidiana

(d,.) foram identificados como mais divergentes os 1®pae genotipos listados na
Tébela 3. A maior divergéncid,. = 9,75 foi encontrada entre o gendtipo amazénico Fx
3899 e o IAC 15, este altirﬁo resultante do cruzamemtre dois clones Malaios
(RRIM 504 e RRIM 600). Essa divergéncia pode s@liexda pelo fato do clone Fx
3899 ser um hibrido interespecifico entrebenthamiana H. brasiliensis(Tabela 1).

De acordo com GONCALVES & MARQUES (2008), benthamiandoi utilizada no
passado em cruzamentos chimbrasiliensiscomo fonte de resisténcia &b uleifungo
causador do mal-sul-americano-das-folhas, prinadpahc¢a da seringueira. Entretanto,

a tentativa de introgredir genes de resistéémantra essa
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Tabela 2 -Medidas de dissimilaridade entre 60 pares de getle seringueira do programa de melhoramentétigerdo Instituto Agronémico (IAC), em relagdo® 1
caracteres agrondmicos quantitativos (sete incremaemuais do perimetro do caule na fase pré-sangds incrementos anuais na pés-sangria, trékipdes anuais de
borracha seca, espessura de casca virgem e niearéis de vasos laticiferos), com base na Dist&hailidiana Padronizada A identificacdo dos genétipos encontra-
se na Tabela 1.

Gendtipos 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 1mB 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 3 36 37 38 39
1 0,00 2,83 4,63 3,15 4,88 5,89 4,41 3,54 4,86 4,37 4,48 4,02 4,27 3,40 5,03 3,91 4,13 7,11 6,64 5,47 5,73 6,57 5,69 6,73 5,61 6,05 8,68 5,94 5,39 5,88 5,08 7,84 5,15 6,08 5,61 5,81 4,74 4,19 5,93
2 0,00 3,94 3,56 4,80 5,79 4,60 3,29 5,59 4,71 4,40 5,09 4,30 4,06 4,90 4,50 5,82 5,49 5,40 4,44 4,50 5,16 4,85 6,13 4,79 4,91 7,05 4,90 4,96 5,96 4,81 6,97 4,82 4,67 5,27 5,14 4,41 3,65 4,88
3 0,00 3,89 6,04 6,35 5,72 2,64 5,70 6,91 2,70 5,98 5,05 3,98 5,70 5,44 5,00 6,16 5,33 4,78 4,46 4,62 5,55 5,45 4,31 4,92 6,58 5,42 5,18 5,62 4,66 6,26 4,89 4,34 4,82 5,52 5,13 4,44 5,75
4 0,00 4,03 4,76 3,00 2,69 3,11 5,31 3,32 5,21 3,87 3,02 3,96 3,35 4,74 7,03 6,61 5,24 5,55 5,53 6,30 6,31 4,75 5,02 7,15 5,94 5,44 5,20 5,03 5,76 4,22 5,44 5,21 5,49 4,44 4,15 5,34
5 0,00 4,97 3,64 5,40 3,91 5,77 5,15 6,06 5,27 4,73 5,25 4,48 6,68 7,51 7,49 6,13 6,47 6,48 7,50 7,36 6,82 6,41 7,00 7,06 6,31 6,58 6,81 6,94 4,51 7,12 6,67 6,58 5,27 6,15 5,36
6
7
8
9

0,005,83 5,49 4,18 5,38 4,57 5,39 4,07 4,51 6,75 4,32 5,87 7,56 6,49 5,74 5,21 5,82 6,73 6,72 4,80 4,64 6,38 5,72 5,69 5,37 5,12 5,02 4,45 5,44 5,36 4,86 4,18 5,55 5,22
0,004,25 4,39 5,78 5,15 6,72 4,86 4,76 3,69 4,37 6,21 8,36 8,14 6,47 7,01 6,69 7,76 7,89 6,33 6,19 8,22 7,20 6,96 7,19 7,03 6,88 5,76 7,06 6,80 6,75 5,39 5,65 5,92
0,004,96 5,89 2,97 5,49 4,37 3,74 5,06 4,84 4,56 7,00 6,09 4,82 5,01 5,26 6,03 6,55 4,09 5,03 7,49 5,66 5,57 6,02 5,21 6,04 5,07 4,83 4,98 5,78 4,46 4,17 5,40

0,006,40 4,77 5,90 5,07 3,94 5,20 4,05 5,42 8,59 8,03 6,72 6,76 7,00 7,70 7,35 6,25 6,20 7,19 7,29 6,75 6,19 6,21 6,76 4,75 6,99 6,53 6,44 5,81 6,31 6,61

10 0,005,63 5,55 5,02 5,59 7,46 5,15 6,45 7,39 7,54 6,93 6,60 7,31 6,65 7,42 6,47 6,19 8,83 5,71 4,82 6,09 5,46 7,80 5,44 6,58 6,29 5,87 4,45 4,63 5,52
11 0,005,21 4,13 3,52 6,00 4,51 4,37 6,55 5,36 4,77 4,42 4,58 6,14 5,81 3,92 4,49 6,68 5,46 4,72 4,83 4,30 4,73 4,15 4,19 4,34 5,02 4,06 4,12 5,30
12 0,003,98 3,60 6,43 4,02 3,68 6,53 5,56 4,89 4,66 6,22 5,27 6,00 5,53 5,72 8,13 5,70 5,70 5,34 4,62 7,53 4,65 6,12 4,75 5,07 4,04 5,02 6,11
13 0,002,41 4,40 2,19 4,15 6,15 4,98 4,03 3,79 4,51 4,69 5,20 3,50 3,42 6,81 4,17 4,51 4,43 3,65 5,59 3,79 4,06 3,59 3,76 2,53 3,08 4,04
14 0.0 4,041,95 3,22 6,39 5,39 4,34 4,22 4,99 4,79 4,93 4,16 4,17 6,67 4,79 4,54 4,24 3,64 6,26 3,33 4,76 4,36 4,43 3,63 3,53 4,84
15 0,003,64 6,13 7,75 7,31 5,71 6,29 6,17 6,73 7,05 5,97 5,58 7,60 6,85 7,34 7,06 6,58 7,29 5,88 6,58 6,74 6,30 5,85 5,45 6,32
16 0,004,41 6,77 6,08 4,99 4,97 5,54 5,48 5,63 4,87 4,36 6,93 5,25 5,10 4,59 4,26 6,22 3,72 5,40 5,13 4,56 3,77 3,79 4,96
17 0,003,16 6,60 5,66 5,57 6,57 6,19 6,51 5,18 5,97 9,03 6,36 6,14 5,88 5,06 7,64 5,55 6,22 4,92 5,75 4,89 5,35 6,87
18 0,008,51 4,29 3,83 3,70 4,08 4,29 5,56 4,84 5,76 4,52 5,08 5,70 5,18 7,06 5,09 4,69 5,05 4,84 5,33 5,31 5,38
19 0,0,81 2,06 2,83 4,24 5,00 3,99 4,23 6,46 4,86 5,45 5,71 4,69 6,03 5,35 2,91 4,04 4,55 4,97 5,10 5,79
20 0,0®,26 2,49 4,19 5,37 2,93 3,49 6,43 4,58 5,59 5,89 5,05 5,31 4,83 3,36 3,83 4,14 3,91 4,49 4,83
21 0,0®,39 3,58 4,33 2,88 2,81 5,38 3,67 4,84 5,18 3,80 5,40 4,29 2,56 3,26 3,25 3,61 4,27 4,70
22 0,004,65 4,61 3,04 2,75 5,14 4,41 5,30 5,55 4,88 4,42 4,58 2,77 3,76 3,92 4,20 4,74 4,76
23 0,0(,23 4,41 4,24 6,74 2,42 4,15 4,71 3,35 7,68 5,20 4,44 4,30 3,30 4,55 3,93 4,73
24 0,0%,25 4,50 5,50 3,38 3,92 3,42 3,20 7,21 4,33 5,17 4,28 3,62 4,89 4,72 4,96
25 0,0@,40 6,41 3,84 5,09 5,24 4,06 4,30 4,98 2,31 3,38 3,46 3,59 3,73 4,70
26 0,0@,91 3,28 4,83 5,08 3,90 4,44 4,21 2,94 4,16 2,74 3,38 3,79 4,31
27 0,06,92 6,71 6,63 6,30 6,31 4,99 6,06 6,76 5,78 6,38 7,02 5,94
28 0,08,18 4,22 2,97 6,59 4,51 4,02 3,93 2,74 3,37 3,16 3,25
29 0,0@,99 3,00 6,99 3,53 4,68 4,29 4,55 3,79 3,10 3,50
30 0,0@,57 6,33 3,71 5,21 4,15 4,32 4,34 3,80 4,63
31 0,08,38 4,01 3,89 3,61 3,02 3,85 2,98 4,72
32 0,08,92 4,82 5,66 5,61 5,28 5,96 6,06
33 0,00,98 4,24 4,70 3,23 4,17 3,76
34 0,08,68 4,02 4,33 3,82 4,94
35 0,08,68 3,16 4,16 4,35
36 0,08,58 4,03 4,58
37 0,08,09 2,84
38 0,08,61
39 0,00
40
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continua
Tabela 2 - Medidas de dissimilaridade entre 60 pares de gw®tde seringueira do programa de
melhoramento genético do Instituto Agrondmico (IA@m relacdo a 15 caracteres agrondmicos
guantitativos (sete incrementos anuais do perintgircaule na fase pré-sangria, trés incrementosignu
na pos-sangria, trés producdes anuais de borracha sspessura de casca virgem e ndmero de anéis de
vasos laticiferos), com base na Distancia Euclai®@adronizadd. A identificacdo dos genétipos
encontra-se na Tabela 1.

40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 55 567 58 59 60

7,75 725 4,17 394 396 549 657 497 6,18 58B#0 871 7,19 762 750 485 532 569 503 6,629
6,89 6,05 350 369 3,74 544 6,01 516 6,07 6BU2 7,82 617 659 6,89 481 531 590 531 5882
597 558 4,32 354 422 531 6,23 446 6,26 45%2 7,13 542 6,05 582 397 461 476 510 5253
568 559 4,82 391 4,03 508 654 444 517 482 6,75 574 559 553 4,07 4,40 528 4,17 58%B7
7,06 695 6,09 647 534 630 6,73 6,10 501 6685 822 7,27 7,06 7,15 591 566 7,15 587 5828
536 498 805 7,08 6,68 406 7,36 4,61 4,18 4837 6,75 4,80 485 4,97 508 420 457 522 4384
7,10 7,18 558 575 527 597 755 588 586 6,734 802 751 693 7,26 562 553 698 569 7,83
579 5,43 4,02 4,00 387 471 638 39 6,19 48BB8 688 568 553 564 368 4,16 454 533 5848
6,70 6,72 6,71 6,10 567 549 8,17 522 562 5v®1 7,87 675 650 637 490 4,85 571 494 6810
848 791 746 6,25 6,46 580 7,49 6,09 557273226 975 761 816 835 6,83 6,35 694 555 6589
495 4,88 598 4,14 4,9 4,26 6,13 3,70 45853806 6,45 4,47 518 4,62 396 3,69 392 4,11 4387
752 6,76 6,56 6,13 6,38 4,74 6,25 4,02 506843889 791 653 7,32 6,89 4,60 4,61 489 523 5428
537 510 6,21 575 583 3,69 548 3,66 35964410 642 505 515 535 3,72 3,64 4,29 456 4,3%3
590 5,61 5,11 4,83 481 4,15 544 334 44483830 699 544 581 565 2,73 342 3,88 3,78 4,845
6,97 6,89 519 584 6,00 616 7,19 581 63606886 7,33 7,19 6,76 7,12 4,71 545 6,66 559 7,804
6,15 5,98 6,15 549 575 450 593 4,16 394344659 7,06 581 600 6,00 379 4,02 4,88 3,66 5321
746 7,24 643 589 6,14 446 7,23 3,84 59084365 835 685 7,46 6,88 4,19 430 396 524 6536
7,14 585 6,88 658 691 751 573 7,15 6,21679801 753 566 7,17 7,18 7,08 737 797 6,65 43%B9
5,67 454 6,79 6,23 6,62 6,29 539 6,09 57595800 628 4,05 592 553 599 6,27 6,04 6,43 3953
5,03 3,82 563 598 6,15 519 5,61 5,04 555458311 550 4,05 497 490 4,74 5,03 544 5093 4,292
532 4,03 6,20 582 6,21 4,44 563 442 48674417 596 367 510 508 4,45 450 4,66 539 2985
449 3,46 6,49 6,05 6,42 553 583 549 49955806 520 329 4,61 457 533 535 593 564 3329
740 6,17 6,03 6,20 6,14 6,05 587 590 6434629 812 593 7,13 730 565 6,18 619 6,17 50823
7,08 6,29 7,09 645 6,45 644 581 595 538158320 7,85 585 7,10 697 586 6,12 653 556 4365
4,20 3,17 6,44 571 6,29 4,00 6,53 4,22 54764857 523 3,03 380 397 4,16 4,19 4,02 532 4381
498 386 6,82 6,04 6,76 3,89 6,54 4,29 46794402 576 336 4,38 4,85 420 4,07 4,67 4,36 383
6,57 569 840 8,10 8,17 6,73 7,80 657 615058673 7,09 568 6,01 661 6,24 6,15 7,28 6,56 3B®2
6,65 556 6,75 6,49 6,53 504 596 514 55055250 7,68 541 6,16 6,68 526 529 567 574 4,376
6,85 6,37 6,66 598 550 6,13 4,75 567 49385806 852 6,09 691 698 586 598 623 550 4432
6,01 583 7,54 599 6,00 6,27 516 557 43695323 7,32 548 6,29 589 571 580 595 504 42%9
6,29 561 6,77 505 575 488 578 456 47064812 7,43 494 6,19 6,02 4,73 4,88 4,61 4,35 4,3®0
258 2,72 891 7,20 8,14 571 7,68 585 524458677 343 284 2,72 239 6,05 537 598 6,00 5322
586 545 6,29 6,07 561 513 4,93 4,27 33733856 7,09 542 576 581 435 440 558 4,41 336
4,49 3,62 658 547 6,18 518 5,99 528 55075868 583 314 4,49 458 513 532 498 566 43460
526 4,75 6,87 6,19 6,18 4,90 579 4,68 43264842 622 481 538 515 524 494 533 6,06 4,388
6,13 5,01 7,33 6,03 6,81 4,27 6,9 490 46175271 6,77 4,42 578 581 519 4,76 517 4,66 4,3%6
557 491 650 6,24 6,18 3,60 530 3,42 34364378 652 506 516 549 4,19 361 4,82 4,95 3990
585 535 5,67 4,73 540 503 494 455 50495316 7,05 528 569 595 4,43 4,84 517 4,67 54/6

