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CARACTERIZACAO GENOMICA DE MACICOS DE MACAUBA [Acrocomia
aculeata (Jacq.) Lodd. ex Mart.] PARA MELHORAMENTO GENETICO POR MEIO
DE SNPs

RESUMO: A crescente demanda por fontes energéticas sustentaveis, impulsionada pelas
mudangas climaticas, tem intensificado o interesse por biocombustiveis, especialmente pelo
biodiesel. O Brasil, devido a sua rica biodiversidade e ao setor agricola altamente desenvolvido,
apresenta grande potencial para a producao de biodiesel a partir de espécies nativas. Entre essas
espécies, a macauba [Acrocomia aculeata (Jacq.) Lodd. ex Mart.] destaca-se por sua elevada
producdo de o6leo nos frutos e por sua ampla adaptabilidade a diferentes condigdes
edafoclimaticas, configurando-se como matéria-prima promissora para a induastria de
biocombustiveis. Nesse contexto, o presente estudo teve como objetivo caracterizar a
diversidade e a estrutura genética de 23 macicos nativos de macauba, com reconhecido
potencial agronomico e comercial, localizados no estado de Minas Gerais, por meio do uso de
marcadores do tipo SNP (Single Nucleotide Polymorphisms). Foram analisados geneticamente
224 individuos representativos desses macigos, distribuidos nas regides Centro de Minas, Alto
Paranaiba, Norte de Minas, Santa Luzia ¢ Rio Piracicaba. O DNA foi extraido das amostras, ¢
os marcadores SNPs foram obtidos pela técnica de Genotyping by Sequencing (GBS). O
sequenciamento foi realizado na plataforma Illumina HiSeq 2000, gerando dados no formato
FASTQ. Apos o processamento e filtragem, foram obtidos 14.899 marcadores SNPs de alta
qualidade. A diversidade genética das populacdes foi avaliada com base em parametros como
heterozigosidade, nimero e variedade de alelos e coeficiente de endogamia. A estrutura
genética, por sua vez, foi investigada por meio de andlises estatisticas multivariadas e de
agrupamento, permitindo a identificacao das relagdes genéticas entre as populagdes estudadas.
Os resultados indicaram diversidade genética moderada entre os maci¢os, com variagdes
significativas entre as regides analisadas. A regido Norte de Minas apresentou os maiores
indices de heterozigosidade observada e riqueza alélica, evidenciando maior variabilidade
genética. Em contraste, as populacdes do Centro de Minas apresentaram menor diversidade e
maior homogeneidade. A analise da estrutura genética identificou trés agrupamentos distintos:
(1) Centro de Minas e Alto Paranaiba; (i1) Norte de Minas; e (iii) Santa Luzia e Rio Piracicaba.
Essas informagdes, aliadas a dados morfoldgicos, sdo fundamentais para orientar programas de
domesticacdo da espécie, selecdo de materiais promissores e desenvolvimento de cultivares
mais produtivas, contribuindo para o avanco do melhoramento genético e para o cultivo
sustentavel da macauba como fonte estratégica de biodiesel.

Palavras-chave: Diversidade genética, estrutura populacional, genotyping by sequencing,
marcadores moleculares e biocombustiveis.



GENOMIC CHARACTERIZATION OF MACAUBA STANDS [Acrocomia aculeata
(Jacq.) Lodd. ex Mart.] FOR GENETIC IMPROVEMENT THROUGH SNPs

ABSTRACT: The growing demand for sustainable energy sources, driven by climate change,
has intensified interest in biofuels, particularly biodiesel. Brazil, due to its rich biodiversity and
highly developed agricultural sector, presents great potential for biodiesel production from
native species. Among these species, macauba [Acrocomia aculeata (Jacq.) Lodd. ex Mart.]
stands out for its high oil yield in fruits and its broad adaptability to different edaphoclimatic
conditions, making it a promising raw material for the biofuel industry. In this context, the
present study aimed to characterize the genetic diversity and structure of 23 native stands of
macauba, recognized for their agronomic and commercial potential, located in the state of
Minas Gerais, through the use of Single Nucleotide Polymorphism (SNP) markers. A total of
224 representative individuals from these stands were genetically analyzed, distributed across
the regions of Central Minas, Alto Paranaiba, Northern Minas, Santa Luzia, and Rio Piracicaba.
DNA was extracted from the samples, and SNP markers were obtained using the Genotyping
by Sequencing (GBS) technique. Sequencing was carried out on the Illumina HiSeq 2000
platform, generating data in FASTQ format. After processing and filtering, 14,899 high-quality
SNP markers were obtained. Genetic diversity of the populations was evaluated based on
parameters such as heterozygosity, allele number and richness, and inbreeding coefficient.
Genetic structure, in turn, was investigated using multivariate and clustering statistical analyses,
allowing the identification of genetic relationships among the studied populations. The results
indicated moderate genetic diversity among the stands, with significant variations across the
analyzed regions. The Northern Minas region showed the highest levels of observed
heterozygosity and allelic richness, evidencing greater genetic variability. In contrast,
populations from Central Minas displayed lower diversity and higher homogeneity. Genetic
structure analysis identified three distinct clusters: (i) Central Minas and Alto Paranaiba; (ii)
Northern Minas; and (ii1) Santa Luzia and Rio Piracicaba. These findings, combined with
morphological data, are essential for guiding domestication programs of the species, the
selection of promising materials, and the development of more productive cultivars,
contributing to advances in genetic improvement and to the sustainable cultivation of macauba
as a strategic source of biodiesel.

Keywords: Genetic diversity, population structure, genotyping by sequencing, molecular
markers, biofuels.



1. INTRODUCAO

No cenario atual de mudangas climaticas, encontrar alternativas para mitigar a emissao
de gases de efeito estufa na atmosfera ¢ uma das principais iniciativas para reduzir os impactos
ambientais. As mudangas climdticas representam um dos maiores desafios da sociedade
contemporanea, exigindo a¢des urgentes para mitigar suas consequéncias € promover a
sustentabilidade. Nesse contexto, a busca por fontes de energia renovaveis e sustentaveis tem
ganhado destaque, especialmente os biocombustiveis, que apresentam uma pegada de carbono

significativamente menor em comparagdo aos combustiveis fosseis.

Os biocombustiveis, particularmente o biodiesel, surgem como uma alternativa
promissora, ja que sao produzidos a partir de fontes renovaveis, como 6leos vegetais e gorduras
animais (Rudnick et al., 2013). A meta nacional para 2026 estabelece que a mistura obrigatéria
de biodiesel em o6leo diesel sera de 15% (Gas Natural e Biocombustiveis, 2025). Diante dessa
exigéncia crescente, ¢ fundamental buscar novas fontes de 6leo vegetal para a producao de

biocombustiveis.

O Brasil, devido a sua rica biodiversidade e ao robusto setor agricola, possui um grande
potencial para a producdao de biodiesel de diversas espécies nativas, incluindo a macauba
(Acrocomia aculeata), que se destaca pela elevada produgao de 6leo em seus frutos e pela
adaptabilidade a diferentes condi¢des edaficas e climaticas, tornando-se uma matéria-prima

importante para a industria de biocombustiveis (Motoike et al., 2013, Colombo et alo., 2018).

A macautba tem sido historicamente explorada de forma extrativista, mas o interesse por
plantios comerciais dessa espécie tem aumentado consideravelmente. A palmeira se diferencia
de outras oleaginosas por sua menor necessidade de agua em determinados meses do ano
(Arkcoll, 1988; Colombo et al., 2018) e por sua capacidade de resistir a condi¢cdes adversas
como fogo e seca (Cesar et al., 2015). Essas caracteristicas fazem com que a macauba seja

encontrada em areas consideradas marginais para a agricultura intensiva.

O plantio da palmeira pode ser realizado em mais de 160 milhdes de hectares atualmente
ocupados por pastagens, o que possibilita sua utilizacdo em sistemas agroflorestais no contexto
de integragdo lavoura-pecudria-floresta (Colombo et al., 2018). Possuindo uma ampla
distribuicao do México ao norte da Argentina (Lima, 2018), ¢ encontrada em diversos biomas.
Sua alta produtividade e elevado teor de 6leo vegetal tornam-na uma candidata viavel para a

producdo de biodiesel.



O género Acrocomia inclui oito espécies, sendo A. aculeata a mais relevante devido ao
alto rendimento de 6leo na polpa, que varia de 30% a 70%. destaca-se por seu elevado teor de
acido oleico (Arkcoll, 1988). A produtividade das plantas nativas de macauba pode atingir até

5.000 kg de 6leo por hectare por ano (Colombo et al., 2018)

Estudos anteriores caracterizaram morfologicamente populagdes de macauba
provenientes do estado de Minas Gerais, como os de Junqueira et al. (2019), Nobre et al. (2015)
e Fernandes et al. (2002), entre outros. Esses trabalhos permitiram concluir que o estado possui
populagdes da palmeira com caracteristicas agrondmicas desejaveis e alta diversidade genética,
0 que as torna capazes de se adaptar aos distintos climas presentes em Minas Gerais. Tais
caracteristicas sdo excelentes para um programa de domesticagdo e melhoramento genético da
espécie. Adicionalmente, os estudos de Lopes (2024) e Alves (2018) realizaram caracterizagdes
fenotipicas da palmeira macautba, destacando a regido do centro de Minas Gerais como um local
com populagdes de caracteristicas agronomicas desejaveis como homogeneidade na produgao

de o6leo vegetal, para o melhoramento da espécie.

O presente estudo complementa essas investigagdes, ampliando a analise para um maior
numero de populagdo e abordando a caracterizagdo gendmica, com o objetivo de compreender
melhor as variagcdes genéticas da macauba no estado para selecao de materiais promissorios pra
melhoramento genético e o futuro estabelecimento de plantios comerciais em larga escala.
Embora haja diversos estudos usando marcadores moleculares em macauba, no Brasil e na
América Latina, sdo poucos os que tem utilizado marcadores SNPs para analisar um nimero

tao expressivo de populagdes no estado de Minas Gerais.

Este trabalho visa ampliar o entendimento sobre a diversidade genética dos macicos de
macauba no estado de Minas Gerais, para isso, foram analisados geneticamente 23 populagdes
nativas de macatba com potencial agrondmicos comercial, com o objetivo de caracterizar a
variabilidade genética e a estrutura populacional. Os resultados obtidos neste estudo forneceram
suporte aos programas de melhoramento genético da espécie, por meio das diversas estimativas
de parametros genéticos e das andlises de estruturacdo populacional. Essas informacgdes
possibilitaram a identificagdo e selecdo de populagdes com alto potencial para o melhoramento
genético, contribuindo para a sele¢do de gendtipos superiores destinados a plantios comerciais

e para o desenvolvimento da cultura.



2. REVISAO DE LITERATURA
2.1 Aspectos gerais sobre a palmeira Acrocomia aculeata.

Segundo Pott (1994), a palavra Acrocomia significa “mecha” ou copa em cabeleira, ja
o epiteto especifico aculeata possui esse nome pela presenga de espinho em seu estipe. A
taxonomia da palmeira ¢ organizada da seguinte forma, divisao: Angiospermae, Clado:
Monocotiledoneas, Ordem: Arecales, Familia: Arecaceae, Género: Acrocomia Espécie:

Acrocomia aculeata (Jacquin) Loddiges ex Martius. (Carvalho, 2008).