P
PO WOWWLW~NOOOA~WNLEPRE

WWWWWWWWRINNNNNNNNNNERRE PR B B
DN RERDONRPROODNOUTBRNONRLOO©®ON®UAWN

39 583 534 658 7,19 6,24 555 484 533 47195847 7,20 598 548 6,30 541 525 6,45 6,50 4,348

40 0,00 2,13 830 731 753 6,38 6,71 6,08 57215805 281 319 183 150 583 572 597 6,93 54B7

41 0,00 7,66 685 7,20 566 6,64 552 576 538 6,1P62202 182 199 532 526 546 643 4,46 3,86
42 0,00 4,88 346 7,42 6,38 655 818 7,05 7,04 9890 8,17 837 559 681 7,28 7,06 7,24 6,07
43 0,00 4,14 664 7,22 6,08 690 643 574 811 6350 7,02 572 631 6,26 4,57 6,71 6,05
44 0,00 7,38 59 666 7,05 671 6,23 886 72517756 6,13 688 6,97 645 6,48 575
45 0,00 7,93 222 499 363 525 7,02 538 55845334 186 286 481 509 3,98
46 0,00 6,77 592 656 576 7,89 6,97 7,16 7,14267,09 7,46 7,46 548 4,99
a7 0,00 491 218 520 6,66 545 540 553 19725 261 456 4,84 3,73
48 0,00 4,73 4,96 6,70 547 590 5,66 5,62 4,397 4,79 4,07 4,21
49 0,00 553 641 517 542 512 265 23753874 4,13 3,65
50 0,00 8,05 549 6,90 6,81 543 541 5,43%14,452 4,04

51 0,00 4,06 293 265 6,46 6,34 687 7,65%16 6,01

52 0,00 3,21 258 540 524 4,95 542 4,479

53 0,00 2,10 5,19 5,00 543 6,79 5,28 4,61
54 1,24 544 522 525 6,38 527 4,74
55 0,00 2,03 287 4,58 5,08 3,74
56 0,00 2,69 4,53 4,77 3,67
57 0,00 5,06 5,36 4,14
58 0,00 5,30 4,99
59 0,00 2,15
60 0,00

@ Distancia Euclidiana Padronizada: maximo: 9,75étipos 10 e 51); minimo:1,25 (genétipos 47-56).
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doenca enH. brasiliensis,ndo teve sucesso, uma vez, que a resisténciangalde
superada pelo patégeno (SEGUIN et al., 2003; TA861e HO 1986).

E esperado que entre espécies, a divergéncia s o que dentro de
espécies. Em alguns trabalhos isso tem sido olikervelARIOT et al. (2008)
avaliaram duas espécies de espinheira-shfagtenus ilicifoliae Maytenus aquifolium
do banco de germoplasma da Embrapa Clima Tempebedam total de 116 acessos,
quatro foram deM. aquifoliume 112 deM. ilicifolia. Esses autores encontraram a
maior divergéncia entre um acesso e aquifolium e outro deM. ilicifolia.
CHIORATTO (2004) avaliando 993 acessos de feijoeiroontrou a maior divergéncia
entre um par composto por um acess®ldaseolus vulgarie um acesso dehaseolus
lunatus. No presente trabalho, alguns genoétipos sao resedtade cruzamentos
interespecificos entréd. benthamianax H. brasiliensis realizados no passado e
destacaram-se entre os gendétipos divergentes. \@bserque entre 0os 15 pares mais
divergentes (Tabela 3), em 11 ha ocorréncia detgasécomHevea benthamianaa
ascendéncia. Diante disso, pode-se inferir quéradacao interespecifica realizada no
passado, teve consequéncia na diversidade dosndestes. Segundo RIESEBERG
(1997), a hibridizacdo pode ter varias consequéneilucionérias, incluindo o
aumento da diversidade genética intraespecifica.

Por outro lado, a menor dissimilaridade encontramgresente estudo foi 1,25
entre os genodtipos GT 1 e PR 261, ambos clones idkh#n. Gendtipos que séo
considerados como sendo de base genética estBRRGHESE et al. 1996;
CHEVALLIER, 1988; TAN, 1987).

4.1.2Divergéncia genética por analises de agrupamento

O agrupamento pelo método de Tocher, aplicado sabranatriz de
dissimilaridade obtida a partir dg, @aracterizou a formacéo de onze grupos (Tabela 4)
No grupo 1, mais de 50% dos genotipos (PR 261, ¥R RRIM 600, IAC 330, IAC
329, IAC 333, IAN 6323, IAC 407, IAC 403, IAC 41#AC 418, IAC 417, IAC 402,
IRCA 111, IAC 411, IAC 405) tém os clones indonési@jir 1, GT 711) na
ascendéncia, inclusive o clone indonésio GT 1 es$de grupo. Dos 30 gendtipos que
fazem parte do grupo, 14 (IAC 329, IAC 330, IAC 383C 404, IAC 405, IAC 410,
IAC 412, RRIM 701, RRIM 600, IRCA 130, PR 255, PRI2PB 217 e IRCA 111) tém
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Tabela 3 -Quinze pares de gendtipos mais divergentes estsragbartir da Distancia Euclidiana no estudo sdilwergéncia entre 60 genétipos de seringueirardgrama de melhoramento

genético do Instituto Agrondmico (IAC).

Ordem Distancia Euclidiana Pares de Genealogia
Padronizada genotipos

1° 9,75 Fx 3899 (10) F 4543Y x AVROS 363
IAC 15 (51) RRIM 504 (Pil A 44 x Lun N) x RRIM 600 (Tjir 1 x PB6)

20 9,09 IAN 3156 (42) Fx 516 (F 4549 x AVROS 363) x PB 86
IAC 15 (51) RRIM 504 (Pil A 44 x Lun N) x RRIM 600 (Tjir 1 x PB6)

30 9,03 IAC 332 (17) GT 711 X RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86)
IAC 409 (27) Fx 2784 (F 4549 x AVROS 363) ill.

40 8,91 IAC 415 (32) AVROS 363 ill.
IAN 3156 (42) Fx 516 (F 4549 x AVROS 363) x PB 86

50 8,86 IAC 40 (44) RRIM 608 (AVROS 33 x Tjir 1) x AVROS 1279 (AVROS6 x AVROS 374)
IAC 15 (51) RRIM 504 (Pil A 44 x Lun N) x RRIM 600 (Tjir 1 x PB6)

6° 8,83 Fx 3899 (10) F 45439 x AVROS 363
IAC 409 (27) Fx 2784 (F 4549 x AVROS 363)ill.

70 8,71 IAC 300 (1) RRIM 605(Tijir 1 x PB 49) x AVROS 353(AVROS 164 MROS 160)
IAC 15 (51) RRIM 504 (Pil A 44 x Lun N) x RRIM 600 (Tjir 1 x PB6)

8o 8,68 IAC 300 (1) RRIM 605(Tijir 1 x PB 49) x AVROS 353(AVROS 164 MROS 160)
IAC 409 (27) Fx 2784 (F 4549 x AVROS 363)ill.

go 8,59 IAC 318 (9) RRIM 600 (Tjir 1 x PB 49) x Fx 3899 (F 454 AVROS 363)
IAC 400 (18) GT 711ill.

100 8,52 IAC 411 (29) GT 711ill.
IAC 15 (51) RRIM 504 (Pil A 44 x Lun N) x RRIM 600 (Tjir 1 x PB6)

11° 8,48 Fx 3899 (10) F 45439 x AVROS 363
IAC 424 (40) RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) ill.

120 8,40 IAC 409 (27) Fx 2784 (F 4542 x AVROS 363) ill.
IAN 3156 (42) Fx 516 (F 4549 x AVROS 363) x PB 86

13° 8,35 Fx 3899 (10) F 4543Y x AVROS 363
IAC 44 (54) IAN 2325[PB 86 x Fx 3933 (F 4542x AVROS 363)] x AVROS 1328( AVROS 214 x AVROS 3)70

140 8,35 IAC 332 (17) GT 711 x RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86)
IAC 15 (51) RRIM 504 (Pil A 44 x Lun N) x RRIM 600 (Tjir 1 x PB6)

15° 8,30 IAC 424 (40) RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) ill.
IAN 3156 (42) Fx 516 (F 454%) x AVROS 363) x PB 86

@ Clone deHevea benthamian&) ill. , illegitimate = ilegitimo (clone obtido dema planta matriz de polinizag&o aberta)

Clones amazonicos (F=Ford, Fx= Ford cruzameniiis; IAstituto Agrondmico do Norte); Clone paulistaG= Instituto Agrondmico de Campinas), Clones inéisios (AVROS= Algemene Vereniging Rubberplantesstikust Sumatra, GT= Godang Tapen, PR= Proefstationrubber, Tjir= Tjirandji)

Clones malaios (Lun=Lunderston, PB= Prang BdsaPiloor, RRIM= Rubber Research Institute oféyisl), Clone africano (IRCA= Institute de Recheschur le Caoutchouc).
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Tabela 4 - Grupos de genotipos de seringueira formados ardeeagrupamento de

Tocher a partir da distancia Euclidiana padronizadamada baseando-se em 15
descritores agrondmicos quantitativos.

Grupo Gendtipo

1

© 00 N O 0o A WODN

[
o

11

GT 1, PR 261, PR 255, RRIM 600, RRIM 701, PB 2IAC 1330, IAC 329, PB
28/59, IAC 333, IAN 6323, IAC 408, IAC 407, IAC 40BAC 412, IAC 422, IAC
414, 1AC 420, IAC 418, IAC 417, IAC 402, IAC 40RCA 111, IAC 410, IRCA
130, IAC 423, IAC 411, IAC 405, IAC 413, IAC 421

IAC 44, IAC 424, IAC 41, IAC 425, IAC 415, IAG5, IAC 15

IAC 300, IAC 301, IAC 302, IAC 303, IAC 30TAN 3156, RO 45, IAC 40
IAC 400, IAC 401, IAC 406

IAN 4493, IAC 306, IAC 318, IAC 331

IAC 328, IAC 332

IAN 3193, IAN 873

IAN 3703

FX 3899

IAC 409

PB 235

Clones amazénicos (Fx= Ford cruzamento, IAN= lasiitAgronémico do Norte); Clone paulista (IAC= lhgio Agrondmico de
Campinas), Clones indonésios (GT= Godang Tapen, PRefstation voor rubber, Tjir= Tjirandji) Clonesalaios (PB= Prang

Besar, RRIM= Rubber Research Institute of Malaysiddne africano (IRCA= Institute de Recherchesls@aoutchouc).
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parentais femininos e masculinos com ascendénclasia asiatica; 8 gendtipos (IAC
402, IAC 403, IAC 407, IAC 408, IAC 411, IAC 41'AC 418 e IAC 422) tém parental
feminino com ascendéncia exclusiva de genotipoatiess e parental masculino
desconhecido. Ha, também, nesse grupo dois gesd&igiaticos (GT 1 e PB 28/59)
com parentais desconhecidos. Portanto, em cer8@%edos gendtipos desse grupo é
evidenciada a ascendéncia de gendtipos asiatiblis.grupo 2, constituido por sete
individuos, quatro deles (IAC 424, IAC 425, IAC 3BC 15) tém o clone RRIM 600
como um dos parentais e o IAC 41 tem o RRIM 608ca@arental feminino. Tanto o
RRIM 600, quanto o RRIM 608 foram selecionados Rabdber Research of Institute of
Malaysia-RRIM”. Os gendétipos do RRIM sé&o oriundes2? plantulas introduzidas em
1877, na Malasia (PRIYADARSHAN et al. 2009). Qugo 3 é constituido por oito
genotipos, sendo que seis deles (IAC 300, IAC 88T,302, IAC 303, IAC 307 e IAC
40) tém clones AVROS como parentais. Esses cloor@snf selecionados na Estacéo
Experimental “Algemene Vereniging Rubberplanterssi®ast Sumatra- AVROS”
situada em Medan, Sumatra, na Indonésia. O gen®&RIM 600 aparece como um
dos parentais de todos os gendtipos do grupo 4pods. O grupo 7 € composto por
dois gendtipos amazénicos (IAN 3193 e IAN 873) ambbtidos pelo programa de
melhoramento do extinto Instituto Agronémico do fdpmtravés do cruzamento entre
clones Ford com o clone malaio PB 86 . O grupa8mposto apenas pelo gendtipo Fx
3899, o unico hibrido interespecifico entre os éAdgipos. Os grupos 8 (IAN 3703) e
10 (IAC 409) sdo compostos por um unico individe@mbos tém na ascendéncia a
espécieH. benthamiana(Tabela 1)

Genodtipos com ancestrais em comum integraram osogegrupos. Resultados
similares ja haviam sido observados na seringyeird ENTAKATACHALAN et al.
(2002), MARQUES et al. (2002) e VARGHESE et al. 1P e também em outras
culturas: café (DIAS et al., 2005), aveia (MARCHIORet al., 2003) e cacau
(ENGELS, 1983). Nesse ultimo trabalho, o autor,vedficar que genétipos com
parentais em comum estavam no mesmo grupo, conglieuos dados fenotipicos
utilizados nas analises, foram eficientes pareemsgtarem as relacdes genéticas.

Entretanto, através da genealogia ndo foi possixplicar a distribuicdo de
todos os gendtipos nos grupos, observacdo semelhate VARGHESE et al. (1997)
que avaliaram 24 genotipos de seringueira e corsala que a genealogia nem sempre
revela a natureza exata da relacdo genética. Segqmedutores, como a seringueira €

uma espécie aldgama, seus genaotipos sao altaneistezigotos e, com a segregacao,
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os alelos de cada parental podem variar consideranée nos hibridos. Dessa forma,
com base nas recombinagfes dos diferentes hibgdpsssivel obter genoétipos que
expressam caracteristicas bem diferentes dos par@nponto de ndo serem associados
a eles.

Em referéncia a distribuicdo dos gendtipos em ggypabela 4), dentre os 60
genotipos avaliados, oito sdo genoétipos asiatiGds 1, PR 261, PR 255, RRIM 600,
RRIM 701, PB 217, PB 28/59, PB 235) e desses)ape PB 235 ficou fora do grupo
1, indicando a similaridade genética existenteeensrgendtipos asiaticos avaliados. Os
dois gendtipos africanos (IRCA 111, IRCA 130) cajscendéncia é de gendtipos
asiaticos, também ficaram no grupo 1. J& os 42tgeasolACs ficaram distribuidos em
sete grupos, indicando haver diversidade entreeostgpos IACs, apesar da selecéo
realizada dentro do programa de melhoramento genddestaque deve ser dado aos
gendtipos amazonicos, dos oito avaliados, observpis sete deles (IAN 3156, RO 45,
IAN 4493, IAN 3193, IAN 873, IAN 3703, Fx 3899) ficam distribuidos em varios
grupos (3, 5, 7, 8, 9) e fora do grupo 1, comppstogenostipos que tém na ascendéncia
predominancia de gendtipos asiaticos.

O fato de poucos genétipos amazénicos ficaremiloligttos em varios grupos
indica a grande diversidade genética desses gesptiprincipalmente quando
comparados aos genotipos asiaticos que ficarambdistos quase todos em um dnico
grupo. Além do mais, os genotipos Fx 3899 e IANBi@maram grupos unitarios € o
grupo 7 foi formado por apenas dois genétipos amea8. Esse isolamento de alguns
gendtipos amazonicos estd de acordo com as ob8esvégitas por OMOKHAFE &
ALIKA (2003), que utilizaram caracteres de sememtesseringueira ao estudarem a
divergéncia de 20 clones do programa de melhoramdat Nigéria. Os autores
observaram que houve isolamento taxonémico do (geodtipo amazonico (IAN 710)
em relacdo aos gendtipos asiaticos. Referente ersiliade genética superior dos
gendtipos amazobnicos, em relacdo aos genotipoBcasiaas observacdes realizadas
nesse estudo discordaram das relatadas por AGUIARGNCALVES (2006) que
avaliaram genotipos asiaticos e amazoénicos uttiaawvariaveis relacionadas ao
crescimento e a producdo da seringueira e encantraraior diversidade entre o grupo
de gendtipos asiaticos. Entretanto, os autoresidemasam que a baixa diversidade
encontrada entre os genotipos amazoénicos avalifmodevido ao parentesco comum

existente entre eles. De fato, na populacdo detigesdéestudados pelos autores,
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observou-se varios genétipos aparentados, inclaguns com parentais femininos e
masculinos em comum.

As estimativas das distancias intragrupos e inteag, obtidas a partir do
Agrupamento de Tocher encontram-se na Tabela 5alsrndistancia intergrupos foi
encontrada entre os grupos 9 e 10, formados paloétigos Fx 3899 e IAC 409,
respectivamente. Por serem grupos unitdrios a mdigergéncia encontrada
corresponde ao mesmo par de genotipos identifiocadabordagem individual (Tabela
3). As outras maiores distancias intergrupos esk@mdoram entre os grupos 6 e 10; 2 e
9; 10 e 11; 3 e 10 com valores de dissimilaridag®8;88,30; 7,80 e 7,70,
respectivamente.

Em relacdo a indicacdo de cruzamentos, DIAS (188p)ica que em estudos
envolvendo um elevado numero de genatipos, surgesaibilidade de considerar-se
nao o gendtipo individualmente, mas sim o grupogeadtipos. Nesse caso, 0S
cruzamentos indicados sédo preferencialmente eemétipos pertencentes aos grupos
gque apresentam as maiores distancias intergrupostabalhos com diferentes culturas
(AGUIAR & GONCALVES, 2006, AGUIAR et al., 2005; SMIOYA et al., 2002;
CHIORATTO et al., 2005; DIAS, 1994) a indicacdo dmizamentos € feita entre
grupos. No presente estudo, considerou-se os gesotndividualmente e ndo os
grupos na recomendacdo dos cruzamentos, semelmméalizado por OLIVEIRA et
al. (2007) em acai e por TEIXEIRA et al. (2004) &mao vagem. Os pares de
genotipos identificados como os mais divergenteabéla 3), sdo sugeridos em
cruzamentos. Entretanto, na impossibilidade dezeeglo de cruzamentos entre algum
par desses gendtipos, devido aos problemas retainena biologia reprodutiva da
seringueira, tais como, a falta de sincronia neefloimento entre genotipos (TAN,
1987) ou baixo sucesso de polinizacdo (WICHERLEY6Q LESPINASSE et al.,
2000), ha ainda, a possibilidade de recorrer-smaisres distancias intergrupos para

identificacdo de outros cruzamentos.
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Tabela 5 - Estimativa das distancias genéticas intra e inipas dos grupos

estabelecidos pelo agrupamento de Tocher baseashatnia de dissimilaridade obtida
a partir da distancia Euclidiana.

Grupos

de Tocher 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
1 4,23 557 543 505 6,09 5,09 486 4,99 598 6,17 5,93
2 2,59 6,93 638 7,10 7,31 551 6,52 830 6,28 7,17
3 3,80 6,42 5,19 5,47 6,38 538 592 7,70 6,40
4 4,27 7,74 6,56 6,35 6,22 7,45 591 5,64
5 435 6,195,57 552 6,35 7,50 7,41
6 3,68 5,56 523 6,00 858 6,74
7 4,18 5,01 548 6,27 6,64
8 0,00 5,55 6,56 7,46
9 0,00 8,83 7,50
10 0,00 7,80
11 0,00
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4.1.3Divergéncia genética por analises de componentedrpripais

Através da andlise de componentes principais,iceuifse que os trés primeiros
componentes absorveram 55,27% da variacdo acumyEmaela 6). A variacao
acumulada distribuiu-se entre varios component&s,ratendo o maximo de variacao
nos componentes iniciais, como indicado por CRUZakt (2004) e CRUZ &
CARNEIRO (2003), mas, semelhante ao que vem serm@reado em diversos
trabalhos. GODOY et al. (2007) estudando a divad®dgenética existente entre
genotipos de maracuja encontrou 69,07% da variaosam nos trés primeiros
componentes principais. Em acai, GOMES (2007) d@nmwor65,77% da variacdo nos
trés primeiros componentes ao avaliar 49 descsit@gromorfolégicos em 1.573
plantas jovens e 53,55% da variacdo nos trés posma@omponentes avaliando 10
descritores em 1.978 plantas adultas. CHIORATTO0420encontrou 40,66% de
variagdo nos trés primeiros componentes avaliandivergéncia de 993 acessos de
feijoeiro a partir de 23 descritores agromorfolégicPEREIRA (1989) estimando o
grau de diversidade genética entre 280 acessosawco bativo de germoplasma de
mandioca, utilizando 14 descritores botanico-agmindés, observou que foram
necessarios 0s seis primeiros componentes prisqgiyaaa explicarem apenas 50,00% da
variagéo total. O autor considerou que a baixaeanacdo da variagdo encontrada nos
primeiros componentes foi devido a natureza e awentl de descritores utilizados na
analise. DIAS (1994), observando alguns traballessal natureza, atribuiu a disperséao

da variacdo em varios componentes ao tipo de tsgtilizado.

A variagdo acumulada encontrada nos trés primeiomsponentes principais
(Tabela 6) foi inferior a observada em outros titade® com seringueira (AGUIAR &
GONCALVES, 2006; PAIVA, 1994). Entretanto, nessedalhos os autores utilizaram
um namero menor de descritores agronémicos. AGUBARSONCALVES (2006)
encontraram 91,7% da variacdo nos dois primeirogooentes, mas, trabalharam com
apenas trés descritores relacionados ao crescimeerdaoproducdo. Na andlise de
componentes principais o numero de componentes\aoke corresponde ao numero
de descritores utilizados. PAIVA (1994) encontrdiir®% e 97,49%, nos trés primeiros
componentes, trabalhando com oito e sete desaitosspectivamente. Sendo o0s
descritores utilizados pelo autor, referentes agsamento, a produgéo e a anatomia da
casca da seringueira. No presente estudo, fordmmadts 15 descritores, o que pode

explicar o menor acumulo da variacdo nos primeicosmponentes, sendo esses
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Tabela 6. Estimativas dos autovalores associados aos comgEmeprincipais,

importancia relativa (raiz %) e acumulada refererde 15 caracteres agrondmicos
avaliados em 60 genotipos de seringueira do pragrdenmelhoramento genético do

Instituto Agrondémico (IAC).

Componentes Raiz Raiz (%) % Acumulada
1 3,69699 24,6466 24,6466
2 2,79348 18,6232 43,2698
3 1,80003 12,0002 55,2700
4 1,38699 9,2466 64,5166
5 0,96799 6,4532 70,9698
6 0,83943 5,5962 76,5660
7 0,83454 5,5636 82,1296
8 0,66872 4,4581 86,5878
9 0,62199 4,1466 90,7344

10 0,38716 2,5811 93,3155
11 0,33441 2,2294 95,5448
12 0,25780 1,7186 97,2635
13 0,16710 1,1140 98,3775
14 0,14827 0,9884 99,3659
15 0,09511 0,6341 100,00
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descritores, também, referentes ao crescimentopdu@do e a anatomia da casca da
seringueira.

DIAS et al. (1997) relatam que através da dispergé@dica, obtida com
componentes principais, recupera-se a informacaoia de individuo que é perdida
por se considerar apenas a informacdo de grupanalise de agrupamento. Essa
representacdo grafica € recomendada, quando osifmintomponentes envolvem pelo
menos 80% da variacao total (CRUZ et al., 2004; ZRUCARNEIRO 2003 e CRUZ,
1990). Segundo esses autores, nos casos em quenasendo € atingido nos dois
primeiros componentes, a andlise pode ser comptangmom a dispersao grafica em
relacdo ao terceiro e quarto componentes. Dessefaresse estudo a dispersao gréafica
(Figura 1) foi realizada até o sétimo componentga wariacdo acumulada atingiu
82,13%. Entretanto, como a variagdo acumulada e tte 80% néo foi verificada nos
trés primeiros componentes, para poder recupeireanacdo ao nivel de individuos
de forma satisfatoria, a identificacdo dos paresgeeo6tipos mais divergentes foi
realizada na propria matriz de dissimilaridade,agando maior seguranca nos
resultados. Na representacéo grafica (Figura Jemtificacdo de pares dos genotipos
mais divergentes foi apenas confirmada.

Observa-se na Figura 1, que na representacdo estrelois primeiros
componentes principais (CP1 x CP2), pode ser disiilo o distanciamento de alguns
pares de gendtipos mais divergentes (10-51; 43542; 44-51; 1-51; 1-27; 29-51; 10-
40; 17-51; 40-42) listados na Tabela 3. A medida ge realiza a complementag&o
gréfica (CP1 x CP3; CP1 x CP4; CP1 x CP5; CP1 x,@Pd x CP7) a consisténcia no
distanciamento entre esses genétipos (10-51; 42465]; 32-42; 1-51;1-27; 29-51,;10-
40;17-51; 40-42) pode ser confirmada. Entretantdistanciamento de outros pares de
genotipos mais divergentes listados na Tabela 27120-27; 9-18; 29-51; 27-42, 10-
54), bem como outros genaétipos divergentes, listadoTabela 2 ndo fica evidente na
maioria dos graficos. Essa perda de informacéace @& atribuida a baixa variacdo
acumulada nos primeiros componentes e, também,aadistorcdo na passagem das
variaveis de um espaco p-dimensional para o edpdgoensional conforme relatado
por DIAS (1994).
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Figura 1 - Dispersao gréafica de 60 gendtipos de seringueirardgrama de melhoramento genético do
Instituto Agronémico (IAC). Considerando os compaes principais (CP1eCP 2;CP1eCP 3;CP 1
eCP 4, CP1eCP5 CP1leCP6ecCP1e CPferemes a 15 descritores quantitativos. A

identificacdo dos gendtipos encontra-se na Tabela 1

49



A analise de componentes principais pode ser adiiz também, na
identificacdo das varidveis de maior e menor couigéo para variagdo acumulada,
CRUZ et al. (2003) enfatizam que na andlise de ocomptes principais os caracteres de
maior contribuicdo para variagdo acumulada s&o lesjugue exibem maiores
coeficientes de ponderagcdo nos componentes de raaitovalor e os de menor
contribuicdo sao aqueles que exibem maiores cemfes de ponderagcdo nos
componentes de menor autovalor. Nesse sentidoti@&haque mais contribuiu para
variacdo acumulada foi incremento do perimetro dolec no primeiro ano da fase
adulta e a variavel de menor contribuicdo paraagdo acumulada foi nimero de anéis
de vasos laticiferos. Para confirmar a baixa donigdo do nimero de anéis de vasos
laticiferos para variagdo acumulada, uma nova ss@e componentes principais foi
realizada sem esse descritor. A variacdo acumuladatrés primeiros componentes,
que na analise utilizando todos descritores er279%b, sem utilizagdo do descritor
namero de anéis de vasos laticiferos caiu parad%a3,®essa forma, confirmou-se a

baixa contribuicdo desse descritor para a variacémulada.

4.2 Caracterizagdo dos marcadores moleculares migsatélites

Para obtencdo dos SSRs dt brasiliensis foram utilizadas sequéncias
depositadas na base de dados do “Genbank”. Emiaja, muitas sequéncias
depositadas contendo SSRs, para utilizacdo dessesadores foi necessario o
desenvolvimento (desenho e caracterizacdo) de paréprimers” flanqueadores das
regides contendo os SSRs. Por ocasidao do projetmian trabalho em que havia
sequéncias publicadas era o0 de SAHA et al. (20083, com apenas quatro SSRs. Um
namero insuficiente para um estudo de diversid&ke.etapa de redacao final do
presente trabalho, FENG et al. (2009) publicaramti&ecias de 184 pares de “primers”
de EST-SSRs eiid. brasiliensis

Nas sequéncias depositadas em bancos de dadogepentds grupos, ha muita
redundancia. Portanto, para estimar a divergéranigtiga a partir de SSRs, utilizando
as sequéncias disponiveis, houve a necessidadendsrp desenvolver esses SSRs e

caracteriza-los.
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Tabela 7 -Relagdo de locos de microssatélitedHdédorasiliensis tipo de motivo, nimero de repeticdes,
Temperatura de anelamento (Ta), nimero de alelm#teGdo de informag&o de polimorfismo (PIC) e o
intervalo de tamanho dos produtos encontradosqaaia loco.