A ocorréncia da palmeira € restrita as Américas, em areas de clima tropical e subtropical
(Tropicos.org, 2021). Distribuidas do México até o norte de Argentina (Henderson et al., 1995,
Vianna & Campos-Rocha, 2020, Diaz et la., 2021, Lima, 2018). No Brasil, a macauba ocorre
em quase todo o territério nacional, de forma mais densa nos estados de Minas Gerais e Sao
Paulo, associadas a areas de pastos e areas abertas, regides de cerraddo e matas semideciduas,
preferindo solos férteis e bem drenados, ricos em matéria organica (Vianna & Campos-Rocha,

2020, Henderson 1995, Lorenzi et al. 2010)

E uma palmeira perene, perenifolia, heliéfita ¢ monodica, com altura que pode variar
entre 4 e 15 metros. Seu estipe ¢ cilindrico, fusiforme, densamente aculeado e apresenta anéis
ao longo de sua estrutura. As folhas, compostas e pinadas, possuem entre 4 ¢ 5 metros de
comprimento e sdo geralmente crespas e pecioladas, podendo apresentar numerosos espinhos.
Elas se agrupam no apice do estipe, onde as bainhas das folhas ja caidas costumam permanecer
presas. As pinas, distribuidas de maneira irregular em diferentes planos ao longo da raque,
conferem a copa um aspecto plumoso. A inflorescéncia dessa palmeira surge entre as folhas
(interfoliar) e apresenta uma estrutura ramificada, com raque longa e diversos ramos (raquilas).
Suas flores sdo organizadas em triades, com flores masculinas agrupadas no apice e flores
femininas localizadas na base. Os frutos, do tipo drupa, possuem formato globoso e medem
entre 3,0 ¢ 5,0 cm de didmetro. Seu epicarpo tem textura carticea e coloragdo varidvel,
geralmente amarelada. O mesocarpo € carnoso, fibroso e apresenta tonalidades diversas,
predominando amarelo. O endocarpo ¢ marrom-escuro, 0sseo ¢ fortemente aderido ao
mesocarpo. Cada fruto pode conter até quatro sementes, as quais possuem um endosperma

abundante e aderido ao endocarpo (Vianna & Campos-Rocha, 2020; Lorenzi et al., 2010;

Henderson et al., 1995, Silva 2017).

A espécie possui um alto teor de 6leo em sua polpa variando de 30 a 70% em base seca.

Ja em sua améndoa possui em torno de 50% de 6leo (Arkcoll 1988; Carvalho, 2008). A macatiba



¢ uma palmeira rustica e resistente, adaptada a ambientes com alta incidéncia solar e capaz de
crescer tanto em solos arenosos € pouco férteis quanto em encostas rochosas. Além de sua
adaptacdo as condicdes adversas, a espécie desempenha um papel fundamental na recuperacao
ambiental, sendo uma excelente opgdo para a reabilitagdo de pastagens degradadas e a
restauracdo de areas de preservagdo. Seu formato favorece a integracdo em sistemas
agroflorestais e agrossilvipastoris, permitindo o cultivo consorciado. Como planta nativa, a
macauba também pode ser utilizada na recomposi¢do de reservas legais e areas de prote¢ao
permanente em propriedades rurais, contribuindo para a sustentabilidade e conservagdo dos

ecossistemas (Lorenzi et al., 2010; Costa e Marchi, 2008; Motoike e Kuki, 2009).

Segundo Bastos e Branddo (1994), a floragdo da macauba varia de julho a dezembro, no
estado de Minas Gerais, de setembro a janeiro, em Mato Grosso do Sul (), ja no estado de Sao
Paulo de novembro a dezembro. (Kuhlmann; Kuhn, 1947). O pico de maturacdo e queda dos

frutos ocorre entre os meses de dezembro e janeiro (Scariot et al. 1991).
2.2 Sistema reprodutivo.

A espécie ¢ diploide, apresentando 30 cromossomos (2n=2x=30). A macautba possui um
sistema reprodutivo misto, com predominancia de alogamia (Lanes et al. 2016, Diaz-Hernandez
et al., 2023). A autogamia ndo ocorre dentro da mesma inflorescéncia devido a protoginia
(Scariot, 1991; Advincula, 2016). As progénies sdo predominantemente formadas por irmaos
completos e meios irmdos, indicando uma taxa mais elevada de fecundag¢do cruzada em
comparagdo a autofecundacdo (Lanes et al. 2016, Diaz-Hernandez et al., 2023). Apesar da
elevada taxa de cruzamento, hé indicios de endogamia biparental, possivelmente devido ao
alcance restrito dos polinizadores e a limitagdao na dispersdo das sementes, o que favorece a
fertilizagdo cruzada entre individuos aparentados. A analise do sistema de acasalamento e da
diversidade genética em populagdes naturais de A. aculeata no sudeste do Brasil confirmou a
predominancia da exogamia, além de indicar niveis mais elevados de heterozigosidade em

individuos adultos em comparacao aos juvenis. (Lanes et al., 2016; Abreu, A. G et al, 2012)

A espécie apresenta taxas de endogamia que podem ser resultados de cruzamento entre
individuos aparentados (Lanes et al. 2016, Diaz-Hernandez et al., 2023). Em regides onde as
populagdes estdo altamente fragmentadas ou isoladas, observa-se uma maior taxa de
endogamia, o que reforca o fato de que a espécie ¢ monoica, autocompativel e capaz de se

autofecundar. Seus frutos sdo pesados, dificultando a dispersdo e resultando em um numero



reduzido de arvores efetivamente doadoras de polen (Simiqueli et al., 2018; Lanes et al., 2015;

Lanes et al., 2016).

Em algumas populagdes mais isoladas e fragmentadas, a macatba apresenta baixa
variabilidade alélica, possivelmente devido ao efeito fundador, que leva a fixacdo de alelos pela
deriva genética. Quanto maior e menos isolada for a populagdo, menor sera a endogamia
observada, favorecendo a fecundacao cruzada, o fluxo génico e o aumento da variabilidade

genética (Ladizinsky, 1985; Falconer & Mackay, 2004; Cargnin et al., 2008).

A dispersdo das sementes e frutos da macatba ocorre por meio de diversos agentes,
incluindo animais selvagens como gambas, pequenos roedores, macacos € aves, bem como
animais domésticos como bovinos, cavalos e porcos. A palmeira se beneficia tanto da agao da

gravidade quanto da atuagdo de diferentes espécies animais (Pott e Pott, 1994; Scariot, 1998).
2.3 Polinizacio

Em um estudo realizado por Carrefio-Barrera et al. (2021), foram registradas mais de
3.500 visitas de insetos as inflorescéncias femininas da macatba, abrangendo um total de 48
espécies diferentes. Entre elas, duas se destacaram pela abundéincia: o gorgulho da flor
(Andranthobius spp.; Derelomini) e pequenos besouros da seiva (Mystrops sp.;, Mystropini).
Esses insetos foram os mais numerosos e os principais polinizadores da palmeira, sendo
responsaveis por aproximadamente 90 a 95% da polinizacdo. Além disso, demonstraram alta
eficiéncia como vetores de pdlen. Apos trés anos de estudo, observou-se que as taxas de

frutificacdo atingiram, em média, 65,5%.
2.4 O fruto

O fruto da macauba ¢ uma drupa globosa, com formato esférico levemente achatado e
diametro entre 2,5 e 5,0 cm e cada fruto pesa de 30 g a 50 g. Quando o fruto estd maduro,
apresenta coloragdo marrom-amarelada e exala um aroma caracteristico. Seu epicarpo ¢
lenhoso, de facil rompimento e aderido a polpa. J& o mesocarpo ¢ fibroso, mucilaginoso e
adocicado, podendo variar entre tons de amarelo e alaranjado, sendo rico em carotenoides e
fibras. O endocarpo, de consisténcia rigida e coloragdo escura, encontra-se firmemente aderido
ao mesocarpo e protege o endosperma, que contém até quatro améndoas com alto teor de 6leo. A
composi¢ao média do fruto da macatba é: 23% de epicarpo, 46,7% de mesocarpo, 23,8% de
endocarpo e 6,3% de endosperma. O ciclo juvenil da macatba dura cerca de seis anos até o

inicio da frutificagdo. As améndoas sao redondas, brancas, duras e oleaginosas, com diametros



de 1 cm a 2 cm. (Motoike, 2013; Henderson et al., 1995; Carvalho et al., 2011; CETEC, 1983;
Carvalho, 2008, Berton, 2013)

2.5 A utilizacao da Macauba

Na polpa, o teor de 6leo pode superar 70%, sendo composto majoritariamente por acido
oleico. Essa composicao confere ao 6leo caracteristicas favoraveis para a produgao de biodiesel,
garantindo maior estabilidade a oxidagdo e melhor desempenho em temperaturas baixas

(Ciconini et al., 2013)

Além do alto teor de dleo, a macauba € rica em f-caroteno, que representa cerca de 80%
dos carotenoides presentes no fruto. Esses pigmentos naturais desempenham um papel essencial
na conversao em vitamina A. Sua biodisponibilidade, superior a do B-caroteno puro, possibilita

um aproveitamento mais eficiente (Ramos et al., 2008; Schex et al., 2018; Ramos et al., 2007).

A extracdo do 6leo da macauba gera subprodutos solidos, podendo ser chamados de
coprodutos, como a torta da améndoa e da polpa, ambas ricas em proteinas e fibras,
respectivamente. Esses residuos tém sido amplamente utilizados na alimenta¢do de muito

mamiferos como suinos e ruminantes em geral (Sobreira, 2011).

Um estudo conduzido por Colombo et al. (2018) indicou que a macauba pode produzir
até 5.000 kg de oleo por hectare ao ano, utilizando plantas nativas selecionadas. Dessa palmeira,
extraem-se dois tipos de oleo: da améndoa, obtém-se um 6leo rico em 4acido laurico, que
corresponde a 55% da sua composi¢do (CETEC, 1983). Ja o 6leo da polpa da macauba ¢
composto por aproximadamente 70% de acido oleico, 26% de acido palmitico e 8% de outros
acidos, enquanto o 6leo da améndoa contém cerca de 42,58% de acido l4urico, 26,42% de acido

oleico e 8,94% de 4cido miristico (Berton, 2013).

No Brasil, a producgdo de biodiesel segue a CNPE N° 6 DE 19/02/2025, que autoriza a
adicdo de 14% de biodiesel ao 6leo diesel. Nesse contexto, a palmeira Acrocomia aculeata
surge como uma alternativa promissora para a producdo de biocombustiveis, ndo apenas no
Brasil, mas em toda a América Latina. Seu 6leo se destaca pela alta estabilidade oxidativa e
pela operabilidade em baixas temperaturas, caracteristicas essenciais para a producdo de
biodiesel. O 6leo da macatiba ¢ uma matéria-prima valiosa ndo s para biocombustiveis, mas
também para as industrias alimenticia e farmacéutica (Berton et al., 2013; Ciconini et al., 2013;

Gas Natural e Biocombustiveis ,2025)

2.6 Melhoramento Genético



Segundo o estudo de Clement et al. (2009), as plantas podem ser classificadas em quatro
graus de domesticagdo: (i) incidentalmente coevoluida, (ii) incipientemente domesticada, (iii)
semidomesticada e (iv) domesticada. Com base nesse conceito, a macatuba pode ser considerada
uma espécie incipientemente domesticada, devido ao historico e a ocorréncia de suas

populagoes.