N° SSR Sequéncias dos “primers”  Motivos f@)( No PIC Produto
alelos min-max
01 IAC-HVO1 gﬁﬁg:ééééiégmgﬁif“ (GA)19 620 06 0,60 188-210
02 IAC-HV02 S S e e & (GT)19 550 11 0,77 130-170
03 IAC-HW03 KGO e (GA)21 580 05 0,54 300-306
04 IAC-HVO4 ?ﬁﬁé&ggﬁéﬁggﬁﬁﬁg%e (AG)20 600 06 073 136-146
05 IAC-HVO5 S TATE e CEAC e A ¢ (€16 620 06 0,74 268-300
06 I1ACHW08 SOACTAAMACOATC TARICCTA. (cT9 580 09 0,75 234-270
07 IAC-HVO7 gg‘é‘%g&%‘??gfﬁgﬁfﬁ: (GA)16 60,9 10 082 248-280
08 IAC-HV0B §oorn SPASES TC A o (GA)18 ™ 05 041 260-270
00 IAC-HV09 SO O e © (GA)17 60,0 04 041 222-240
10 IAC-HvV11 %%’éﬁgﬂ%ﬁ%ggﬁggéf cm21 600 09 087 154-184
11 1ac-Hva1 SICOTCTICTAACTCOSCTC M (cAR0 600 06 0,64 230-270
12 IAC-HV12 mggﬁlgﬁég;%ﬂﬁﬁe (CT)15(CA)13 630 05 029 134-142
13 IAC-HV13 gﬁgﬁﬁé&%ﬁ@gﬁﬁéﬁf“ (CA)15 600 04 044 160-268
14 IAC-HV14 O o e  (GT)2GC(GTI5(GO)B(GT)7 630 08 0,75 134-160
15 IAC-HV15 ?g;fgggfﬁggfgﬁféﬁﬁfﬁgf (GA)25 600 12 0,80 200-228
16 IAC-HV16 ﬁgAAAAgégféTAEAA%%ACAAGCGAﬁi (GA)19 600 06 071 220-232
17 1ac-Hv17 AT AT e TOA oA (cTs 60,0 06 0,76 136-146
18 IAC-HV18 I;%%ﬂ%%ﬁgggggﬁémm (GA)16 600 07 072 134-150
s wos IIEHETENATE oo "
20 IAC-HV20 SO ACATCOSOCT T e (€8 60,0 13 0,83 168-226
21 IAC-HV21 ﬁgéécﬁﬁgﬁgﬁﬁgfég (CT)20 ™ Acima 330pb
22 IAC-HV22 é%g&TTAgggngTTTgTTg%TéTCA (CT)20 603 10 0,80 134-152
23 IAC-HV23 ACOACOMIAMMGEETETA (e 650 05 0,56 246-254
24 IAC-HV24 ?éﬁg%g?&%ﬁgﬁ?ﬁgi% (CA)10(GA)18 600 06 0,67 260-270
25 IAC-HV25 Sﬁgggégéﬁ%?ﬂﬁéf&iﬁ (GA)25 618 06 065 178-188
26 IAC-HV26 MG T A A L (GA) CAGA(CA)I2(GA)L4 NA
27 IAC-HV27 Eﬂéﬁﬁﬁﬁfﬁ&%ﬂm (GA)29 560 06 052 142-156
28 IAC-HV28 ﬁ‘;&éﬂ%ﬁ&@@%ﬁ%ﬁ? (GA)19 550 06 057 124-134
29 IAC-HV29 GOl oA A e ca (€123 60,0 04 024 146-152
30 IAC-HV30 ﬁéﬁ%ﬁ?ﬁ%ﬂmﬁﬁ;&c cn21 540 08 0,84 148-160
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Tabela 7 -Relagdo de locos de microssatélitedHdédorasiliensis tipo de motivo, nimero de repeticdes,
Temperatura de anelamento, nimero de alelos (TateGdo de informacdo de polimorfismo (PIC) e o
intervalo de tamanho dos produtos encontradosqaat@ loco.

N°  SSR Seqliéncias dos “primers”  Motivos f@)( No PIC Produto
alelos min-
max
31 IAC-Hv31 CATATGCTTTGGTCTGTTCTCC (CT)21 650 08 0,72 200-224
TCCAATGCCTGCCTCTTCTA
32 IAC-HV32 Xgﬁ%&%%%%ﬁ?cma (CT)17 650 02 012 190-198
33 1aC-Hva3 ATCCCTATCTTCTECTAICC  (cans 648 09 078 134-158
34 IACHV34a AL/ HAPATCACASAMMRTOOA (GA)26 648 03 059 124-128
IAC-Hv34b gg%%%éggﬁgéﬁéﬁﬁgg? (GA)26 648 03 014 218-234
35 IAC-HV35 ACCACCACTTICASTIIA GTGA(GT)3CT(GT)8 60,5 03 0,66 148-152
36 IACHV3E S T O A (CT)IC(CT)BCG(CT)3 61,0 02 034 240-242
37 1AC-HV37 ?g&ﬁg&gﬁggg; AC}\TAGTC (CT)6(CA)14(TA)4 NA
38 IAC-HV38 A CCTCARTICTTICTTCA . (AG)MCARG) ™ 03 016 212218
o roman RTICCT "
40 IAC-HV40 Sgggéffcﬁ%@r;ﬁé%mm (AG)15 650 06 051 152-170
a1 IACHWAL GO a7 (AC)BAG(AT)2(AC)22AG(AT)27 NA
42 IACHwa2 SRSCCACCCACTOACCA | (AG)10ATG(AG)3 650 04 052 148-156
43 IAC-Hv42 iﬁff&%ﬁigfﬁg?ﬁ%cﬁm Ac  (AG)IOATG(AG)3 650 04 052 148-156
44 1ACHva4 CTSCCOPGCTOTOARCS (GA)11(GT)11 50,3 04 0,65 144-150
45 IACHWS AT AC AT A A (AAAT)S 60,5 02 018 214-218
46 IAC-HV46 %@??TATA&ATACC(?ST%ATAT%?(?TAA (GA)13 650 08 056 168-182
a7 IACHWAT G A Sl (GA)TAAGA)S 505 05 0,49 152-164
1o womin SIS s o
49 IAC-Hv49 ngg%%i%&gﬁ%m%%m (GT)18(TG)2 660 05 064 222-250
50 IAC-HVE0 SCATARTASTOACASAARGAST (6o 60,0 05 034 216-230
51 IACHY51 CAMCATOIAACCAGSASICA (a7 655 07 0,70 156-170
52 IAC-HV52 ég?éggﬁég%ﬁmgﬁ (CA)19 575 06 039 152-168
53 IAC-HVS3 CATGAIOACTECTOMINSASA (cAN6 650 05 0,60 238-244
o wores SN o )
55 IAC-HV55 égmgggiﬁgﬁi%éAGT (GA)26 645 06 065 234-244
56 IAC-HVS6 LI CAAAACACCOCTCAN (GA)19 645 03 035 250-258
57 IAC-HV57 XEE%‘%CTTTTTCC?%?TE arrr (€715 535 06 040 244-254
58 IAC-Hv5g ATTAGCTTTGCAACATITITCA — (q)1g 630 04 051 252-246

GGTAACGCTTCTCTTTCATTTC
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Tabela 7 - Relagdo de locos de microssatélites de seringuii@ de motivo, nimero de repeticoes,
Temperatura de anelamento (Ta), nimero de aledsge@do de informacéo de polimorfismo (PIC) e o
intervalo de tamanho dos produtos encontradosqaaia loco.

N° SSR Seqliéncias dos “primers” Motivos f@)( No PIC  Produto
alelos min-max

TAGCAAAACAAAGCGAAAACTC

59 IAC-Hv59 GTCCCCTGCAACTCTGTCTATC (cniz 66,0 05 0,54 200-212
GACCGATAATATTTCTTCACTG

60 IAC-HV60 AGCCATTTTCTCACCTCAT (GA)20 65,0 04 0,55 176-182
TGGATATACCGGTAACACATTC

61 IAC-HV61 AACTACAGCAAAAGGCAGAGA (CMn17 62,4 07 0,80 140-160
TCTGGCTTTGGGTCCTCTA

62 IAC-HV62 GGGTTTTTGGGGGTCTG (CM1s 63,0 05 0,58 148-156
TCATCAGAAAGCAAAGAAACC

63 IAC-HV63 AATGCATAGGATCCACAAACT (CMn17 63,5 04 0,57 208-214
TATGGTTTGAGCTGTGTTGTGT

64 IAC-HV64  TGTGCTTTTGTAATAGGGAATC (CT23 NA
GATGGGAAAGAGAAGAGACAAA

65 IAC-HV65 ATGGAAATGCGGGGGTAG (GA)16 62,4 02 0,11 152-154
GGCGCTTGTTTTCCACTC

66 IAC-HV66 TTGTCTCTTCTCTTTCCCATCT (CT)16 65,0 04 0,45 228-234
GTTGCGCAAAAATTTCTGTCTA

67 IAC-HV67 ACCCTTCCTGATGATTCGTGT (CT19 65,0 05 0,48 254-262
TGAATACTCGAGCTCTAAACTT

68 IAC-HV68 GGACATGATACTCGATAAACTG (CM13 65,0 04 0,34 178-184
TTTTACCCCTTTGGATACAGAG

69 IAC-HV69 GCCACAAGCTAATGATGATGAA (CT)15 65,0 07 0,78 140-156
TCAGGGGAGATTATTTAGTTGT

70 IAC-HV70 GCAGGATGGAAGGGTGAG (CT)15 61,8 06 0,56 290-300
CACTTTCGACCTCATTT

71 IAC-HV71  TAGTGCTTACATTTCATAGA (CA)22 NA
CATTTCCCCTCCTCCCTCAT

72 IAC-HV72 TTCAGCATTTTCGTCATTTGTG (CA)23 65,0 07 0,59 204-240
GAAGCTAACACTCAGGTAT

73 IAC-HV73 TCGATTAAGAAGAAGACAA (CA)25 59,5 10 0,83 118-138
TAAAGCAGGAAAAGAAATAAAG

74 IAC-HV74 TCCAAGAAGACCAAGAGTT (GA)17 57,6 10 0,84 170-210
AGAAATAGGAGCGTCAT

75 IAC-HV75 TGCAACAAACAGAAAGT (GA)18 57,9 05 0,69 246-254
ACACTGACCCAACCCTTCTCT

76 IAC-HV76 TTCCCTTGCACTCATTCCTT (GA)13 65,0 06 0,81 200-210
GTGCATGACAGTAATAGTTTT

77 IAC-HV77 CACAATGTCAATCTCAATG (GA)16 NA
CCTCGCTTTCACTTCCCATAC

78 IAC-HV78 ATCCGTTGCTCTGCTGACTCTA (CT19 65,5 03 0,50 208-212
AGGAAAGAAAAAGCCATACC

79 IAC-HV79 GCAGCAGAGGACAAAACATAA (GA)20 65,0 04 0,34 270-284
GGCTTCTACTCCTCCATCAC

80 IAC-HV80 AGCCCATTTCTTATTCTATTCT (CT)22 62,4 10 0,61 150-172

N.A. = Nao amplificou, TD= Programa Touchdown
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Apés a identificacdo das sequéncias redundantasgatdas andlises BLAST N,
80 SSRs néo redundantes foram selecionados. @édipootivo, nUmero de repeticdes,
temperatura de anelamento, niumero de alelos, amtilinformacdo de polimorfismo
e tamanho dos produtos amplificados encontram-seTaizela 7. Dos 80 SSRs
caracterizados, 68 amplificaram e mostraram pagdionorfico. O SSR 1AC-Hv34
amplificou duas bandas distintas e foi conside@dno tendo duas regides, totalizando
69 locos. Entre os 80 SSRs, um total de 65 (818%gnstituido por motivos simples,
sendo 64 dinucleotidos e um trinucleotidio e, 18,1%) constituido por motivos
compostos. SSRs contendo os motivos GA/CT foommmais abundantes (63,8%).
Essa observacdo é concordante com BINDU ROY g2@04) que empreenderam a
construcdo de uma biblioteca gendmicaHlebrasiliensisderivada do clone GT 1, e
encontraram os motivos GA/CT como os mais abundaMais recentemente, FENG

et al. (2009) detectaram esses motivos como osaoaisns entre os dinucleotidios.

4.3 Andlise da diversidade genética a partir de maadores microssatélites.

A diversidade genética entre os 60 gendtipos edbsd#oi estimada com 69
SSRs. Este numero de SSRs é superior ao encomteatiteratura em estudos sobre
diversidade em seringueira. LEKAWIPAT et al. (2008)izaram 12 SSRs para avaliar
a diversidade entre 108 acessos de seringueira.ASétHal. (2005) utilizaram a
combinacédo de quatro SSRs na avaliacdo de 27 ctnegringueira. Recentemente,
um numero maior de SSRs foi empregado por FENS&. €2009) que utilizaram 87
EST-SSRs para estudarem a diversidade entre 12ignde seringueira e quatro
espécies do génekbevea A importancia do numero de marcadores utilizasltosuma
analise € abordada por MOSER & LEE (1994), queiderasm que esse numero pode
afetar diretamente a precisdo das estimativaz aeals.

O conteudo de informagé&o de polimorfismo (PIC) emmlo foi alto, variando
de 0,11 a 0,87, com média 0,57, indicando considéiaformatividade dos locos de
microssateélites entre os genotipos estudados. iedsefoi superior ao encontrado por
FENG et al. (2009) que utilizando EST-SSR em seeirg, encontraram valores entre
0 a 0,68, com média de 0,38. Como presumivel, |deoEST-SSRs tém sido menos
polimérficos quando comparados aos SSRs genomiessédo a grande conservacao
nas sequéncias de DNA em regides transcritas (SC&Tal. 2000; EUJAYL et al.