O género Acrocomia tem origem ainda desconhecida. No entanto, na regido de
Santarém, Para, foram encontrados vestigios de A. aculeata datados de aproximadamente
11.200 anos (Morcote-Rios & Bernal, 2001). Estudos realizados por Lanes (2015) indicaram
que o centro de diversidade genética da espécie esta no estado de Minas Gerais, devido a grande
variabilidade genética observada nas populacdes analisadas por meio de marcadores
microssatélites. A ampla distribuicdo geografica de A. aculeata e sua capacidade de adaptacao
a diferentes ambientes evidenciam sua alta variabilidade genética, tanto inter quanto
intrapopulacional, permitindo sua sobrevivéncia em condi¢cdes ambientais diversas (Berton,

2013; Vianna, 2017).

A macatba no Brasil ¢ explorada de forma extrativista, sem um cultivo comercial
amplamente estabelecido. A viabilidade do plantio em larga escala dependera de fatores como
o melhoramento genético da espécie. A ampla variabilidade fenotipica observada nas
populagdes naturais evidencia a necessidade de selecionar genétipos com caracteristicas

agrondmicas desejaveis (Manfio, 2010).

Por ser uma espécie de ciclo reprodutivo longo, podendo levar até nove anos para iniciar
a producdo, os programas de melhoramento genético podem demandar décadas até o
desenvolvimento e langamento de cultivares. A clonagem in vitro surge como uma estratégia
para acelerar esse processo, tornando essencial a identificagdo de genotipos de elite para

propagacao da espécie (Manfio et al., 2012).

Como a macatba ¢ uma espécie perene e geneticamente diversa, o melhoramento
utilizando genotipos provenientes de populagdes naturais sera um processo longo. Dessa forma,
a selecdo de genotipos superiores para a produgdo de sementes destinadas ao plantio em larga
escala representa um dos principais pilares para o sucesso do programa de melhoramento

(Domiciano et al., 2015).

Para o sucesso do melhoramento genético de plantas, ¢ essencial, inicialmente,
compreender a diversidade genética da espécie e identificar caracteristicas morfoldgicas de

relevancia agrondmica (Poehlman e Sleper, 1995). Em estudo realizado por Berton (2013) foi



proposto um idedtipo ideal para a planta de macautba, levando em consideracao diversos fatores.
A pesquisa analisou diversas populagdes naturais da palmeira e identificou os principais
caracteres agrondmicos desejaveis. A palmeira ideal deve apresentar porte baixo, copa frondosa
com maior namero de folhas, estipe espesso e pouca ou nenhuma presenca de espinhos. Além
disso, a base da raque dos cachos deve ser alongada, com producao anual superior a quatro
cachos e expectativa de mais de 2.700 frutos por ano. A espécie deve apresentar sobreposi¢ao
de ciclos de produgdo, garantindo estabilidade ao longo dos anos para os caracteres produtivos.
Quanto a composi¢ao dos frutos, a produgdo de massa seca do mesocarpo deve ser superior a
17 g, do endocarpo acima de 10 g, do endosperma superior a 2,50 g e do epicarpo acima de 10

g, além de apresentar uma taxa de germinacao superior a 68,32%.
2.7 Diversidade genética da palmeira Acrocomia aculeata

Em um estudo de diversidade genética conduzido por Diaz em 2021 ao longo do
continente americano, identificou-se a existéncia de dois grupos genéticos distintos na palmeira
macauba, caracterizados por uma divisdo geografica norte-sul. Notavelmente, as amostras
originarias do Brasil se mostraram geneticamente separadas daquelas provenientes da América
Central e do Norte. A formacao desses dois grupos genéticos distintos pode ser atribuida ao
isolamento reprodutivo, onde a Floresta Amazdnica atuou como uma barreira geografica
significativa, impedindo o fluxo génico entre as populagdes e, consequentemente, promovendo
uma trajetoria evolutiva independente para cada grupo. O estudo também revelou que, dentro
do género Acrocomia, a espécie Acrocomia aculeata exibe a maior diversidade genética, com
destaque para os estados de Minas Gerais e Sao Paulo. Essa constatacdo indica que esses dois

estados concentram uma elevada diversidade genética da palmeira.

Segundo Coelho (2017), as populacdes de macauba apresentam alta diversidade
genética e variabilidade entre si, sendo que as mais isoladas tendem a ser mais endogamicas
devido a limitacdo na dispersdo do polen, resultando no cruzamento entre individuos
geneticamente proximos. Além disso, populagdes mais homogéneas estdo associadas a
restri¢des na dispersdo do polen a longas distancias, indicando que a maior parte da diversidade
genética da macauba estd concentrada dentro das proprias populacdes. Corroborando essa
observacao, Laviola et al. (2022) constataram que a variagao genética dentro das populagdes de
macauba foi mais de 30 vezes superior a variagdo encontrada entre diferentes populagdes. Isso
sugere que a maior parte da variabilidade genética da espécie se concentra no interior das

populacdes, e ndo entre elas, o que indica que, para a composi¢do de um programa de



melhoramento genético, a coleta de gendtipos deve priorizar um maior nimero de individuos

dentro de um niimero menor de populagdes.

No pré-melhoramento de espécies, uma prioridade ¢ o estudo da diversidade genética
para identificar os genitores ideais para cruzamentos. A selecdo de genitores geneticamente
distintos ¢ uma estratégia chave para assegurar a formacao de hibridos com expressivo efeito
heterdtico e uma maior segregagao de caracteristicas nas geragoes seguintes. Isso ocorre porque
quanto maior a divergéncia genética entre os pais, mais ampla serd a variabilidade genética em
sua descendéncia, aumentando as chances de gerar novas e favoraveis combinagdes de alelos.
O objetivo final ¢ otimizar as combinacdes genéticas, explorando ao maximo os alelos
desejaveis e elevando as perspectivas de obtencdo de gendtipos de qualidade superior. (Cruz;

Ferreira; Pessoni, 2020); (Manfio et al., 2012).

O estudo da diversidade genética baseia-se em métodos que confirmem e consideram
variagdes morfologicas e fisiologicas das caracteristicas analisadas (Carvalho et al., 2003). A
escolha adequada dos genitores, ¢ essencial para as diferentes etapas do programa de
melhoramento da espécie, desde a sele¢do inicial das mudas até o monitoramento de seu

desenvolvimento (Farias Neto et al., 2013).

O uso de marcadores moleculares ¢ uma ferramenta essencial no melhoramento
genético, permitindo a identificagdo de sequéncia de DNA entre individuos. Essas variagoes
podem ser detectadas por meio de diferentes técnicas analiticas, como a reagdo em cadeia da
polimerase (PCR, polymerase chain reaction). Os marcadores moleculares desempenham um
papel fundamental na genética, sendo amplamente aplicados em diversas areas de pesquisa

(Jones et al., 2009; Perez-de-Castro et al., 2012; Siol, Wright e Barrett 2010; Bernardo (2008)

Entre os marcadores que analisam diretamente o polimorfismo, destaca-se o SNP (single
nucleotide polymorphism), que avalia variagdes em uma Unica base do DNA. Os SNPs sao
encontrados em grande quantidade no genoma, tornando-se uma ferramenta valiosa para
estudos genéticos. A técnica de genotipagem GBS (genotyping by sequencing) permite a analise
simultanea de dezenas de individuos. Essa abordagem representa um avanco significativo para
a genética, pois possibilita a genotipagem em larga escala sem a necessidade de
desenvolvimento prévio de marcadores, utilizando reagentes universais. (Ganal, Altmann, &

Roder, 2009; Faria, D. A. de; Grattapaglia, 2011).

As técnicas de sequenciamento de proxima geracdo (NGS) se fundamentam na

simplificacdo da complexidade do genoma, focando na andlise de apenas uma fragdo dele. Essa



abordagem permite o sequenciamento simultineo de dezenas ou centenas de individuos,
facilitando a identificacdo de variagdes genéticas, como SNPs, nas regidoes analisadas. O
processo inicia com o corte do genoma de multiplos individuos utilizando enzimas de restri¢ao.
Em seguida, os fragmentos resultantes sao preparados com a adi¢do de adaptadores em suas
extremidades e submetidos a um sequenciamento em larga escala. Por fim, as sequéncias
obtidas sdo processadas por programas de computadores, que comparam os dados para detectar
polimorfismos entre os individuos estudados. Essa metodologia oferece uma maneira eficiente

de explorar a diversidade genética. (Faria, D. A. de; Grattapaglia, 2011)

Este estudo parte da hipotese de que a ocorréncia natural das populagdes de macatba
em ambientes edafoclimaticos distintos sugere que a espécie possui ampla variabilidade
genética e que essas populagdes apresentam estruturacao genética diferenciada entre elas. Para
testar essa hipotese, foi construida uma biblioteca GbS com o objetivo de identificar
polimorfismos de base unica (SNPs) em 23 populagdes nativas de Acrocomia aculeata no
estado de Minas Gerais. A partir disso, busca-se caracterizar a diversidade e a estrutura genética
dessas populacdes, analisando a variabilidade genomica e identificando polimorfismos
genéticos entre os individuos amostrados. Onde, a investigacao da estrutura genética com base
em marcadores SNP permitira inferir padrdes de fluxo génico, niveis de endogamia e relagdes
genéticas entre populacdes de diferentes regides geograficas. Os resultados obtidos poderao

contribuir para o melhoramento e futuro plantio em larga escala da macautba.
3.0 JUSTIFICATIVA.

A crescente demanda por fontes de energia renovaveis e sustentaveis tem impulsionado
a busca por alternativas aos combustiveis fosseis. O biodiesel, produzido a partir de 6leos
vegetais, destaca-se como uma das principais opcoes para reduzir a emissao de gases de efeito
estufa e mitigar impactos ambientais. Nesse contexto, a macatba (Acrocomia aculeata) surge
como uma espécie promissora devido ao seu elevado teor de 6leo, tanto na polpa quanto na
améndoa. O 6leo de macauba possui excelente rendimento e propriedades fisico-quimicas
adequadas para o biodiesel, além de poder ser extraido de areas de baixa agricultura,
promovendo o uso sustentdvel de terras degradadas e impulsionando o desenvolvimento

econdmico de regides rurais.

Apesar do grande potencial da macauba, ainda héd lacunas no conhecimento sobre a

variabilidade genética das populagdes nativas dessa espécie, o que limita o avanco de programas
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de melhoramento genético. Nesse sentido, a caracterizagdo genOmica dessas populagdes ¢

fundamental para o desenvolvimento da espécie.

A caracterizagdo genOmica desempenha um papel fundamental em programas de
melhoramento genético voltados para o plantio em larga escala da espécie. A variabilidade
genética € essencial para o sucesso desse processo, pois permite a selecdo de individuos
superiores com caracteristicas desejaveis. Essa selecdo ¢ baseada em populagdes que,

fenotipicamente, ja demonstraram atributos agrondmicos de interesse.

O conhecimento da estrutura genética das populacdes permite a identificagdo de
subgrupos geneticamente distintos, favorecendo o manejo adequado dos cruzamentos e a
preservacao da diversidade. A identificacdo de sinais de sele¢dao natural permite compreender
a adaptacao da populagdo a diferentes ambientes, auxiliando na sele¢do de plantas. Dessa forma,
a caracterizagdo genética da populagcdo de macauba ¢ essencial para direcionar estratégias de

melhoramento genético mais eficientes.

Este estudo visa preencher essa lacuna ao caracterizar a diversidade e a estrutura
genética de 23 populagdes nativas de macauba no estado de Minas Gerais, um estado conhecido
por abrigar populagdo com alto teor de Oleo. A caracterizagdo serd realizada por meio da
utilizacdo de marcadores moleculares SNPs, permitindo uma compreensdo aprofundada da
variabilidade genética dessas populacdes e fornecendo uma base sélida para o desenvolvimento

de estratégias de melhoramento genético.