2001). No entanto, SSRs gendmicos e SSRs génitestalmam polimorfismo existente
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entre gendtipos de seringueira. Marcadores SSRsitformuito eficientes em examinar
a diversidade genética (LABORDA et al. 2005; SAktAal. 2005) conforme, também,
verificado no presente estudo.

O numero médio encontrado de alelos por locos B8 Sariando entre 2 a 13
alelos. Esses valores séo semelhantes aos relggadbEKAWIPAT et al. (2003) que
avaliaram um grupo de gendétipos cultivados de geeima utilizando SSRs e
encontraram meédia de 5,92 alelos por loco variaddo3 a 10. Esses valores
encontrados séo superiores aos observados por EEAI(2009).

Na Tabela 8, observa-se o0s parametros genéticosdidersidade. A
heterozigosidade observada variou entre 0 a O¢86,média 0,45. Os extremos foram
encontrados nos SSRs IAC-HV36 e IAC-HV76, respeatiente. A variacdo foi
superior a observada por SAHA et al. (2005), quiavdo 27 gendtipos cultivados de
seringueira, encontraram valores entre 0,41 a (E&4es autores ndo observaram
valores baixos de heterozigosidade, uma vez quzamdm apenas quatro SSRs
selecionados por serem altamente informativos. Ailvel de diversidade total (HT' =
0,58) e alto nivel de diferenciacdo génica (GSTB),foram observados entre os 60
gendtipos. O valor encontrado de GST’ indica quéh@% de variabilidade genética a
ser explorada entre os genétipos. Esse valor émae o observado em trabalhos com
mandioca (FREGENE et al., 2003 e LOKKO et al., 306e é também uma espécie
alégama e pertencente a mesma familia da seriagueir

Seis SSRs (IAC-Hv67, IAC-Hv68, IAC-Hv76, IAC-HV44AC-HV69, IAC-
Hv66) foram testados e todos mostraram-se efigen amplificacdo deédevea
paucifloramantendo-se as mesmas condi¢des de amplificacgéo lasiliensis Dessa
forma, verificou-se a transferibilidade de locos S8R entre as duas espécies. Essa
transferibilidade indica um possivel uso dessessS&R estudos dentro do género
Hevea SAHA et al. (2005) observaram, que SSRs deseitas\paraH. brasiliensis
amplificaramH. benthamianae H. spruceanaindicando alta conservagao de regides
gendmicas flanqueadoras de microssatélites nesgéasies. Mais recentemente, FENG
et al. (2009) observaram que EST-SSR desenvolyidoa H. brasiliensis além de
mostrarem transferibilidade interespecifica amgdifidoH. spruceanaH. nitida, H.
benthamianae H. pauciflora mostraram, também, transferibilidade intergeéric
amplificando mamonaRjcinus communjse uma espécie de mandiodsiafiihot

utilissimg).
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Tabela 8 -Parametros genéticos de diversidade estimadosasalios 60 genotipos de
seringueira através de 69 locos de SSRs. Ho = é¢#gesidade observada; HT =

Heterozigosidade genética total; GST ™ = Coeficigleteliferenciacdo génica.

SSR Ho Ht' Gst' SSR Ho Ht' Gst'
IAC-HV09 0,05 0,42 0,94 IAC-HV45 0,20 0,18 0,45
IAC-HV10 0,30 0,88 0,83 IAC-HV46 0,55 0,56 0,51
IAC-HV28 0,27 0,58 0,77 IAC-HV49 0,36 0,55 0,67
IAC-HV13 0,52 0,45 0,42 IAC-HV51 0,73 0,70 0,48
IAC-HV17 0,40 0,77 0,74 IAC-HV61 0,68 0,81 0,58
IAC-HV24 0,33 0,68 0,76 IAC-HV65 0,12 0,11 0,47
IAC-HVO08 0,23 0,41 0,72 IAC-HV62 0,39 0,59 0,67
IAC-HVO03 0,14 0,55 0,87 IAC-HV66 0,05 0,46 0,94
IAC-HVO06 0,47 0,76 0,69 IAC-HV58 0,57 0,52 0,45
IAC-HV04 0,55 0,73 0,62 IAC-HV56 0,06 0,36 0,92
IAC-HVO05 0,46 0,75 0,70 IAC-HV69 0,90 0,79 0,43
IAC-HV02 0,53 0,78 0,66 IAC-HV55 0,43 0,66 0,68
IAC-HV11 0,43 0,64 0,66 IAC-HV44 0,65 0,65 0,50
IAC-HVO7 0,77 0,83 0,54 IAC-HV76 0,96 0,82 0,41
IAC-HV27 0,47 0,52 0,55 IAC-HV75 0,41 0,70 0,71
IAC-HV20 0,65 0,84 0,61 IAC-HV78 0,60 0,50 0,40
IAC-HV15 0,62 0,80 0,62 IAC-HV63 0,32 0,57 0,72
IAC-HV12 0,27 0,29 0,53 IAC-HV68 0,17 0,34 0,76
IAC-HVO01 0,42 0,61 0,66 IAC-HV67 0,32 0,49 0,68
IAC-HV16 0,70 0,72 0,51 IAC-HV79 0,33 0,34 0,52
IAC-HV23 0,77 0,60 0,36 IAC-HV70 0,21 0,57 0,82
IAC-HV25 0,55 0,65 0,58 IAC-HV50 0,33 0,34 0,52
IAC-HV29 0,25 0,25 0,48 IAC-HV57 0,42 0,40 0,48
IAC-HV22 0,82 0,81 0,49 IAC-HV80 0,64 0,62 0,48
IAC-HV30 0,87 0,84 0,49 IAC-HVS53 0,88 0,59 0,26
IAC-HV18 0,72 0,72 0,51 IAC-HV74 0,82 0,85 0,52
IAC-HV14 0,68 0,75 0,55 IAC-HV75 0,58 0,60 0,52
IAC-HV31 0,48 0,73 0,67 IAC-HV52 0,29 0,39 0,63
IAC-HV36 0,00 0,35 1,00 IAC-HV73 0,60 0,84 0,64
IAC-HV32 0,10 0,13 0,60

IAC-HV40 0,36 0,51 0,65 Média 0,45 0,58 0,61
IAC-HV33 0,67 0,79 0,58

IAC-HV35 0,28 0,67 0,79

IAC-HV42 0,38 0,53 0,64

IAC-HV47 0,35 0,49 0,65

IAC-HV34a 0,90 0,59 0,24

IAC-HV34b 0,15 0,14 0,47

IAC-HV49 0,48 0,65 0,63

IAC-HV38 0,07 0,16 0,79

IAC-HV60 0,17 0,56 0,85
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4.4 Distancia genética estimada a partir de marcades SSRs

As distancias genéticas estimadas através da Distdodificada de Rogers
encontram-se na Tabela 9, da qual foram extraidog5opares de genotipos mais
divergentes (Tabela 10). Esses pares sdo sugemda@suzamentos. Observou-se que 0
genotipo IAC 414 destacou-se, aparecendo em osopdoes mais divergentes. Esse
gendtipo possui na ascendéncia o clone amazoénice5Fxnostrando a contribuicdo
desse genotipo para divergéncia.

O agrupamento gerado a partir de analises molesu{dendrograma, Figura 2)
revelou a formacdo de seis grupos distintos. Aissmale “Bootstrap” exprimiu alta
representatividade estatistica para grande parte nds. A correlacdo cofenética
encontrada foi alta e significativa (r=0,78, p<@QOEsses resultados indicam que o
agrupamento dos genotipos demonstrado no dendragepresentou bem as distancias
genéticas estimadas entre 0s genotipos.

Semelhante ao observado por VENTAKATACHALAN et af2002),
MARQUES et al. (2002) e VARGHESE et al. (1997), estais em comum serviram
para caracterizar grupos. No grupo 1, todos ostgsitém clones da série AVROS na
ascendéncia. Genotipos da série AVROS sdo resedtaddb melhoramento no
“Algemene Verniging Rubberplanters Oostkust Suniataa Indonésia. No grupo 2, héa
predominancia na ascendéncia dos genétipos asid&co/11 ou o RRIM 600. Todos
0S gendtipos que tém GT 711 como parental esté&®e mgspo e, apenas um genotipo
gue tem o RRIM 600 como parental ndo esta nesgm tAC 318). No grupo 3, ha
predominancia de gendétipos amazonicos como o IABB4¥AN 3193, o Fx 3899. O
grupo 4 possui apenasos genotipos amazonicos 896, RO 45 e IAN 3703). O
grupo 5 (RRIM 701, GT1, PR 255 e PB 217) é compaptnas por genotipos asiaticos
conhecidos como clones de Wickham. Ja no grupst& @s gendtipos IAC 414 e IAC

422, unicos da série IAC 400 que nao agruparantunmg.
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Tabela 9 -Distancias genéticas entre 60 genotipos de segiregdo programa de melhoramento genético do unistigrondmico (IAC), estimadas através da DistgModificada de
Rogers com base em marcadores moleculares mi@higsat A identificacdo dos genoétipos encontras&abela 1.

Gendtipos 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 3 36 37 38 39

1 0 046 047 053 060 0,66 060 057 0,56 0,66 048 0,63 0,56 0,60 0,61 0,60 0559 0,58 0,58 0,60 0,57 0,60 0,57 0,64 0,558 0,59 0,61 0,55 0,60 0,61 0,64 0,63 0,61 056 0,58 0,61 0,58 0,63 0,60

2 0 0,49 0553 0,56 0,61 0,59 0,55 0,54 0,59 0,551 0,60 0,54 0,59 0,57 0,58 0,57 0,57 0,56 0,58 0,55 0,56 0,57 0,63 0,56 0,56 0,57 0,52 0,61 0,59 0,65 0,62 0,61 0,58 0,59 0,60 0,57 0,64 0,62
3 0 051 0,60 0,65 0,60 0,59 0,55 0,67 053 0,61 0,53 0,60 0,58 0,58 0,57 0,56 0,55 0,59 0,58 0,60 0,60 0,63 0,59 0,61 0,63 057 0,554 0,62 0,67 0,64 059 058 0,58 0,60 0,60 0,66 0,60
4 0 0553 0,56 051 0557 0,54 059 0553 056 0,54 0,57 0,55 0,56 052 0,54 0,52 056 0,57 0,56 0,58 0,58 0,54 0,56 0,62 0,52 0,56 0,58 0,67 0,63 0,56 0,54 0,61 059 0,58 0,66 0,59
5 0 0,43 051 0,58 0,58 055 0,58 0,60 0,53 0,57 0,56 0,59 0,53 0,55 0,56 0,61 0,60 0,57 0,60 0,61 0,51 0,59 0,61 0,54 0,61 0,60 0,70 0,62 0,54 0,54 0,67 0,59 0,60 0,67 0,65
6 0 052 062 0,63 051 0,63 0,62 0,59 0,63 0,58 0,61 0,60 0,58 0,60 0,62 0,62 0,58 0,64 0,62 057 060 061 0559 0,62 0,60 069 0,66 060 061 0,66 063 0,60 0,67 0,66
7 0 0,60 0,58 0,56 0,56 0,58 0,54 0,58 0,554 0,54 0,57 0,57 0,55 0,59 0,55 0,58 0,58 0,58 0,54 0,57 0,59 0,54 0,62 0,55 0,69 0,65 0558 0,54 0,63 0,57 0,58 0,69 0,64
8 0 0,26 0,63 051 0,60 0,58 0,62 0,59 0,57 0,58 0,57 0,59 0,61 0558 0,56 0,57 0,63 0558 0,61 0,56 058 0,61 0,59 0,69 0,62 0,63 0,59 0,61 0,62 0,60 0,67 0,59
9 0 0,63 0,48 0,61 0,556 0,61 0,58 0,56 0,56 0,55 0,56 0,60 0,56 0,54 0,56 0,62 0,57 0,58 056 0,58 0,62 0,61 0,68 0,63 0,62 0,57 0,60 0,61 0,58 0,67 0,57
10 0 0,61 0,60 0,63 0,68 0,61 0,65 0,64 0,63 0,64 0,66 059 0,61 063 0,70 0,61 0,59 0,62 0,59 0,65 0,64 0,70 0,67 0,67 0,64 0,67 0,66 0,67 0,68 0,65
11 0 0558 0552 060 055 0555 0,56 053 0,56 0,58 0,54 0,54 0,54 0,61 0,57 0,55 0,56 0,54 0,58 0,59 0,67 0,61 0,62 0,56 0,56 0,60 0,57 0,67 0,61
12 0 0,49 054 0,50 0,50 0,54 0,55 0,49 0,61 0,51 0,56 0,56 0,60 0,52 0,62 0,60 0,56 0,60 0,58 0,71 0,63 0,62 0,56 0,64 0,62 0,63 0,69 0,65
13 0 0,46 0,47 0,47 040 041 0,37 048 045 0550 0,47 055 0,49 054 059 049 0,56 057 0,70 0,58 052 0,47 0,55 0,55 0,58 0,67 0,61
14 00,47 0,52 053 050 0,49 0,56 0,53 0,57 0,50 0,59 0,48 0,62 0,556 0,55 0,62 0,60 0,69 0,60 0,58 0,51 0,57 0,57 0,57 0,68 0,64
15 00,44 048 050 0,44 0,56 050 0,554 0,51 0,60 0,45 0,57 0,59 0,52 0,58 0,59 0,70 0,61 0,61 0,49 0,61 0,55 0,60 0,69 0,64
16 00,47 0,46 0,47 056 0,49 054 053 0556 052 0,58 0,56 0,51 0,59 0,57 0,70 0,61 0,56 0,55 0,61 059 0,63 0,70 0,66
17 00,40 0,35 0,48 0,49 0,54 0,553 0,56 0,50 0,58 0,62 0,49 0,57 0,60 0,69 0,58 0,51 0,48 0,57 0,59 0,56 0,67 0,61
18 00,45 0,47 0,49 0554 0,50 0,56 0,52 0,57 0,57 050 0,54 0,57 0,68 0,55 052 0,48 0,53 0,56 0,58 0,68 0,58
19 00,47 0,45 051 0,49 052 0,46 0,58 0,61 0,50 0,56 0,60 0,70 0,59 0,53 0,48 0,58 0,57 0,54 0,66 0,63
20 00,52 056 0552 0,53 0,54 0,58 0,62 0,52 0,53 059 0,69 0,58 0,51 0,55 0,59 0,61 0,59 0,68 0,62
21 00,50 0,46 0,54 0,53 0,57 0,57 0,50 0,58 0,58 0,68 0,60 0,56 0,52 0,59 0,59 0,60 0,66 0,63
22 00,45 0,51 0,52 0,50 0,56 0,48 0,62 0,61 0,65 0,59 0,59 0,55 0,59 0,60 0,57 0,63 0,62
23 00,56 0,53 0,50 0,54 0,45 0,57 0,54 068 0,57 056 0,54 0,52 0,54 0,55 0,66 0,59
24 00,56 0,59 0,62 0,55 0,57 0,60 0,65 0,58 0,52 0,54 0,60 0,58 0,56 0,64 0,63
25 00,56 055 0,50 0,58 0,55 0,68 0,65 0,54 0,45 0,58 0,56 0,54 0,68 0,64
26 00,54 0,48 0,60 0,58 0,71 0,62 0,59 0,56 0,56 0,55 0,60 0,67 0,57
27 00,55 0,62 0,57 0,68 0,66 0,65 0,56 0,58 0,61 0,62 0,70 0,65
28 00,58 0,51 0,67 0,55 0,52 0,54 0,56 0,59 0,60 0,66 0,60
29 00,56 0,68 0,61 0,56 0,56 0,61 0,59 0,59 0,65 0,59
30 00,66 0,59 0,58 0,61 0,63 0,58 0,60 0,66 0,63
31 00,64 0,66 0,68 0,66 0,65 0,64 0,60 0,65
32 00,52 0,58 0,59 0,57 0,59 0,60 0,63
33 00,50 0,53 0,55 0,55 0,62 0,61
34 00,49 0,51 0,52 0,66 0,61
35 00,52 0,49 0,68 0,53
36 0,54 0,62 0,59
37 @,62 0,55
38 ®,57