Este trabalho faz parte de um estudo mais amplo realizado pelo IAC, em parceria com

o setor privado, com foco no plantio em larga escala da palmeira macauba.

A inclusdo das populagdes do centro de Minas e Alto Paranaiba se deve aos estudos
anteriores que revelaram que essas regioes abrigam macig¢os com caracteristicas agrondmicas
desejaveis. As populacdes do Rio Piracicaba e Santa Luzia foram incluidas devido aos estudos
de associagdo gendmica que vém sendo conduzidos pelo IAC com material genético dessas
localidades. Por fim, a regido Norte de Minas foi considerada no estudo para representar plantas
de uma regido com déficit hidrico historicamente bastante pronunciado e pouco estudada por

nosso grupo de pesquisa.

Portanto, este estudo ¢ justificado pela necessidade de caracterizar a diversidade e a

estrutura genética de populacdes nativas superiores de macatba no estado de Minas Gerais,
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uma vez que estudos anteriores indicaram que essas populagdes apresentam alto teor de dleo

vegetal, um recurso essencial no atual cenério de crescente demanda por biodiesel.
4.0 HIPOTESE

As populagdes nativas de macatba apresentam padrdes distintos de variabilidade e estrutura
genética em funcao dos diferentes ambientes edafoclimaticos em que ocorrem, refletindo uma

diferenciagdo genética que pode ser explorada para o melhoramento da espécie.
5.0 OBJETIVOS

5.1 Geral

Explorar os recursos genéticos da macauba (Acrocomia aculeata) por meio de
ferramentas gendmicas e moleculares, como marcadores SNP, com o objetivo de caracterizar a
diversidade e a estrutura genética de 23 macigos nativos e com potencial comercial, subsidiando

estratégias para programas de melhoramento genético da espécie.
5.2 Especificos

e Analisar a diversidade genomica de populagdes de Acrocomia aculeata utilizando
marcadores moleculares SNP, identificando polimorfismos genéticos entre e dentro das

populagdes estudadas;

o Caracterizar a estrutura genética das populagdes selecionadas com base em marcadores
SNP, a fim de inferir padrdes de fluxo génico, niveis de endogamia e relagdes genéticas

entre populagdes de diferentes regides geograficas de Minas Gerais.
6.0 MATERIAL E METODOS
6.1 Material vegetal

Foram analisados geneticamente 23 macicos nativos de 4. aculeata, totalizando 224
individuos com reconhecido potencial agrondmico, localizados nas regides de Centro Minas,
Alto Paranaiba, Norte de Minas, Santa Luzia e Rio Piracicaba, em Minas Gerais. A coleta foi
realizada aleatoriamente, considerando as folhas das plantas mais produtivas no respectivo ano

agricola (Tabela 1).

Figura 1: Localizagdo geografica das populagdes naturais onde foram realizadas as coletas de
material foliar
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Tabela 1. Descri¢do amostral dos maci¢os naturais de Acrocomia aculeata. analisados

geneticamente.
ID NOME DO REGIAO DO MACICO NI'JM]:]RO DE
MACICO GENOTIPOS
1 CMCD 03 Centro Minas - Corrego Danta 18
2 CMLU 07 Centro de Minas — Luz 17
3 CMCD 04 Centro de Minas — Corrego Danta 17
4 CMSS 05 Centro de Minas — Serra da Saudade 11
5 CMLU 05 Centro de Minas - Luz
6 CMBA 03 Centro de Minas - Bambui
7 CMLU 06 Centro de Minas - Luz 4
8 APAR 05 Alto Paranaiba - Arapua 14
9 APRP 02 Alto Paranaiba - Rio Piracicaba 7
10 APRP 07 Alto Paranaiba - Rio Piracicaba 13
11 APTI 09 Alto Paranaiba - Tiros 10
12 APTI 04 Alto Paranaiba - Tiros 9
13 APPM 02 Alto Paranaiba - Patos de Minas 16
14 APCP 16 Alto Paranaiba
15 APMA 10 Alto Paranaiba
16 APTI 23 Alto Paranaiba -Tiros 16
17 APCP 34 Alto Paranaiba
18 NMCJ 01 Norte de Minas - Conceicdo de jesus
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19 NMMI 02 Norte de Minas — Mirabela

20 NMMI 03 Norte de Minas - Mirabela
21 NMBM 02 Norte de Minas — Brasilia de Minas 6
22 Santa Luzia Vigosa. 11
23 Rio Piracicaba Rio Piracicaba 4
TOTAL: 224
6.2 Extracio de DNA

Foi coletado material foliar das 224 amostras. O material foi armazenado em freezers a
-20°C graus até a extragdo do DNA. Para realizar as analises moleculares, as amostras foram
maceradas utilizando nitrogénio liquido. A extragdo do DNA total foi realizada utilizando o
protocolo de brometo de cetiltrimetilamonio (CTAB), conforme descrito por Doyle & Doyle
(1990). A qualidade do DNA extraido foi confirmada por eletroforese em gel de agarose a 1%,

e a quantificacdo foi realizada com o quantificador Qubit V3.0 Fluorometer.
6.3 Preparacio da biblioteca GBS (Genotipagem por Sequenciamento).

Com foco na obtengdo de marcadores SNPs, desenvolvemos bibliotecas gendomicas

utilizando a técnica de GBS, conforme descrita por Poland et al. (2012).

Na primeira etapa da construcao da biblioteca GBS, foram utilizadas amostras de DNA
normalizadas para 30 ng/pL, totalizando 7 uLL de cada amostra. Para a digestdo enzimatica, foi
preparado um mix contendo as enzimas de restricdo Pstl-HF (corte raro) e Mspl (corte
frequente), ambas a uma concentragdao de 20 U/uL. Cada reacdo recebeu 13 pL desse mix,
somado aos 7 uLL de DNA. A digestao ocorreu em trés etapas: 37°C por 12 horas, 65°C por 20
minutos e, finalmente, mantida a 10°C indefinidamente. Apos a digestdo, a reagdao de ligagao

foi realizada imediatamente.

A reagdo de ligacao foi realizada em um volume final de 40 puL, composta por 20 puL da
reacdo de digestdo, 5 pL de adaptadores (Adaptador 1 [0,02 uM] ~0,1 pmol e adaptador 2 [3
uM] ~15 pmol) e 15 pL do mix da reagao de ligagdo. O mix de ligacdo foi preparado utilizando
2,0 uL de NEB Buffer 4 (10X), 1,0 uL de ATP (10 mM), 0,5 pL de T4 DNA Ligase (200 U/uL)
e 11,5 puL de agua Milli-Q por reacdo. A reacdo foi conduzida em ciclos de 22°C por 2 horas,
seguida por 65°C por 20 minutos, e mantida a 10°C indefinidamente. Apds a reagdo de ligagao,

as amostras foram armazenadas a -20°C até o uso posterior.

Apo6s a reacdo de ligacdo, foram misturados 5 pL dos produtos de ligagdo de cada

amostra. A essa mistura, foram adicionados 20 pL de 4gua ultrapura, e a purificacdo foi
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realizada usando colunas Qiagen (QIAquick PCR Purification Kit). O pooling foi feito ,
misturando 6 pL dos produtos de ligagdo de cada coluna, resultando em um volume total de
500 pL, que foi purificado. Foram feitas duas purificagdes, combinando 200 puL. do multiplex
com 1000 puL do tampao PB. A purificacdo seguiu o protocolo do fabricante, e o produto final

foi ressuspendido em 120 pL de 4gua ultrapura.

Para amplificagdo da biblioteca, foram utilizados 10 pL da reacdo de ligagado purificada,
12,5 pL de NEB Master Mix 2X, 2,0 uL dos iniciadores forward e reverse da [llumina (10 M)
e 0,5 uL de agua Milli-Q. O programa de amplificacdo consistiu em 16 ciclos: 95°C por 30
segundos, 95°C por 10 segundos, 62°C por 20 segundos, 72°C por 30 segundos, seguido de
72°C por 5 minutos e manutengdo a 4°C. Apos a amplificagdo, os produtos de 8 PCRs foram
combinados e purificados usando colunas Qiagen, ressuspendendo em 30 pL de 4gua ultrapura.
A qualidade das bibliotecas foi verificada em gel de agarose a 1% ou em equipamento BioRad

Experion.

Ladder BSHIL FEOE. Foc] oy Pool “Eesl RSN PCR  PCR Cone Ladder Pool Pool
sele. sele. sele. £ enriq. GBS

HHEEAN

.. .

Figura 2.. Gel de agarose a 1%, para validagao da qualidade da biblioteca GBS. A concentragao
final da biblioteca foi de 102 ng/uL, em um volume total de 40 uL.

Para a purificacdo dos produtos de PCR, foi utilizado esferas magnéticas AMPure XP
(Beckman Coulter) para a remog¢do de fragmentos indesejados, como primers, nucleotideos
livres e fragmentos de DNA de tamanho inadequado. O protocolo baseia-se na afinidade
diferencial do DNA pelas esferas magnéticas em presenca de polietilenoglicol (PEG) e sais
especificos, permitindo a selecdo de fragmentos no tamanho desejado. A purificagdo foi
conduzida conforme as recomendagdes do fabricante, com etapas de ligagdo do DNA as beads,
lavagem com etanol para eliminacao de impurezas e elui¢do final em tampao de baixa forca
10nica.

O sequenciamento foi conduzido na plataforma Illumina HiSeq 2000 , utilizando o kit

Illumina TruSeq Nano DNA Library Prep , um dos mais amplamente utilizados para estudos
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genOmicos em plantas. As leituras geradas foram single-end, com 150 pares de bases (pb) ,

garantindo alta cobertura e qualidade na obten¢do dos dados gendmicos.

Inicialmente, os dados brutos foram obtidos no formato FASTQ, contendo as leituras
sequenciadas pela plataforma Illumina HiSeq 2000. Essa etapa foi conduzida utilizando
ferramentas de bioinformatica especificas, como o programa Stacks (Catchen et al., 2013)
integrado ao modulo process radtags, que permite a separagao dos arquivos de acordo com os
indices unicos de cada amostra. Primeiramente, os arquivos FASTQ foram selecionados quanto
a qualidade por meio do FastQC, identificando a presenca de bases de baixa qualidade,

adaptadores e outras caracteristicas que poderiam comprometer as analises subsequentes.

Apos a verificagdo inicial, foi realizada a demultiplexagdo com base nos indices
(codigos de barras) atribuidos a cada amostra. Durante esse processo, as sequéncias foram
compostas em diferentes arquivos FASTQ, cada um representando uma amostra distinta.
Leituras com indices invalidos, truncados ou de baixa qualidade foram descartadas

automaticamente pelo programa.

Para garantir a consisténcia e a qualidade dos dados processados, os arquivos resultantes
foram analisados novamente com o FastQC e os resultados consolidados pelo MultiQC. Essa
ferramenta permitiu visualizar de forma integrada as métricas de qualidade de todas as
amostras, facilitando a identificacdo de possiveis problemas e garantindo que a separagao das

amostras foi realizada corretamente.

No processo de chamada de SNPs, foi utilizado o software Stacks (Catchen et al., 2013),
utilizado para o processamento de dados de sequenciamento de nova geracao, especialmente
em estudos de genética de populagdes. O pipeline do Stacks foi configurado com as
configuragdes padrao, incluindo p =18, r=0,75 e min-maf= 0,01. A escolha desses parametros
visa melhorar a qualidade e a confiabilidade dos SNPs identificados. O valor de p foi ajustado
para 18, o que implicou a exigéncia minima de que um SNP fosse identificado em pelo menos
18 individuos, garantindo a consisténcia dos dados. O parametro foi estabelecido em 0,75 para
garantir que os SNPs fossem chamados apenas em loci com um alto grau de consisténcia entre
os individuos, minimizando erros. O estratagema min-maf = 0,01 foi adotado para excluir

variantes com frequéncia alélica muito baixa, o que poderia afetar a confianga dos dados.

6.4 Analise da diversidade genémica
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As andlises de diversidade gendmica foram realizadas a partir dos dados de SNPs
obtidos por meio do sequenciamento GBS. Os dados genotipicos foram previamente filtrados
para remover loci com altas taxas de dados ausentes, baixa profundidade de cobertura e alelos
raros, a fim de garantir maior qualidade e confiabilidade das informagdes utilizadas nas
analises. Com os dados filtrados, foram estimados parametros genéticos como heterozigosidade
observada (Ho) e esperada (He), contetido de informagao polimoérfica (PIC), nimero médio de
alelos por locus e coeficiente de endogamia (FIS), caracterizando a variabilidade genética

dentro e entre as populagdes avaliadas.

As analises estatisticas foram conduzidas no ambiente R (R Core Team, 2023),
utilizando os pacotes adegenet (Jombart, 2011) e hierfstat (Goudet, 2005), amplamente
aplicados em estudos de genética de populagdes para a estimativa de pardmetros genéticos a

partir de marcadores moleculares codominantes como os SNPs.
6.5 Analises da estrutura genomica das populacoes

Para a andlise da estrutura genética das populagdes, foram empregados diferentes
métodos estatisticos e ferramentas computacionais no ambiente R (R Core Team, 2023),
utilizando pacotes especificos para cada estimativa. As analises estruturais incluiram as
estatisticas F de Wright e a matriz de Fst par-a-par, ambas conduzidas pelo pacote hierfstat
(Goudet, 2005).A analise discriminante de componentes principais (DAPC) foi realizada com
o método k-means no pacote adegenet (Jombart, 2011), permitindo identificar agrupamentos
genéticos sem pressuposicoes de equilibrio de Hardy-Weinberg. Adicionalmente, foi realizada
uma analise de componentes principais (PCA) no adegenet, a fim de explorar padrdes de
variacdo genética entre os individuos e complementar as inferéncias sobre a estrutura
populacional. Por fim, foi construido um dendrograma utilizando o método UPGMA
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean), baseado na distancia genética de Nei,

também no pacote adegenet, para visualizar as relagdes genéticas entre as populagdes estudadas

7.0 RESULTADOS E DISCUSSAO

O presente estudo se fundamenta em trabalhos anteriores que realizaram a
caracterizagdo morfoldgica e genotipica da palmeira macatba, como os estudos de Alves
(2022), Domiciano et al. (2015), Santos et al, Diaz et al. (2021), entre outros. Essa
caracterizagdo prévia direcionou o presente estudo, demonstrando que a palmeira apresenta

caracteristicas agronomicas de interesse em regides € macicos especificos. Para avangar no
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programa de domesticacao e melhoramento da espécie, compreender a estrutura e a diversidade

genética desses macicos ¢ de extrema importancia.

No presente estudo foram identificados 14.899 SNPs nas populagdes de Acrocomia

aculeata provenientes de 23 macicos nativos, utilizando a técnica GBS (Genotyping by

Sequencing). Esses marcadores genéticos foram fundamentais para a avaliagdo da diversidade

genética e da estrutura populacional das populagdes analisadas.

Os resultados obtidos para os pardmetros genéticos analisados estdo apresentados na

Tabela 1. Esses dados destacam a variabilidade genética entre as populagdes e fornecem

subsidios para o entendimento da estrutura genética de Acrocomia aculeata.

Tabela 2. Parametros de diversidade genética avaliados nas 23 populagdes nativas de

Macauba (Acrocomia aculeata)

POP HO HE A AR AP FIS

APAR 05 0.1468965 0.1419810 20352 1,30823157 0 -0.019528042
APPM 02 0.1808754 0.2068460 25366 1,46012833 16 0.101875853

APRP 02 0.2133296 0.2385054 24164 1,51789641 4 0.073583802

APRP 07 0.1553268 0.1482282 22178 1,32320012 35 -0.019435828
APTI 04 0.1340209 0.1317037 20511 1,28773473 0 -0.011931473
APTI 09 0.1365690 0.1277946 20705 1,2809016 5 -0.049833196
APTI 23 0.1720663 0.1590399 22885 1,35104077 0 -0.053519960
APCP 16 0.1609715 0.1495213 20367 1,32618548 0 -0.075597485
APCP 34 0.1909803 0.1765387 22140 1,39183567 0 -0.072199821
APMA 10 0.1473712 0.1425243 20324 1,30854913 0 -0.033759477
CMBA 03 0.1613010 0.1752387 22490 1,38387475 0 0.063838478

CMLU 05 0.1266505 0.1234768 17666 1,26404956 0 -0.048712837
CMLU 06 0.1497249 0.1347871 19621 1,29495119 0 -0.118000189
CMCD 04 0.1388533 0.1383180 21221 1,29858853 23 0.004640246

CMLU 07 0.1523489 0.1355798 21217 1,29300549 58 -0.081941542
CMSS 05 0.1450165 0.1402971 21100 1,30493843 26 -0.021766645
CMCD 03 0.1360887 0.1268581 20973 1,27555748 0 -0.053421068
NMCJ 01 0.2257438 0.2112948 23433 1,46239648 212 -0.059282105
NMMI 03 0.2418106 0.2117698 23051 1,461505 36 -0.119998574
NMBM 02 0.1991302 0.1880367 21328 1,40605348 7 -0.063920560
NMM1 02 0.1874194 0.1686830 19698 1,37152643 13 -0.113518631
RIO PIRACICABA 0.1738372 0.1452281 20018 1,32069274 3 -0.181801529
SANTA LUZIA 0.1738953 0.1418527 20710 1,3054744 73 -0.180637397

*Ho: Heterogozidade observada, HE: Heterogozidade esperada, A: Numero de alelos, AR: Riqueza alélica, AP: Alelos privados

e Fis: Indice de fixagéo.

7.1 Diversidade genética.
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Os valores de heterozigosidade observada (Ho) nas populagdes estudadas variaram de
0.1266 na populagdo CMLU 05 a 0,241 na populacio NMMI 03. J4 a heterozigosidade esperada
(He) das 23 populagdes variou entre 0,123 (CMLU 05) e 0,238 (APRP 02). As populagdes com
os menores valores de He foram CMLU 05 (0.123), CMCD 03 (0.126) e APTI 09 (0.127). Em
contrapartida, as populagdes que apresentaram os maiores valores foram APRP 02 (0.238),

NMMI 03 (0.211) e NMCJ 01 (0.211).

O numero de alelos (A) nas populagdes de Acrocomia aculeata variou
consideravelmente entre as diferentes populacdes avaliadas. Os maiores valores foram
observados nas populacdes APPM 02 (25.366), APRP 02 (24.164) ¢ NMCJ 01 (23.433),
indicando altos niveis de variabilidade genética nessas populacdes. Por outro lado, macigos
como CMLU 05 (17.666) e NMMI 02 (19.698) apresentaram os menores numeros de alelos.
As populagoes CMSS 05 (21.100), CMCD 03 (20.973) e Santa Luzia (20.710) apresentaram

numeros de alelos moderados.

A riqueza alélica (AR) variou entre as populacdes estudadas, com valores oscilando de
1,264 a 1,517. A populacdo APRP 02 apresentou o maior valor de AR (1,517), enquanto CMLU
05 apresentou o menor (1,264). As populagdes APRP 02, NMCJ 01 (1,462) e NMMI 03 (1,461)

destacaram-se por seus altos valores de AR.

A analise dos alelos privados (Ap) nas populagdes estudadas revelou uma variagao
significativa. As populagdes NMCJ 01 e Santa Luzia destacaram-se com os maiores nlimeros
de alelos privados, 212 e 73, respectivamente. Outras populagdes também apresentaram
quantidades relevantes de alelos privados, como CMLU 07 (58), CMSS 05 (26), NMMI 03 (36)
e CMCD 04 (23).

O indice de fixacdo das 23 popula¢des de macatba variou amplamente, com valores
oscilando entre -0,1818 e 0,1019. As populagdes de Rio Piracicaba (-0,1818) e Santa Luzia (-
0,1806) apresentaram os menores valores. Por outro lado, as populagdes APPM 02 (0,1019),
APRP 02 (0,0736) e CMBA 03 (0,0638) mostraram os maiores indices de fixacao positivos.

Das 23 populacdes estudadas no presente trabalho, nenhuma se encontra em equilibrio
de Hardy-Weinberg. Em relagdo ao grau de diversidade, essas populagdes sao moderadamente

diversas.

As populagdes com menor nimero de plantas, como CMLU 05 (5 plantas) e CMLU 06

(4 plantas), apresentaram valores mais baixos de heterozigosidade observada (Ho) e diversidade
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génica (Hs). Isso € consistente com o impacto de pequenas populagdes, onde o aumento da
endogamia e da deriva genética pode reduzir a variabilidade genética Souza, Toni e Cordeiro
(2011). Por outro lado, as populagdes com maior nimero de plantas, como APTI 23 ¢ APPM

02 (ambas com 16 plantas), apresentaram maior diversidade genética.

Uma andlise geografica revelou padrdes diferentes entre regides. As localidades
localizadas no Norte de Minas, como NMCJ 01 ¢ NMMI 02, apresentaram altos valores de
diversidade genética, o que pode ser resultado do isolamento e de diferentes pressoes seletivas
atuando nessas areas. Em contrapartida, as populagdes do Centro Minas e Alto Paranaiba, como
CMCD 03, CMLU 07 e APTI 09, demonstraram uma menor diversidade em algumas
populagdes, possivelmente devido a maior proximidade geografica e maior fluxo génico entre

elas, o que pode resultar em uniformidade genética local.

Estudos sobre a diversidade genética da macaiba em Minas Gerais foram conduzidos
anteriormente por Coelho (2017) e Diaz Hernandez (2020), onde os resultados apresentam

padrdes similares em relagdo a diversidade genética das populacdes analisadas.

Ao comparar os resultados da diversidade genética do presente estudo com os de outros
trabalhos, como os de Diaz Hernandez (2020) e Rodrigues (2021), observou-se_algumas
distin¢des. No estudo de Rodrigues (2021), todas as populagdes apresentaram indices de fixacao
negativos. Esse resultado indica que os niveis de endogamia e cruzamento entre plantas
aparentadas eram menores em comparagdo com as populacdes do presente estudo, onde, em
alguns casos, apresentaram FIS positivo. Esse fator pode estar relacionado ao tamanho das
populagdes, uma vez que, como citado por Frankham (1996), o tamanho populacional esté
diretamente ligado a variabilidade genética. Adicionalmente, no estudo de Rodrigues (2021),
os resultados de He e Ho demonstraram populacdes com alta diversidade, com Ho superior a
0,5, valor ndo observado nas populagdes do presente estudo. De forma semelhante ao trabalho
de_Rodrigues (2021), o estudo de Diaz Hernandez (2020) também demonstrou uma maior
diversidade genética ao compararmos os parametros de He e Ho. Diversos fatores podem

influenciar o HS em uma populagdo, como o fluxo génico e o histérico populacional.