w
©
o
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Tabela 9 -Distancias genéticas entre 60 gendtipos de sairggdo programa de melhoramento genético do umstigrondmico
(IAC), estimadas através da Distancia Modificad&dgers com base em marcadores moleculares mi@litgsat A identificacdo
dos genétipos encontra-se na Tabela 1.

40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 55 56 57 58 59 60
1 0,55 0,58 0,59 0,64 0,59 0,66 0,56 0,61 0,62 0,58,62 0,61 0,58 0,60 0,59 0,59 0,61 0,65 0,66 0,59,58
2 0,58 0,61 0,61 0,60 0,64 0,66 0,56 0,62 0,58 0,50,60 0,57 0,55 0,60 0,55 0,63 0,61 0,64 0,63 0,60@,58
3 0,57 0,59 0,58 0,63 0,58 0,66 0,55 0,61 0,57 0,50,60 0,60 0,59 0,60 0,56 0,63 0,59 0,69 0,65 0,5D,60
4 0,58 0,53 0,54 0,60 0,55 0,62 0,57 0,61 0,56 0,52,59 0,54 0,50 0,58 0,57 0,66 0,54 0,67 0,65 0,5D,59
5 0,67 0,61 0,57 0,59 0,64 0,66 0,62 0,68 0,58 0,540,62 0,62 0,57 0,64 0,64 0,67 0,59 0,69 0,60 0,69,63
6 0,67 0,63 0,60 0,61 0,66 0,66 0,65 0,68 0,63 0,6@,63 0,65 0,62 0,66 0,65 0,68 0,64 0,70 0,61 0,6@,62
7 0,62 0,56 0,59 0,63 0,60 0,66 0,57 0,62 0,57 0,5D,58 0,59 0,56 0,58 0,64 0,66 0,57 0,68 0,61 0,58,61
8 0,60 0,62 0,63 0,64 0,64 0,65 0,59 0,58 0,62 0,58,59 0,63 0,58 0,61 0,59 0,62 0,56 0,63 0,62 0,6D,58
9 0,60 0,60 0,60 0,62 0,61 0,65 0,59 0,57 0,61 0,5®,57 0,60 0,56 0,61 0,57 0,62 0,53 0,65 0,63 0,5D,58
10 0,67 0,66 0,62 0,64 0,68 0,69 0,66 0,68 0,62 40,60,67 0,65 0,63 0,68 0,67 0,71 0,66 0,72 0,62 0,69,64
11 0,60 0,60 0,60 0,62 0,60 0,66 0,55 0,59 0,61 60,50,57 0,57 0,54 0,58 0,59 0,61 0,57 0,63 0,65 0,69,59
12 0,66 0,64 0,65 0,68 0,63 0,69 0,60 0,69 0,58 60,50,62 0,61 0,58 0,60 0,65 0,70 0,57 0,74 0,65 0,68,62
13 0,58 0,55 0,59 0,60 0,58 0,70 0,55 0,65 0,54 20,50,56 0,57 0,53 0,58 0,60 0,62 0,56 0,68 0,60 0,58,54
14 0,63 0,59 0,62 0,63 0,63 0,72 0,59 0,66 0,62 30,50,59 0,57 0,56 0,61 0,62 0,64 0,53 0,68 0,62 0,59,60
15 0,64 0,60 0,61 0,65 0,60 0,69 0,57 0,64 0,58 00,50,55 0,58 0,56 0,61 0,63 0,66 0,53 0,69 0,63 0,58,57
16 0,64 0,62 0,59 0,63 0,62 0,70 0,58 0,65 0,59 50,50,56 0,59 0,56 0,59 0,63 0,66 0,55 0,70 0,63 0,58,59
17 0,62 0,57 0,58 0,63 0,62 0,69 0,56 0,64 0,57 30,50,57 0,59 0,55 0,58 0,61 0,62 0,57 0,69 0,63 0,58,58
18 0,60 0,56 0,57 0,63 0,59 0,67 0,52 0,62 0,56 10,50,55 0,55 0,54 0,58 0,57 0,62 0,55 0,68 0,62 0,58,52
19 0,63 0,53 0,61 0,64 0,59 0,69 0,57 0,66 0,58 30,50,57 0,57 0,54 0,60 0,62 0,63 0,56 0,70 0,61 0,59,54
20 0,62 0,57 0,62 0,62 0,62 0,67 0,55 0,62 0,58 70,50,59 0,60 0,58 0,57 0,59 0,61 0,61 0,67 0,64 0,69,58
21 0,62 0,58 0,60 0,60 0,62 0,70 0,54 0,65 0,56 30,50,58 0,58 0,54 0,58 0,62 0,63 0,57 0,68 0,60 0,59,55
22 0,61 0,61 0,57 0,56 0,58 0,67 0,59 0,63 0,59 80,50,62 0,60 0,57 0,62 0,62 0,64 0,58 0,69 0,62 0,60,60
23 0,58 0,57 0,57 0,60 0,62 0,67 0,53 0,61 0,59 50,50,56 0,57 0,54 0,59 0,59 0,63 0,53 0,65 0,64 0,59,59
24 0,62 0,57 0,62 0,59 0,62 0,67 0,61 0,61 0,55 90,50,62 0,61 0,58 0,61 0,63 0,65 0,59 0,67 0,61 0,69,62
25 0,66 0,59 0,60 0,58 0,62 0,65 0,58 0,63 0,57 10,50,59 0,61 0,53 0,62 0,62 0,66 0,55 0,68 0,63 0,58,58
26 0,57 0,59 0,55 0,56 0,60 0,67 0,59 0,63 0,55 7050,61 0,56 0,55 0,62 0,58 0,66 0,59 0,66 0,63 0,69,59
27 0,62 0,65 0,60 0,60 0,64 0,70 0,59 0,63 0,61 80,50,57 0,63 0,57 0,64 0,61 0,65 0,59 0,68 0,63 0,69,60
28 0,60 0,59 0,54 0,57 0,59 0,65 0,55 0,62 0,55 50,50,59 0,57 0,55 0,59 0,60 0,63 0,58 0,67 0,61 0,69,61
29 0,58 0,56 0,61 0,59 0,60 0,66 0,58 0,62 0,57 70,50,59 0,59 0,58 0,63 0,61 0,66 0,58 0,67 0,64 0,59,57
30 0,61 0,60 0,63 0,59 0,64 0,63 0,57 0,61 0,57 4050,58 0,64 0,60 0,58 0,60 0,66 0,58 0,67 0,63 0,68,63
31 0,64 0,69 0,65 0,64 0,67 0,66 0,68 0,62 0,67 70,60,67 0,67 0,70 0,73 0,68 0,70 0,70 0,73 0,70 0,60,69
32 0,62 0,63 0,60 0,59 0,59 0,65 0,57 0,61 0,57 80,50,59 0,53 0,63 0,60 0,63 0,60 0,60 0,62 0,56 0,68,60
33 0,62 0,58 0,58 0,58 0,60 0,66 0,57 0,61 0,49 30,50,58 0,57 0,52 0,61 0,59 0,68 0,57 0,70 0,60 0,59,59
34 0,61 0,52 0,58 0,61 0,56 0,65 0,52 0,61 0,54 90,40,55 0,55 0,47 0,59 0,59 0,60 0,54 0,64 0,59 0,5D,51
35 0,57 0,59 0,62 0,62 0,59 0,72 0,55 0,61 0,55 60,50,54 0,58 0,54 0,60 0,56 0,65 0,58 0,67 0,63 0,59,53
36 0,57 0,55 0,60 0,59 0,59 0,63 0,51 0,58 0,54 80,40,55 0,56 0,54 0,60 0,56 0,62 0,54 0,64 0,57 0,52,55
37 0,56 0,56 0,64 0,63 0,63 0,66 0,55 0,59 0,60 60,50,58 0,56 0,51 0,61 0,56 0,63 0,60 0,65 0,63 0,59,60
38 0,62 0,57 0,63 0,59 0,67 0,61 0,69 0,61 0,65 30,60,71 0,69 0,63 0,68 0,66 0,64 0,68 0,67 0,66 0,69,67
39 0,50 0,54 0,60 0,63 0,63 0,65 0,58 0,57 0,58 10,60,62 0,61 0,55 0,58 0,59 0,60 0,61 0,64 0,62 0,56,61
40 0 0,51 0,60 0,62 0,58 0,68 0,56 0,61 0,58 0,60,610 0,58 0,56 0,57 0,47 0,60 0,60 0,64 0,62 0,59 580,
41 0 0,56 0,59 0,57 0,66 0,56 0,60 0,59 0,52 0,6M,56 0,53 0,58 0,59 0,62 0,56 0,61 0,56 0,55 0,56
42 0 0,57 0,57 0,66 0,60 0,63 0,57 0,56 0,57 0,50,57 0,62 0,62 0,64 0,56 0,65 0,58 0,59 0,60
43 0 0,61 0,65 0,62 0,61 0,56 0,59 0,63 0,62 90,50,67 0,61 0,64 0,60 0,67 0,59 0,62 0,64
44 0 0,68 0,55 0,61 0,58 0,52 0,55 0,54 0,56 500, 0,60 0,61 0,53 0,70 0,63 0,55 0,56
45 0 0,63 0,44 0,63 0,63 0,64 0,62 0,64 0,70,640 0,63 0,64 0,62 0,67 0,65 0,67
46 0 0,57 0,55 0,54 0,52 0,51 0,50 0,54 0,53 0,57 0,58,61 0,61 0,57 0,50
47 0 0,59 0,58 0,57 0,59 0,61 0,60 0,59 0,57 60,50,56 0,64 0,59 0,62
48 0 0,46 0,55 0,52 0,51 0,57 0,50 0,59 0,54 640, 0,56 0,56 0,55
49 0 0,44 0,48 0,47 0,48 0,53 0,58 0,42 0,63 ,550 0,47 0,52
50 0 0,51 0,53 0,53 0,56 0,62 0,47 0,65 0,630,55 0,54
51 0 0,49 0,56 0,54 0,59 0,50 0,60 0,60 0,54,54
52 0 0,51 0,48 0,60 0,49 0,64 0,59 0,58 10,5
53 0 0,57 0,54 0,52 0,61 0,61 0,57 0,55
54 0 0,60 0,54 0,63 0,61 0,61 0,56
55 0 0,62 0,47 0,62 0,57 0,56
56 0 0,62 0,58 0,52 0,55
57 0 0,63 0,62 0,63
58 0 0,58 0,58
59 0 0,50
60 0

Distancia Modificada de Rogers: méaximo: 0,7305 @jigos 12 e 57); minimo:0,2554 (gendtipos 8-9)
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Tabela 10 -Quinze pares de gendtipos mais divergentes endastra partir Distancia Modificada de Rogers nodsstsobre divergéncia entre 60 gendtipos de
seringueira do programa de melhoramento genétidogdituto Agrondmico (IAC).