A heterozigosidade observada (Ho) no presente estudo, apresentou valores médios
comparaveis aos relatados por Coelho (2017) onde as populacdes de macatiba mantém niveis
semelhantes de diversidade genética. O nimero médio de alelos por loco (A) nos estudos
anteriores foi mais elevado, o que ¢ esperado, pois os microssatélites sdo marcadores

multialélicos, enquanto os SNPs sdo bialélicos e apresentam menor variagdo por loco. No
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entanto, o polimorfismo detectado pelos SNPs permite inferéncias mais robustas sobre a
estrutura genética e a variabilidade dentro e entre populacdes. Os valores de Fst, que indicam a
diferencia¢do genética entre populacdes, foram consistentes entre os trés estudos, reforcando

que as populagdes analisadas possuem um nivel moderado de diferenciagao genética.

As populagdes analisadas apresentam caracteristicas agrondmicas de interesse,
conforme demonstrado por Alves (2022). O estudo de Diaz et al. (2021) revelou que Acrocomia
aculeata exibe alta diversidade genética, especialmente nos estados de Minas Gerais ¢ Sao
Paulo, indicando que essas regides concentram grande variabilidade genética da espécie. Os
parametros genéticos obtidos neste estudo demonstram que essas populagdes possuem
variabilidade genética moderada, tornando-as promissoras para a domesticacdo da espécie e
para futuros programas de melhoramento. O trabalho futuro buscard aprimorar essas
caracteristicas e/ou introduzir outras desejaveis por meio do cruzamento intraespecifico. A
predominancia de indices de fixagdo negativos na maioria das populagdes indica
heterozigosidade e diversidade genética moderada, garantindo variacdo suficiente para

subsidiar programas de melhoramento e minimizar o risco de depressao por endogamia.

Embora o Umbu Spondias tuberosa, ndo seja uma palmeira, trata-se de uma espécie
alégama cuja diversidade e estrutura genética foram investigadas em um estudo recente
utilizando marcadores SNPs (Nascimento et al., 2024). Uma anélise da diversidade e estrutura
genética da populacdo de 4. aculeata revelou padroes comparaveis aos observados para S.
tuberosa , especialmente no que diz respeito a distribui¢do da variabilidade genética dentro e
entre populagdes. No estudo do umbu, a heterozigosidade observada (Ho = 0,221) foi superior
as esperadas (He = 0,199), indicando um excesso de heterozigotos e possiveis efeitos de fluxo
génico (Nascimento et al., 2024). De maneira semelhante, as populacdes de A. aculeata
apresentaram uma heterozigosidade observada variando entre 0,1266 (CMLUOS) e 0,2418
(NMMIO03), com valores médios em algumas populacdes superiores a heterozigosidade
esperada, como visto em NMCJO1 (Ho = 0,2257, H. = 0,2113) e NMMIO03 (Ho = 0,2418, H. =
0,2117), estabelecendo padrdes semelhantes de excesso de heterozigotos. J& outras populagdes,
como CMLUOS5 (Ho = 0,1266, H. = 0,1235) e APTI04 (Ho = 0,1340, H. = 0,1317), apresentam
valores mais baixos. A andlise do coeficiente de endogamia (FIS) nos dois estudos também
aponta para uma predominancia de valores negativos, como observado em varias populagdes
de 4. aculeata APCP34, FIS = -0,0722; NMBMO02, FIS = -0,0639; e APTI23, FIS = -0,0535,

revelando um excesso de heterozigotos, demonstrando que os resultados da diversidade
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genética obtidos no presente estudo, ja foram observados em outros estudos tanto de macauba

como de outras espécies.

Tabela 3. Medias da Diversidade Genética das quadro regides estudadas no presente estudo.

REGIAO HO HE A AR AP FIS

Alto Paranaiba 0.1638407 0.1622683 21909 1.35557048 6 -0.0169365
Centro de Minas 0.1442862 0.1392222 20612 1.302142.85 15.29 -0.0364805
Norte de Minas 0.2135260 0.1949460 21877 1.4253.7034 67 -0.0891799
Rio Piracicaba e 0.1738662 0.1435404 20364 1.313083570 38 -0.1812194
Santa Luzia

*Ho: Heterogozidade observada, Hs: Heterogozidade esperada, A: Nimero de alelos, AR: Riqueza alélica, AP: Alelos privados,
mean_fis: Indice de fixacao.

A Tabela 2 Apresenta a diversidade genética observada em cada uma das quatro regides
analisadas neste estudo: Alta Paranaiba, Centro de Minas Gerais, Norte de Minas Gerais € Rio

Piracicaba, Santa Luzia.

A analise dos parametros genéticos dentro das regides estudadas revela padrdes distintos
de diversidade genética. O Norte de Minas apresenta a maior heterozigosidade observada (HO
= 0.2135), indicando maior variabilidade genética dentro da populacdo. Em contrapartida, o
Centro de Minas apresenta o menor valor de heterozigosidade observada (Ho = 0.1443),
sugerindo uma diversidade genética reduzida. A heterozigosidade esperada (He) segue essa
mesma tendéncia, sendo maior no Norte de Minas (He = 0.1949) e menor no Centro de Minas

(HS =0.1392), o que reforca a menor diversidade genética desta tltima regido.

O ntimero total de alelos (A) e a riqueza alélica (AR) também variam entre as regides.
O Alto Paranaiba e o Norte de Minas apresentam valores proximos para o niimero total de alelos
(A = 21.9 mil). No entanto, a riqueza alélica (AR) ¢ maior no Norte de Minas (AR = 1.4253),
o que indica uma maior diversidade genética. J4 o Centro de Minas apresenta a menor riqueza

alélica (AR = 1.302), refor¢cando sua menor variabilidade genética.

O numero de alelos privados (AP) destaca ainda mais as diferengas entre as regides. O
Norte de Minas possui um valor elevado de alelos privados (AP = 67), sugerindo a presenca de
variantes genéticas exclusivas. Em contraste, o Centro de Minas apresenta 0 menor nimero de
alelos privados (AP = 15.29), o que evidencia sua menor diversidade genética e diferenciagao

em relacdo as outras populagoes.

O coeficiente de endogamia (FIS) varia significativamente entre as regides. A regido de
Rio Piracicaba e Santa Luzia apresenta o maior valor negativo de FIS (-0.1812), indicando

excesso de heterozigotos, possivelmente devido a fluxo génico recente ou a sele¢do natural
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favorecendo heterozigotos. O Norte de Minas também apresenta um FIS negativo (-0.0892),
sugerindo que ha mais heterozigotos do que o esperado sob equilibrio de Hardy-Weinberg. Por
outro lado, Alto Paranaiba (FIS =-0.017) e Centro de Minas (FIS =-0.0365) apresentam valores

mais proximos de zero, indicando populagdes mais equilibradas geneticamente.

Os resultados dos parametros genéticos obtidos neste estudo apresentaram similaridade
com os encontrados por Diaz et al. (2021), que demonstraram alta diversidade genética na
macauba, especialmente nos estados de Minas Gerais e Sao Paulo. As quatro regides analisadas

neste estudo também revelaram diversidade genética de moderada a alta.

O estudo de Alves (2022) demonstrou que a populacdo de Luz (Centro de Minas)
apresentou a maior média de teor de 6leo na polpa, atingindo 56,20%, quando comparada a
outras populagdes analisadas. No presente estudo, investigamos a diversidade genética de trés
populacdes dessa regido. A analise dos valores médios dos parametros genéticos indicou que a
regido Centro Minas apresentou maior homogeneidade genética. Ademais, devido a excelente
qualidade agrondmica evidenciada em estudos anteriores, as sete populacdes do Centro de
Minas apresentam caracteristicas genéticas ¢ morfologicas que podem subsidiar um programa

de melhoramento genético da espécie.

Segundo Nobre et al. (2015), a distribuicdo da macaiba esta associada a solos
naturalmente mais férteis e a areas de vegetacdo primitiva com fisionomia florestal,
evidenciando seu carater pioneiro e sua preferéncia por ambientes sem extremos de deficiéncia
hidrica ou nutricional. Essas caracteristicas sdo observadas na regido do Centro de Minas,

indicando a adaptacdo da palmeira as condi¢des edafoclimaticas locais.

Segundo Maloy e Hughes (2013), o efeito fundador ocorre quando uma nova populagao
¢ estabelecida por um pequeno grupo de individuos, que carregam apenas uma parcela da
diversidade genética da populagdo original. Esse fendmeno resulta em menor diversidade
genética e frequéncias alélicas distintas na nova populagdo. Além disso, o efeito fundador pode
aumentar a ocorréncia de certas doencas raras e diminuir a incidéncia de outras presentes na
populacdo parental. Embora alelos deletérios tendam a ser eliminados ao longo do tempo, a
marca genética do efeito fundador pode persistir. Por ser uma espécie pioneira, a macatba
apresenta caracteristicas associadas a populacdes que passaram pelo efeito fundador, algo

evidenciado nos resultados do presente estudo.

Existe uma hipotese que sugere que populagdes com histdrico de efeito fundador ndo

sao afetadas pela depressao por endogamia. Souza, Toni e Cordeiro (2011) abordam que o
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endocruzamento, ou cruzamento entre individuos aparentados, afeta primariamente as
frequéncias genotipicas de uma populagdo, aumentando a homozigose e reduzindo a
heterozigose. No entanto, as frequéncias alélicas permanecem inalteradas pelo
endocruzamento, desde que outros fatores evolutivos nao estejam atuando. Isso ocorre porque
o endocruzamento apenas redistribui os alelos existentes, sem introduzir ou remover novos,
resultando em uma maior homogeneidade genética. Esse fendmeno foi observado nas

populagdes do Centro de Minas, que apresentaram alta homogeneidade genética.

A macatba, segundo Clement et al., (2009), ¢ uma espécie ainda ndo domesticada e,
consequentemente, ndo possui cultivares estabelecidas. Com vistas ao plantio em larga escala,
o cruzamento intraespecifico entre plantas aparentadas, que ja apresentam caracteristicas
morfoldgicas superiores, pode ser uma estratégia vidvel para acelerar a obtengdo de maior
homogeneidade genética e, assim, contribuir para o desenvolvimento de uma cultivar

comercialmente viavel da palmeira.

Outra evidéncia do efeito fundador observada no presente estudo ¢ a proximidade entre
as populacdes do Centro de Minas. Isso sugere que o efeito fundador pode ter ocorrido nessa
regido, influenciando todas as populagdes locais. Essa hipotese é corroborada pelos trés grupos
genéticos identificados neste trabalho. Segundo Souza, Toni e Cordeiro (2011), o isolamento
geografico pode ocorrer por meio da dispersdo e colonizacdo de novos ambientes, mecanismo
caracteristico do efeito fundador, levando ao surgimento de novas populacdes geneticamente

diferenciadas.

Uma hipdtese a ser levantada ¢ que a regido de Centro Minas, por apresentar os menores
valores de FIS juntamente com baixos valores de HO e HE, sugere uma base genética menos
variada, possivelmente devido a fixacdo de alelos em determinados locos. Essa menor
variabilidade genética pode estar associada a uma maior homogeneidade fenotipica das plantas
na regido, o que pode favorecer caracteristicas agrondmicas desejaveis para determinados
sistemas de cultivo. No entanto, a relagdo entre diversidade genética e desempenho agrondmico

deve ser analisada, considerando fatores ambientais e de manejo

7.2 Analise da Estrutura Genética de Acrocomia aculeata através Analise de

Componentes Principais

A andlise de Componentes Principais (PCA) revelou padrdes claros de agrupamento
genético entre os individuos amostrados. Os dois primeiros componentes principais explicaram

uma propor¢ao significativa da variacdo genética observada, constatando a existéncia de uma
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estrutura genética distinta. Esses agrupamentos indicam possiveis eventos historicos de
isolamento geografico ou restritos locais que se desenvolvem para a diferenciagdo das

populagdes.
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PC2 (5.33% explained variance)
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Figura 3. Analise de Componentes Principais (PCA) da Diversidade Genética das Populagdes

de Macatba (Acrocomia aculeata) na regido de Alto Paranaiba.

A distribuicao das populagdes nos graficos de PCA mostrou um agrupamento especifico
de algumas proximas a origem, demonstrando uma maior similaridade genética entre esses
grupos genéticos (A). Esse padrdo sugere que essaes maci¢os possuem uma composicao
genética semelhante,. Em contrapartida, algumas populagdes apresentam maior dispersdo ao
longo do PC1 e PC2, com distingao genética significativa. Notavelmente, a populagdo APCP34
(C) se destacou por estar distante das demais ao longo do PC1, o que pode indicar uma maior
divergéncia genética. Além disso, APPMO02 e APRP02 (B) apresentou individuos distribuidos
na parte superior direita dos graficos, apresentando variacdo genética interna dentro dessas

populagdes.

A PCA revelou uma formacao de trés grupos distintos, O primeiro grupo (A), inclui as
populagdes APAROS, APRP07, APTI04, APTI09, APTI23, APCP16 e APMAI10, denominado
grupo A. Além da similaridade genética observada, esses sete maci¢os também tém
proximidade geografica, o que sugere que o fluxo génico entre elas pode estar sendo facilitado

por essa proximidade espacial. Essa estruturacdo pode ser reflexo de eventos historicos de
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dispersdo, barreiras naturais limitadas, sistemas de polinizagdo ou origem em comum que

favorecem a troca genética entre individuos proximos.

O segundo grupo identificado € composto exclusivamente pela populagao APCP34,
denominado grupo C, que se destacou por ndo se agrupar com nenhum outro grupo genetico.
Esse padrao sugere um isolamento genético dessa populagdo em relagdo as demais do Alto
Paranaiba, reduzindo a auséncia ou limitagdes no fluxo génico entre seus individuos e os de
outros macicos. Esse isolamento pode ser resultado de barreiras geograficas, eventos historicos
de colonizagdo ou até mesmo pressao seletiva especifica no ambiente onde essa populagdo se

encontra.

O terceiro grupo identificado na analise do PCA ¢ composto pelas populacdes APPMO02
e APRP02, denominado grupo B. Apesar da grande distdncia geografica entre eles, a
sobreposi¢do dos individuos nos graficos sugere um nivel especifico de compartilhamento
genético, possivelmente resultado de um fluxo génico histdrico. Esse padrdo pode ter sido
influenciado por mecanismos como a dispersdo de sementes a longas distincias, acdo de
polinizadores capazes de cobrir grandes areas ou até mesmo uma origem genética comum que

foi mantida ao longo do tempo. (Souza et al. 2011)

Outro aspecto relevante observado na regido do Alto Paranaiba ¢ sua alta estruturagdo
genética, evidenciada pela formagdo de trés grupos distintos. Em um estudo realizado por
Laviolo et al. (2022) em um banco de germoplasma com acessos de macauba, foram
identificados dois grupos geneticamente distantes. Considerando que bancos de germoplasma
retnem alta variabilidade genética, uma vez que os acessos provém de diferentes regides, a
presenca de trés grupos genéticos distintos na regido do Alto Paranaiba sugere uma estruturagao

populacional bem definida.

Estudo realizado por Collevatti et al. (2001) sobre a estrutura genética de Caryocar
brasiliense revelou que populagdes geograficamente distantes apresentavam alta similaridade
genética, um padrdo compativel com o efeito fundador. Segundo os autores, esse fendmeno
pode ocorrer quando uma nova populacdo ¢ formada a partir de um pequeno grupo de
individuos de uma populacdo ancestral, resultando na perda de variabilidade genética e na
manutengdo de alelos compartilhados entre as populacdes relacionadas. De maneira andloga, a
proximidade genética observada entre APPMO02 e APRP02, apesar da distancia geografica entre
elas, pode ser explicada por esse mesmo processo, no qual uma dessas populagdes pode ter se

originado a partir de um nimero reduzido de individuos da outra.
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Figura 4. Andlise de Componentes Principais (PCA) da Diversidade Genética das Populacgdes

de Macatba (Acrocomia aculeata) na regido do Norte Minas Gerais.

A anélise de componentes principais (PCA) das populacdes do Norte de Minas revela
uma estruturacdo genética evidente, com uma clara separacao entre os grupos analisados. Esse
padrdo sugere que essas populagdes apresentam niveis distintos de diversidade genética e que
podem ter passado por processos diferenciados de dispersdo, isolamento ou sele¢do ao longo
do tempo. A populacdo NMMI02-08 se destaca por estar bem separada das demais, indicando
um possivel isolamento genético. Esse afastamento pode estar relacionado a barreiras
geograficas ou ecoldgicas que limitaram o fluxo génico com as outras populacdes do Norte de

Minas, resultando em um perfil genético distinto.

Por outro lado, a populagio NMCJOlapresenta um agrupamento bem definido, com
individuos geneticamente mais homogéneos. Esse padrdo pode ser explicado por um maior
fluxo génico entre os individuos dessa populacdo ou pela ocorréncia de um efeito fundador, no
qual um pequeno nimero de individuos estabeleceu a populagdo inicial, resultando em menor

variabilidade genética.

A sobreposi¢ao parcial observada entre as populagdes NMBMO02-08 e NMMI03-09 sugere uma
diferenciag¢do genética moderada. Apesar de estarem relativamente proximas no PCA, ainda ha
distingdes genéticas entre elas, o que pode indicar um fluxo génico reduzido ou uma adaptacao

diferencial as condigdes ambientais locais. Essa diferenciagdo pode ser explicada por fatores
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ecologicos, como diferengas no solo € no clima, ou por barreiras naturais que dificultam a

dispersao do polen e das sementes entre as populagdes.

As populacdes NMCJ0O1 e NMMIO02 se encontram geograficamente mais distantes das
outras duas populacdes do Norte de Minas. Essa distdncia geografica reflete-se na analise de
componentes principais (PCA), onde essas populagdes formam dois grupos distintos, sem
sobreposi¢do ou mistura genética significativa, tanto entre elas quanto em relacao as demais
populagdes da regido. Esse padrao sugere a influéncia de fatores evolutivos como a deriva

genética e o efeito fundador.

A deriva genética pode estar reduzindo a variabilidade genética dentro dessas
populagdes devido a agdo do acaso na transmissdo dos alelos ao longo das geragdes,
especialmente em populagdes pequenas e isoladas. Ja o efeito fundador pode ter ocorrido caso
essas populagdes tenham sido originadas a partir de um pequeno nimero de individuos
provenientes de populagdes mais distantes, o que teria restringido sua diversidade genética

inicial. Souza, Toni e Cordeiro (2011)

Esse padrio de estruturagdo genética também pode indicar possiveis barreiras
geograficas ou ecoldgicas que dificultam o intercAmbio genético entre as populacdes do Norte
de Minas, reforcando a necessidade de investigagdes adicionais para compreender os fatores

ambientais e historicos que influenciaram essa diferenciagdo genética (Pereira et al, 2004).

As condicdes edafoclimaticas do Norte de Minas Gerais diferem significativamente das
regides do Alto Paranaiba, Centro e Sul de Minas, influenciando diretamente a adaptagdo e
evolucdo das espécies vegetais locais. O Norte de Minas caracteriza-se por um clima tropical
com inverno seco, apresentando temperaturas médias anuais entre 22°C e 23°C e precipitacdes
que variam de 700 mm a 900 mm anuais. Em contraste, o Sul de Minas possui um clima tropical
de altitude, com temperaturas médias entre 17°C e 20°C e indices pluviométricos que superam

1.300 mm anuais (Alvares et al., 2013).

Essas diferencas climaticas, especialmente a menor disponibilidade hidrica no Norte de
Minas, exercem pressdo seletiva sobre as espécies vegetais, favorecendo aquelas adaptadas a
condigdes mais secas. Estudos indicam que plantas em regides semidridas desenvolvem
adaptacdes morfologicas e fisioldgicas especificas para sobreviver em ambientes com menor
disponibilidade de 4gua, como sistemas radiculares profundos, cuticula espessa € mecanismos
de fechamento estomatico para reduzir a perda de agua (Lemos Filho et al., 2010). Portanto, ¢

plausivel que as populagdes vegetais do Norte de Minas tenham evoluido de forma distinta em
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relagdo as das outras regides de Minas Gerais, refletindo adaptacdes as condigdes ambientais

mais secas.

De acordo com Diaz et al. (2021), 4. aculeata demonstra a mais ampla distribuigao
geografica dentro do seu género e exibe a maior diversidade genética em comparagdo com
outras espécies do grupo. O estudo também destaca o Brasil, particularmente os estados de
Minas Gerais ¢ Sao Paulo, como detentores da maior diversidade genética para a espécie. No
presente estudo, os macicos localizados no norte de Minas Gerais apresentaram a maior
diversidade genética e, estruturalmente, ndo se misturaram com outros grupos analisados.
Consistente com o trabalho de Diaz et al. (2021), a elevada diversidade genética da macauba
pode ser atribuida a sua capacidade de adaptagdo a uma variedade de climas e ambientes
distintos. Assim, ¢ possivel inferir que as populagdes do norte de Minas Gerais possuem uma
origem genética diferenciada das demais populagdes estudadas, argumento reforcado pela

presenga de alelos exclusivos dessa regido.
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Figura 5. Analise de Componentes Principais (PCA) da Diversidade Genética das Populagdes

de Macatba (Acrocomia aculeata) na regido de Centro de Minas Gerais.

A analise de Componentes Principais (PCA) realizada para as populacdes de macatuba
do Centro de Minas Gerais revelou padrdes importantes sobre a estrutura e diversidade genética
dessas populagdes. O primeiro eixo principal (PC1) explicou 12,84% da variabilidade genética,
enquanto o segundo eixo principal (PC2) explicou 7,72%. A PCA revelou que as populagdes do

Centro de Minas Gerais formaram quatro grupos distintos, refletindo forte estrutura genética.
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Observe-se que as populacoes CMLU 05 e CMLU 06, separadas apenas por uma estrada e
posicionadas geograficamente uma em frente a outra, apresentam grande proximidade genética.
Esse padrao sugere que ha um fluxo génico ativo entre essas situagdes, possivelmente devido a

dispersdo de sementes e polen, favorecendo a manutencao da diversidade genética entre elas.

De maneira semelhante, as populagdes CMCD 04 e CMCD 03, ambas localizadas no
municipio de Corrego Dantas, revelaram grande sobreposi¢ao na analise do PCA, trazendo um
compartilhamento significativo de alelos. A proximidade geografica dessas popula¢des pode
estar associada a uma conectividade histérica ou recente, possivelmente impulsionada por

eventos de dispersdo natural ou praticas antrépicas que facilitaram a troca genética.