Ordem Distancia de Rogers Modificada Pares detiparso Genealogia
1° 0,75 IAC 328 (12) RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) x PR 107
PB 217 (57) PB 5/51 x PB 69
20 0,73 IAC 414 (31) IAC 126 [Fx 25 (F 351 x AVROS 49) x Tjir 1] ill.
IAC 41 (53) RRIM 608 (AVROS 33 x Tjirl) x AVROS 1279 (AVROS 256AVROS 374)
3° 0,73 IAC 414 (31) IAC 126 [Fx 25 (F 351 x AVROS 49) x Tjir 1] ill.
PB 217(57) PB 5/51 x PB 6
40 0,72 IAC 418 (35) RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) ill.
RRIM 701 (45) 44/553 x RRIM 501 (Pil A 44 x Lun N)
50 0,72 IAC 330 (14) RRIM 600(Tjir x PB 86) x GT 711
RRIM 701 (45) 44/553 x RRIM 501 (Pil A 44 x Lun N)
6° 0,72 Fx 3899 (10) F 4543Y x AVROS 363
PB 217 (57) PB 5/51 X PB 69
70 0,72 IAC 328 (12) RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) x PR 107
IAC 414 (31) IAC 126 [Fx 25 (F 351 x AVROS 49) x Tjir 1] ill.
8° 0,71 Fx 3899 (10) F 4543Y x AVROS 363
PR 255(55) Tjir 1 x PR 107
go 0,71 IAC 408 (26) RRIM 513 (Pil B 16 x Pil A 44) ill
IAC 414 (31) IAC 126 [Fx 25 (F 351 x AVROS 49) x Tjir 1] ill.
10° 0,71 IAC 422 (38) RRIM 513 ( Pil B 16 x Pil A 44) ill.
IRCA 130 (59) PB 5/51 x IR 22
11° 0,71 IAC 401 (19) RRIM 600 (Tjir 1 x PB 86) il
IAC 414 (31) IAC 126 [Fx 25 (F 351 x AVROS 49) x Tjir 1] ill.
12° 0,70 IAC 333 (16) C 228 X Tjir 16
RRIM 701 (45) 44/553 x RRIM 501 (Pil A 44 x Lun N)
13° 0,70 IAC 331 (15) RRIM 600(Tjir x PB 86) x AVROS 1328 (AVROS 214 WROS 317)
IAC 414 (31) IAC 126 [Fx 25 (F 351 x AVROS 49) x Tjir 1] ill.
140 0,70 IAN 4493 (5) Fx 4421 (F 4573 x PB 86) x Tjir 1
IAC 414 (31) IAC 126 [Fx 25 (F 351 x AVROS 49) x Tjir 1] ill.
15° 0,70 IAC 414(31) IAC 126 [Fx 25 (F 351 x AVROS 49) x Tjir 1] ill.
PR 261 (56) Tjir 1 x PR 107
@ Clone de Hevea benthamiaffill. , illegitimate = ilegitimo (clone obtido dema planta matriz de polinizagéo aberta)

Clones amazonicos (F= Ford; Fx= Ford cruzament®=Anstituto Agrondmico do Norte); Clones pauligtAC= Instituto Agrondmico de Campinas), Clonesdndsios (AVROS= Algemene Vereniging Rubberplan@eostkust
Sumatra, GT= Godang Tapen, PR= Proefstation vdoveny Tjir= Tjirandji ) Clones malaios (Lun=Lundtys, PB= Prang Besar, Pil= Pilmoor, RRIM= Rubbes&arch Institute of Malaysia), Clone africanoQAR= Institute de

Recherches sur le Caoutchouc).
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Na distribuicdo dos genotipos em grupos (Figuraol®erva-se que dentre os 60
avaliados, oito sédo clones de Wickham (GT 1, PR P&l 255, RRIM 600, RRIM 701, PB
217, PB 28/59, PB 235) e ficaram distribuidos ers dpupos, sendo que o grupo 5 foi
formado exclusivamente esses genotipos, indicanglodg similaridade genética entre eles.
Esse € um grupo bem caracteristico, uma vez, gquopalacdo de Wickham é originaria de
sementes coletadas em Boin préximo ao municipiGagarém e representa apenas uma
amostra restrita da diversidade disponivel nagéetn (BESSE et al. 1994). Os dois
genotipos africanos (IRCA 111, IRCA 130), ficaramo grupo I, um grupo grande
caracterizado por genoétipos com predominancia candéncia de genotipos asiaticos. Ja os
42 gendtipos IACs ficaram distribuidos em quatros deis grupos, indicando haver
consideravel diversidade entre eles. Dos oito geo®tamazonicos avaliados, sete (IAN
6323, IAN 4493, IAN 3193, Fx 3899, IAN 3156, RO 4BN 3709) estdo distribuidos em
trés pequenos grupos, fora do grupo Il constityddo gendtipos com predominancia na
ascendéncia de clones asiaticos. Essa distribuledpoucos genotipos em varios grupos,
indica a diversidade genética superior desses ipes@mazonicos em relacdo aos genotipos
asiaticos e aos pertencentes a série IAC, umawepgucos genotipos amazoénicos ficaram
distribuidos em varios grupos. A observacdo sobrgemotipos amazonicos ficarem fora do
grupo em que ha predominancia na ascendéncia déiEnasiaticos, esta de acordo com o
observado por HERNANDEZ et al. (2006). Esses astare utilizarem marcadores RAPD,
verificaram que os gendtipos amazonicos IAN 873 A7, IAN 2878, IAN 3087, IAN 710

e IAN 710 ficaram em um grupo separado da maiasagenotipos asiaticos.
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Figura 2 - Dendrograma gerado a partir das distancias derRdgedificada baseadas em dados de 68 SSRs
utilizados na avaliacdo de 60 gendtipos de serirguéalores nos nos representam o nivel de suporte

deBootstrap.



O fato da maioria dos clones primarios de serimgu@lones com parentais
desconhecidos) agruparem juntos foi ressaltad®& BB TAKACHALAN et al. (2002),
que utilizaram marcadores RAPD para gerar o demanog pelo método UPGMA na
avaliacdo de 37 clones asiaticos. Isso difere anfquobservado no presente estudo.
Entretanto, é importante ressaltar que os genééipidsicos tém uma base genética mais
restrita, comparados com 0s genétipos amazdnicogadas origens, uma vez que
genotipos asiaticos sao resultantes de coletas ideh¥n, procedentes da regido de
Boim, as margens do rio Tapajés na regido amazOrRoa serem da mesma
procedéncia, a similaridade entre esses clonesapamasiaticos pode ser explicada.
Por outro lado, dentre os 60 gendtipos avaliadesenestudo, ha apenas dois clones
primarios, o clone RO 45 e o GT 1 que ndo agrupgtantos, talvez pelo fato de
possuirem origem distinta. O clone amazbnico RO agfsfupou com os clones
amazonicos IAN 3156 e IAN 3703, enquanto o clonelGjlie € um clone de Wickham
agrupou com outros clones de Wickham (RRIM 701,28R e PB 217). Portanto, a
distribuicdo desses dois clones primarios em gruajigtos foi mais coerente do que
se estivessem no mesmo grupo. Essas observacdesrinal importancia do historico

do gendtipo avaliado na compreensao de grupos fmsna

Clones da série IAC 400 foram separados em difesegtupos, 0 mesmo
ocorrendo com clones da série IAC 300. Semelhantgbaervado por MARQUES et
al. (2002) que utilizaram marcadores RAPD para iansah nove genotipos de
seringueira, sendo trés deles da série Fx e ciaggde SIAL e verificaram que clones
da mesma série ndo agruparam juntos. A série acqaline pertence é produto da
instituicdo de pesquisa onde ele foi melhorado da ¢astituicdo utiliza variaveis de
interesse na selecdo. No caso dos genotipos IAClexdo vem sendo baseada
principalmente em vigor e producdo. Apesar dedsg&® 0s genotipos avaliados nesse
estudo conservaram variabilidade suficiente paransalistribuidos em varios grupos.
Esse aspecto € positivo, uma vez ha genoétipos gpsoneis que estdo em diferentes

grupos de similaridade e podem ser utilizados ermmarnentos.

Dentre os 60 gendtipos avaliados, muitos tém armestm comum, isso pode
explicar o fato do dendrograma (Figura 2) ndo ago grupos tdo bem definidos.
Agrupamentos bem definidos foram observados porAWKPAT et al. (2003) BESSE
et al. (1994) e CHEVALLIER (1988) em estudos deediidade de seringueira,
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utilizando genotipos selvagens resultantes deta@e diferentes regides, tornando
possivel inclusive associar a diversidade genétimagem geogréfica.

4.5 Comparacéao entre analises moleculares

Em estudos sobre diversidade genética, uma etapertente € a definicdo da
populacdo em estudo em grupos. Recentemente, afmsugiisadores tém utilizado
para esse fim o aplicativo computacional “Structugge tem se mostrado uma
ferramenta eficientédGARRIS et al (2005) utilizando esse programa e dados gerados a
partir de SSRs estudaram a estrutura genéticaeestlade em arroOfiza sativalL.), e
conseguiram detectar cinco grupos distintos cooredgntes as espécies e sub-espécies
Oryzaindica, aus, aromatica, temperada japon&egmponica tropical. BALDONI et al.
(2006) conduzindo estudos sobre oliveir@éef europaepa partir de dados gerados
por marcadores AFLP conseguiram diferenciar grugssociando ao processo de
domesticacao em diferentes regides.

O “Structure” foi utilizado para representacdo dagos. Numa primeira etapa
foi inferido o nimero correto de grupos. SegunBdTEHARD & WEN (2004) nesse
programa, o numero de grupos formados pode sealgteéminado, mas sdo os dados
gue definem o K (nUmero de grupos), cujo valor naaisfiavel € estimado pelo menor
namero com valor negativo de Ln e pelo menor depaidrdo encontrado durante a
analise estatistica. Na Figura 3, estdo os valdeekn (K) no eixo Y e numero de
gruposno eixo X (K) e os desvios padrbes encontragesse estudo, indicando K=6
como 0 menor nimero com valor negativo de Ln(K)enon desvio padrdo. Por outro
lado, o critério proposto por EVANO et al. (2002ya@ definicdo do numero correto de
grupos, baseia-se na taxa de mudanca na Ln(k}ijstiseaque o autor denominou de
AK (Figura 4). Através de ambos os critérios o nantke grupos estimado foi igual a
6. A representacao grafica desses grupos é apadsamd Figura 5 .

Houve uma correspondéncia entre os grupos do dgmamn@a e 0S grupos
definidos pela analise do programa “Structure” (Fég5).O grupo 1 do dendrograma
correspondeu ao grupo 1 do “Structure”. O grupo 2lendrograma foi sub-dividido
nos grupos 2, 3 e 5 do programa “Structure”. Quades os individuos dos grupos 3 e
4 do dendrograma foram incluidos no grupo 4 dgnamma “Structure”. Os grupos 5 e
6 do dendrograma corresponderam ao grupo 6 dogmagtStructure”.
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G9

N°de Valores Desvio

'8000 [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ [ I I I I I I grupos de Ln padrao
-8200 3 4 5 6 7 8 9 101112 13 14 15 16 17 18 19 20 3 -8993,9 26,79

4 -8813,91 2,53

5 -8685,97 45,12

-8400 6 -8581,16 1,61
-8600 - 7 -8508,58 9,56
— 8 -8541,84 37,48
< i 9 -8507,86 23,11
S 8800 10 -8606,61 34,64
-9000 - 11 -8783,93 71,24

12 -8988,62 143,23

-9200 - 13 -9027,51 191,64

14 -9233,95 269,49

-9400 15 -9212,74 170,38

16 -9215,67 254,26

-9600 17 -9384,12 208,33

18 -9351,04 192,82

K 19 -9387,55 184,48

20 -9393,33 223,86

Figura 3 - Representacdo grafica do numero ideal de grupogpragrama “Structure” inferido utilizando o crit@ride
PRITCHARD & WEN (2004). Baseado em dados obtidgsuir de 69 locos de SSRs de 60 gendtipos degssgiia avaliados
no estudo de diversidade.
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Figura 5 - Representacdo da distribuicdo dos 60 gendtiposdegaeira em grupos segundo dados moleculares6G8®BSRs utilizando o
programa “Structure”. Os individuos estdo represitog por barras verticais com coloracdes de acowdo o grupo ao qual pertencem (seis
grupos, K = 6). A identificacdo dos gendtipos encpse na Tabela 1.
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Um aspecto interessante observado € que no agrofmrftemado através do programa
“Structure” verifica-se, que os genoétipos amazami@bN 4493, IAN 3193, IAN 3899, IAN 6323,
IAN 3156, RO 45, IAN 873, IAN 3703), ficaram diditiidos em varios grupos (I, lll, 1V, V),
enquanto genotipos asiaticos (RRIM 701, GT 1, PR%B 217, RRIM 600, PR 261, PB 28/59,
PB 235) ficaram em apenas poucos grupos (lll, &Ipg gendtipos africanos ocorreram junto aos
genotipos asiaticos (grupo lll). Esse padrédo deilliscao esta de acordo com o observado, através
do Agrupamento de Tocher baseado em dados feradigcatravés do dendrograma UPGMA

baseado em SSRs.

Comparando os dados da analise bayesiana detemmipath “Structure” com o
agrupamento UPGMA, podemos notar que alguns grwpdascidiram no dendrograma e no
agrupamento gerado pelo “Structure” e alguns grumdascoincidiram, isto é, foram sub-divididos
ou englobaram mais gendtipos. Uma explicacdoipaoa pode ser devido a baixa consisténcia dos
nos obtidos nos agrupamentos maiores, ou sejajvemadm mais gendtipos, avaliados por 10.000
reamostragens bootstrap. Mesmo o valor cofenétizwcs 0,78 os valores de bootstrap nos

agrupamentos maiores foram baixos.

Na analise de coordenadas principais- “PCO” (Figbiraas trés primeiras coordenadas
explicaram apenas 19,66% da variancia total dossldfissa variancia foi baixa para marcadores
moleculares que geralmente explicam por volta dd@6 da variabilidade dos dados. Isto quer
dizer que apenas 19,66% da variancia total pédeistarem trés dimensdes. Assim sendo, torna-se
muito dificil ter seguranca na definicdo de agrupaios por esta analise. Em seringueira um unico
trabalho encontrado na literatura sobre analis®@®©” foi realizado a partir de marcadores RAPD
por VARGHESE et al. (1997), mas os autores ndo otar@m o0 quanto da variancia total foi
explicada pelas primeiras coordenadas, eles apsifiaaram a analise na comparagdo com grupos
formados a partir do dendrograma construido peddisende agrupamento UPGMA. Os resultados

encontrados entre ambos os agrupamentos foranogitadno similares.
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4.6 Comparacdo de resultados encontrados a partireddados fendtipicos e de

marcadores moleculares microssatélites

Tanto dados fenotipicosepresentados através de descritores agronémicos
quantitativos, quanto marcadores SSRs, mostrarafersamentas informativas na
caracterizacdo da divergéncia existente entre oétipes de seringueira. Através dos
dois métodos verificou-se que gendtipos amazodnieogendtipos IACs ficaram
distribuidos em varios grupos, indicando alta dikkxde. Ja em relacdo aos genotipos
asiaticos, ambos os métodos indicaram baixa doemls, uma vez que esses genotipos
ficaram distribuidos em poucos grupos. Em todosageupamentos observados
genotipos africanos ocorreram junto aos genétip@dieos, o que é coerente, uma vez,
gue genotipos asiaticos e africanos possuem a radsase genética (Besse et al 1994,
Besse et al. 1993). Através de dados fenotipecale marcadoreSSRs a genealogia

permitiu caracterizar 0s grupos.

Enfase deve ser feita, que através desses métd@svou-se consideravel
diversidade genética entre os gendtipos estudadesmo havendo na ascendéncia
deles muitos genotipos conhecidos como clones d&h&m, clones considerados de
base genética estreita (VARGHESE et al. 1996; CHEMER, 1988; TAN, 1987).
Contrariando essa base genética estreita, a diadesiencontrada entre os 60 gendtipos
€ condizente com o alto polimorfismo que vém sewedficado nesses clones de
Wickham, nos estudos conduzidos a partir de mareadanoleculares por
LEKAWIPAT et al. (2003), VARGHESE et al. (1997), BBE et al. (1994) e
CHEVALLIER (1988) e, também, com a diversidade eriada utilizando caracteres
agrondémicos por MYDIN et al. (1992). Essa diverdelgue vem sendo encontrada em
clones de Wickham foi explicada por BESSE et #@94) como sendo devido ao fato
da selecdo massal realizada na introducdo de Wicktes retido alto nivel de
variabilidade dentro desses clones. Ja VARGHESH €1997) e MYDIN et al. (1992)
atribuiram essa variabilidade genética a proprtaraaa predominantemente albgama
da seringueira. Em espécies alégamas como € berheadn, os eventos de
recombinacao e segregacao sao fontes de varialalgnética.

Os gendétipos mais divergentes encontrados atraaéBistancia Euclidiana
Padronizada diferiram dos encontrados através d#&mia Modificada de Rogers
(Tabelas 3 e 10). Dos 15 pares de gendtipos meesggintes identificados através da

Distancia Euclidiana Padronizada, 11 tiver&in benthamianana ascendéncia. Por
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outro lado, dos 15 pares de genétipos mais diveeggemcontrados através da Distancia
Modificada de Rogers, o IAC 414 esteve presenteogm das maiores distancias

registradas. Esse genotipo possui o clone amaz®nc85 na ascendéncia. Esses
resultados indicam que gendtipos derivados de dubriinterespecificos e alguns

gendtipos amazonicos podem estar contribuindo paraentar a diversidade dos

programas de melhoramento, que geralmente utilizg@notipos asiaticos nos

cruzamentos, embora, analises adicionais sejamss@t@s para confirmar essa
hipotese.

A distribuicdo em varios grupos dos poucos genétigmazonicos avaliados,
indicou que eles apresentaram maior diversidadegguétipos asiaticos e gendétipos
IACs. Percebe-se, também, que nas duas analisemsalgendtipos amazonicos
melhorados ficaram distribuidos em grupos distidos grupos contendo genotipos
com predominéncia na ascendéncia de gendétiposcasialsso esta de acordo com o
que foi observado por HERNANDEZ et al. (2006) afade marcadores RAPD e por
OMOKHAFE e ALIKA (2003) utilizando caracteres fefmtos. Enquanto esses
estudos, acima citados, tém mostrado agrupamengisitas entre os genotipos
amazoénicos melhorados e demais gendétipos melhqramlasos estudos prévios
(LEKAWIPAT et al.,, 2003; BESSE et al.,, 1993 e CHEMAER, 1988) ja vinham
mostrando agrupamentos distintos entre genoétipaz@micos selvagens e genotipos
orientais melhorados.

Na correlacdo das matrizes de distancias genéiotidas a partir Distancia
Euclidiana Padronizada e Distancia Modificada dgé®® observa-se (r=0,13, P<0,01).
O coeficiente de correlacdo encontrado foi babargm, significativo pelo teste t e
pelo teste de Mantel com 10.000 simulagbes, embéarasignificativo pela Tabela A1l
de Snedecor & Cochran (1974) apresentada no Anexo 1

Outros trabalhos desenvolvidos no sentido de @mi@har distancias obtidas
através de marcadores moleculares e dados fermstipiém sendo realizados e os
coeficientes de correlacdo encontrados tém apgestemagnitudes bem variadas.

VIEIRA et al. (2008) estimaram distancias obtidagpatir de marcadores
moleculares tipo RAPD e caracteres qualitativos vanttativos de mandioca e
encontraram entre marcadores RAPD e caracterestafjyak correlacdo alta e
significativa pelo teste de Mantel (r=0,83). Jéawads de caracteres quantitativos e
marcadores RAPD, encontraram correlacdo signifigatporém moderada (r=0,50

p<0,05). Nesse trabalho ficou evidenciada a inténiga da influéncia ambiental, uma
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vez que caracteres qualitativos mostraram maiokaselacdes com marcadores
moleculares do que com os caracteres gquantitat®@bBdORATTO et al. (2007), ao
correlacionarem matrizes de similaridade genétmatidas a partir de variaveis
agrondmicas e descritores moleculares RAPD de @xeds feijdo do banco de
germoplasma do IAC, encontraram coeficiente deetagéo médio (r=0,33 P<0,01),
embora altamente significativo pelo teste de Mari@AS et al. (2003) verificaram
coeficiente de correlagcdo moderado e significafi0,67 P<0,03) ao correlacionarem
distancias obtidas a partir de marcadores RAPDIRistancia de Mahalanobis, baseada
em dados fenotipicos de cacau. ALVES (2002) dmestdistancias obtidas a partir de
marcadores microssatélites e descritores quawmttatibotanico-agronémicos de
cupuacu, encontrou coeficiente de correlacdo akmmificativo pelo teste de Mantel
(r=0,72). MURO-ABAD et al. (2005) encontraram baigarrelacdo entre distancia
genética obtida através de marcadores RAPD e DRiastdBuclidiana, em cinco
experimentos de eucalipto. A menor correlacédo drada foi (r=-0,11) e a maior
correlacdo foi (r=0,21 P<0,05), baixa, porém sigatfiva. VIEIRA et al. (2005),
encontraram correlagdes baixas e néo significatvdee distancia genética baseadas
em AFLP com dados fenotipicos em aveia (r=-0,130304). ROLDAN-RUIZ et al.
(2001), ao correlacionarem distancias obtidas &rpde AFLP @Amplified fragment
leength polymorphisjn e caracteres morfologicos de gramiolljum perenng
encontraram coeficiente de correlacéo baixo e iggufisativo (r=-0,06).

No que se refere as correlagdes intragrupos egmigos, foram encontrados
coeficientes significativos nas correlagdes iniags no grupo 2 (r=0,165, P<0,01) e
nas correlagdes intergrupos nos grupos 1-3 (r=50/860,01); 1-5(r=0,547, P<0,01); 1-
6(r=0,620, P<0,05). ROLDAN-RUIZ et al. (2001) aoilishrem véarios métodos
(graficos, “ranking” e correlacdo de Pearson) pawmparerem distancias obtidas a
partir de marcadores AFLP, STSequence-tagged site caracterizacdo morfoldgica,
encontraram baixa correspondéncia entre marcadomeculares e caracterizacao
morfolégica e concluiram que melhor concordanci&reeios trés métodos s6 foi
encontrada entre pares de variedades que eram distidmtes ou muito préximos. No
presente estudo isso ndo observado.

A diferenca entre os gendtipos mais divergentesordredos através da
Distancia Euclidiana Padronizada e da Distanciaifedla de Rogers, bem como, a
baixa correlacdo encontrada entre dados fenotipcasoleculares, indica que cada

método estimou a divergéncia entre gendétipos de fomaa distinta. Os marcadores
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SSRs utilizados foram gendmicos que podem acemsar seqléncias expressas guanto
nao expressas. Os descritores quantitativos wdgasao influenciados por muitos
genes e também pelo ambiente. Portanto, a baixalagio encontrada nesse estudo,
pode ser atribuida, tanto a falta de correspondéntie os locos de SSRs e as regides
responsaveis pela expressao dos caracteres gtiamgitavaliados, quanto a influéncia
ambiental sobre os caracteres quantitativos.

Na literatura, algumas consideracdes vém sendoseqedas quando a
correlacdo observada entre distancias obtidas éstrde marcadores moleculares e
caracteres fenotipicos é baixa. GRIVET e NOYER &0bnsideraram que a relagéo
entre o polimorfismo neutro revelado por marcaderes polimorfismo de caracteres
morfoagronémicos néo esta clara. Marcadores maezsirevelam a similaridade entre
individuos pela amostragem do loco. Enquanto car@stmorfoagronémicos medem
semelhancas entre individuos com base em varidugs hivel de expressdo depende
do nimero de genes potencialmente epistaticosn8edROLDAN-RUIZ et al. (2001),
um modo alternativo para lidar com a baixa coré@aentre distancia genética e
morfologica, pode ser selecionar apenas marcador@leculares associados aos
caracteres fenotipicos testados pela distinglddk] uniformidade e estabilidade.
SEKLON E GUPTA (1995) consideraram que uma perfettiarespondéncia entre
distancias obtidas a partir de dados fenotipicosokeculares nédo € esperada, uma vez
que cada grupo de dados representa uma partentiifate genoma e foi submetido a
uma fonte de erro diferente. MOSER e LEE (1994kakam que o numero de
marcadores, o tamanho e variabilidade da populagéabsada sao fatores que afetam a
distancia obtida a partir de dados molecularege) disso, como resultado da natureza
complexa da relacdo entre a variacdo genotipicanetipica, genotipos que séo
fenotipicamente diferentes podem variar em apeaasgs locos, e genotipos similares

na aparéncia ou desempenho podem ser completadieméntes.

4.7 Recomendacéao de clones para cruzamentos

A utilizacdo das informacdes sobre divergéncia tesméobtidas através dos
dois métodos pode ser uma alternativa na indicdedaturos cruzamentos. Lembrando
que além da divergéncia encontrada, os genétipalgeus ja passaram por avaliagédo e

selecéo.
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Diversos autores (CRUZ, 2005; AGUIAR & GONCALVES)(5; CRUZ et al.
2004; DIAS, 1994; e PAIVA, 1994) tém ressaltado gaéhora de indicar cruzamentos,
além da divergéncia, seja considerado também omgeseéo do gendtipper se Um
exemplo pratico da importancia de estudos sobrecallea adequada de parentais em
seringueira é dado por CLEMENT-DEMANGE et al. (2paa relatarem que genétipos
amazonicos selvagens introduzidos para seremaaldez em cruzamentos e ampliar a
base genética dos genadtipos asiaticos, nem semproyperam caracteres desejados no
melhoramento genético. Considerando que todos w&tiges desse estudo ja foram
avaliados e selecionados pelo préprio desempenhgeresse que programas de
melhoramento de seringueira, utilizem os pares daotipos mais divergentes
encontrados através dos dois métodos (Tabela deaara0). Sugere-se, também, que
hibridos resultantes desses cruzamentos sejamadesliquanto aos caracteres
agronémicos.

Considerando que gendétipos pertencentes aos megoss apresentam maior
similaridade e possivelmente parentesco, sugertas@)eém, que cruzamentos entre
esses genotipos sejam evitados, devido a endog&agundo GONCALVES et al.
(1987), plantulas raquiticas em testes de progéni@sm sido observadas,
presumidamente resultantes de autofecundacéo,ambc o efeito da depresséo
endogamica. OMOKHAFE e ALIKA (2002) também ressalta importancia de evitar
cruzamentos entre genotipos similares de serirgyera que ndo ocorra a depressao

endogamica.
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5 CONCLUSOES

Os resultados encontrados nesse trabalho permaeaiua que:

a) Os marcadores moleculares SSRs desenvolvidos mestgdo, cujos pares de
“primers” serdo disponibilizados através de pulgcg sdo ferramentas Uteis em
estudos de divergéncia genética na seringueira, uer que detectam alto

polimorfismo entre os gendtipos avaliados.

b) Tanto descritores agronémicos quantitativos, quamircadores moleculares SSRs
mostram-se ferramentas informativas para estimalivargéncia existente entre

genotipos de seringueira.

c) Técnicas multivariadas baseadas em descritoresn@gicos quantitativos e
marcadores moleculares microssatélites mostrancickguke diferencial de estimar a
divergéncia genética e de agrupar genotipos.

d) Através desse estudo identificou-se genotipos gerges que podem ser utilizados
em cruzamentos no programa de melhoramento gergdic®ringueira do Instituto

Agrondmico (IAC).
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Anexo1l - Coeficientes de correlacéo ao nivel de 1% e 8%ighificancia extraidos da
Tabela A 11 de SNEDECOR & COCHRAN (1974).

Niveis de significancia Niveis de significancia

Graus de liberdade Graus de liberdade

1% 5% 1% 5%
1 ,997 1.000 24 ,388 ,496
2 ,950 ,990 25 ,381 ,487
3 ,878 ,959 26 374 478
4 ,811 ,917 27 ,367 470
5 , 754 874 28 ,361 ,463
6 , 707 ,834 29 ,355 ,456
7 ,666 , 798 30 ,349 ,449
8 ,632 , 765 35 ,325 ,418
9 ,602 , 735 40 ,304 ,393
10 ,576 ,708 45 ,288 372
11 ,553 ,684 50 ,273 ,354
12 ,532 ,661 60 ,250 ,325
13 ,514 ,641 70 ,232 ,302
14 497 ,623 80 217 ,283
15 ,482 ,606 90 ,205 ,267
16 ,468 ,590 100 ,195 ,254
17 ,456 575 125 174 ,228
18 444 ,561 150 ,159 ,208
19 ,433 ,549 200 ,138 ,181
20 423 ,537 300 ,113 ,148
21 413 ,526 400 ,098 ,128
22 ,404 ,515 500 ,088 ,115

23 ,396 ,505 1.000 ,062 ,081
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Baixar livros de Literatura

Baixar livros de Literatura de Cordel
Baixar livros de Literatura Infantil
Baixar livros de Matematica

Baixar livros de Medicina

Baixar livros de Medicina Veterinaria
Baixar livros de Meio Ambiente
Baixar livros de Meteorologia
Baixar Monografias e TCC

Baixar livros Multidisciplinar

Baixar livros de Musica

Baixar livros de Psicologia

Baixar livros de Quimica

Baixar livros de Saude Coletiva
Baixar livros de Servico Social
Baixar livros de Sociologia

Baixar livros de Teologia

Baixar livros de Trabalho

Baixar livros de Turismo
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