Curiosamente, as populagdes de Corrego Dantas (CMCD 04 e CMCD 03) tiveram maior
sobreposi¢ao com as populagdes de Luz (CMLU 05 e CMLU 06), indicando um possivel efeito
fundador entre elas. Essas caracteristicas podem indicar que essas visdes apresentam um
ancestral comum recente, o que explicaria a baixa diferenciacdo genética observada. A presenca
de um efeito fundador pode estar relacionada a eventos de colonizacao inicial dessas areas por
um grupo restrito de individuos, seguido por expansao populacional e reproducdo preferencial

entre individuos geneticamente semelhantes.

Conforme Lanes et al. (2015), a bacia do Rio Sao Francisco, originéria do centro de
Minas Gerais, provavelmente desempenha um papel significativo na dispersao de sementes de
macauba, sugerindo que as acessdes dessa regido constituem fontes valiosas de alelos para
programas de melhoramento genético. Um aspecto notavel ¢ que, dentro da andlise de PCA
deste estudo, a regido central de Minas Gerais se destacou por apresentar quatro grupos
genéticos distintos, dentre as quatro regides avaliadas. Isso sugere que, apesar de possuir uma
tendéncia a homozigose, essa area demonstra a maior estruturacao genética. Uma possivel
explicagdo para essa estruturacdo seria o fluxo génico facilitado pela dispersao de sementes ao
longo do rio, originando novas populacdes e, consequentemente, padrdes genéticos
diferenciados. Essa elevada estruturagdo genética na regido central de Minas Gerais abre

diversas possibilidades de investigagdo.

Segundo Silva et al. (2021), populacdes geograficamente proximas tendem a apresentar
maior similaridade genética devido ao fluxo génico continuo entre elas. Esse padrdo ¢
observado nas populacdes CMLU 05 e CMLU 06, separadas apenas por uma estrada, o que
possibilita a troca de pdlen e sementes, promovendo uma estrutura genética semelhante. Da

mesma forma, Santos et al. (2021) destacam que eventos de dispersdo e efeitos fundadores
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podem resultar na sobreposi¢ao genética de populacdes vizinhas. Esse fendmeno pode explicar
a proximidade entre CMCD 03 e CMCD 04, que, apesar de distintas, apresentam sobreposi¢ao
na analise de componentes principais. Além disso, a similaridade genética entre as populagdes
de Corrego Dantas e Luz sugere um possivel efeito fundador, indicando que ambas podem ter

derivado de um ancestral comum.

As trés populagdes CMSS 05, CMLU 07 e CMBA 03 formaram trés grupos distintos na
analise, o que pode indicar processos diferenciados de estruturagdo genética. Semelhangas
foram observadas anteriormente nas populagdes do Norte de Minas e Alto Paranaiba, sugerindo
que diferentes fatores evolutivos podem estar atuando nessas regides. Entre as possiveis
explicagdes para essa diferenciacdo genética estdo o efeito fundador, que pode ter reduzido a
variabilidade genética inicial; a deriva genética, que pode ter intensificado as diferengas ao
longo do tempo devido ao isolamento populacional; e a preferéncia de pdlen, que poderia estar
influenciando o cruzamento seletivo entre individuos de cada populagdo, limitando o fluxo

génico com populagdes vizinhas.

Conforme Lanes et al. (2016), a expressiva taxa de endogamia biparental observada na
macauba indica um consideravel nivel de parentesco entre os individuos reprodutores. Essa
proximidade genética pode ter implicagcdes na viabilidade populacional, com o potencial de
elevar a frequéncia de alelos recessivos deletérios em homozigose. Uma hipétese levantada no
presente estudo € se genotipos do centro de Minas Gerais, caracterizados por maior homozigose
e atributos agrondmicos desejaveis, manteriam essas qualidades superiores ao serem cultivados

em ambientes com distintas condi¢des edafoclimaticas.
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Figura 6. Analise de Componentes Principais (PCA) da Diversidade Genética das Populacdes

de Macauba (4Acrocomia aculeata) na regido de Rio Piracicaba e Santa Luzia, MG.

A Andlise de Componentes Principais. foi realizada para visualizar a distribuigao
genética das populacdes de Acrocomia aculeata provenientes de Rio Piracicaba e Santa Luzia.
Os dois primeiros componentes principais (PC1 e PC2) explicaram conjuntamente 23,8% da

variabilidade genética observada.

A distribuicao dos individuos no grafico sugere uma diferencia¢ao genética entre as duas
populagdes, com os individuos de Rio Piracicaba apresentando uma maior dispersao ao longo
do PCI. Essa maior amplitude sugere uma variabilidade genética mais elevada dentro dessa
populagdo. Além disso, um individuo de Rio Piracicaba se destacou como um possivel outlier,
situado em uma posi¢do extrema no eixo do PC1, o que pode indicar um grau elevado de

diferenciagdo genética.

Os individuos da populacdo de Santa Luzia apresentaram uma distribui¢do mais ampla
no grafico, o que sugere uma maior variabilidade genética dentro dessa populacgdo. A relativa
separagdo entre os grupos, ainda que com alguma sobreposi¢do, indica a existéncia de

diferenciagdo genética entre as duas populacdes analisadas.

A maior dispersao dos individuos de Rio Piracicaba pode estar relacionada a um maior
fluxo génico historico ou a uma maior diversidade genética acumulada. Ja a menor dispersao
da populacao de Santa Luzia sugere um possivel efeito de isolamento ou de menor variabilidade

genética dentro do grupo (Souza; Toni; Cordeiro, 2011).

7.3 Matriz Fst como Indicador de Diferenciacio Populacional em Acrocomia Aculeata
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Figura 7. Matriz de Fst revelando a diferenciacdo genética entre 23 macicos de Acrocomia

aculeata.

A matriz de FST¢ uma ferramenta amplamente utilizada em estudos de genética de
populagdo para quantificar a diferenciacio genética entre grupos distintos. O FST(Indice de
Fixacao) de acordo com Caujapé-Castells (2006), avalia o grau de consanguinidade e a reducao
da heterozigosidade. Como a estatistica FST é baseada nas frequéncias génicas da populacao,
seu valor aumenta conforme a diversidade, expresso pela diferenga na frequéncia alélica.

(PERES, 2008)

Observe-se que as populagdes de Santa Luzia e Rio Piracicaba apresentam os maiores
valores de FST em relag@o aos demais, evidenciando uma maior diferenciacdo genética. Esse
isolamento pode estar associado a barreiras geograficas, condigdes ambientais especificas ou
eventos historicos que limitaram o fluxo génico. Em contrapartida, as populagdes do Alto
Paranaiba, como Arapud, Patos de Minas, exibem os menores valores de FST. Essa baixa
diferenciagdo sugere que essas populagdes podem estar geograficamente préximas ou

historicamente interligadas por mecanismos de dispersdo de sementes e polen.

As populagdes do Centro Minas e Norte de Minas apresentam valores FST

intermediarios, indicando uma estruturacdo genética moderada. Esse padrdo pode estar
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relacionado a fatores ecoldgicos e dispersivos que influenciam a conectividade entre essas

populagdes.

7.4 Analise de componentes principais dentro dos macicos de Acrocomia aculeata

no estado de Minas Gerais
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Figura 8. Andlises de componentes principais nas populagdes de Alto Paranaiba - Minas
Gerais, populagdes: APAROS, APCP16, APCP34, APMA10, APPM02, APRP02, APRP07,
APTIO4, APTIO9, APTI23.
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As andlises intrapopulacionais sdo fundamentais para compreender a variacdo genética
dentro de uma populagdo, permitindo a avaliacdo da diversidade genética entre os individuos

de um mesmo grupo.

No contexto do melhoramento genético, essas analises sdo especialmente relevantes,
pois possibilitam a observacdo do comportamento individual dos gendtipos dentro de suas
respectivas populacdes. Um estudo anterior realizado por Couto et al. (2024) com um grupo da
palmeira macauba, proveniente de um banco de germoplasma, demonstrou que "a populagao
ndo tem uma estrutura distinta, € a maioria dos genoétipos apresenta uma relacdo genética
proxima, independentemente da distdncia geografica". Esse mesmo padrdo foi observado no
presente estudo, no qual a populacdo do Alto Paranaiba apresentou um comportamento

semelhante ao descrito por Couto et al. (2024).

PC1 (33 74% explained vanance) PC1 (15 85% explained vanance)

4% explained variance)

o PG1 (16.02% explained vanance:
PC1 (11.46% explaned vanance)

Figura 9. Anélises de componentes principais nas populacdes do Centro de Minas
Gerais, populacdes: CMBA 03, CMLU 05, CMLU 06, CMCD 04, CMLU 07, CMSS 05,
CMCD 03
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Estudos anteriores, como o de Alves (2022), indicaram que as populagdes da regido do
Centro de Minas apresentaram resultados fenotipicos promissores, especialmente aquelas da

regido de Luz, que se destacaram pela alta quantidade de 6leo na polpa e frutos robustos.

No presente estudo, por meio das analises gendmicas realizadas em trés populagoes de
Luz, localizadas no Centro de Minas, e considerando a alta producao dos frutos dessa regido,
foi possivel identificar plantas com potencial para a coleta de sementes destinadas ao plantio
em larga escala. A populagdo CMLUOS, por exemplo, possui 26 alelos privados, que nao sao

encontrados em outras populagdes, indicando uma diferenciagdo genética relevante.

Sabendo que as populagdes de Luz apresentaram superioridade fenotipica com base no
estudo de Alves (2022), pode-se considerar que essa populacdo ¢ elegivel para um programa de
melhoramento genético. A analise do boxplot e do grafico de PCA deste estudo evidencia que
as trés populagdes de Luz sdo geneticamente muito proximas. Dessa forma, em um futuro
programa de melhoramento, a utilizacdo dessas populagdes, aliando dados genotipicos e
fenotipicos as informagdes obtidas neste estudo, sera essencial para a sele¢do de gendtipos

superiores.

NMEM 02

PC2 (24.28% explained variance)
PC2 (16.12% explained variance)

5 s
PC1 (24 72% explained variance) "PC1 (18.46% explained variance)

NMMI 02

PC2 (28.09% explained variance)
PC2 (17.93% explained variance)

0 0
PC1 (20 40% explained variance) P (22.02% crplaned vavionoc)

Figura 10.. Anélises de componentes principais nas populagdes do Centro de Minas Gerais,

populagdes: NMBMO02, NMCJ01, NMMI02, NMMIO03.

Ao analisar ograficos da PCA, referentes a populacao do Norte de Minas Gerais (Figura
9), € possivel observar que a dispersdo das amostras em relacio aos dois primeiros componentes

principais (PC1 e PC2) revela diferentes propor¢des da variancia total, com o PC1 explicando
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entre 18,46% e 29,40% e o PC2 entre 16,12% e 28,08%, indicando que esses componentes
capturam uma parte significativa da variacdo genética. Alguns genoétipos, aparecem isoladas
nos graficos, sugerindo a presenca de alelos privados, deriva genética ou adaptagdes locais que
as diferenciam das demais. Além disso, o agrupamento das plantas varia, com algumas
apresentando maior proximidade genética e outras maior dispersao, refletindo semelhancas ou
diferenciagdes genéticas. Essas variacdes sdo relevantes para programas de melhoramento
genético, pois populagdes geneticamente isoladas podem ser utilizadas em cruzamentos para

aumentar a variabilidade genética e selecionar caracteristicas desejaveis.

No grafico de PCA que combina as populacdes do Norte de Minas, € possivel observar
a proximidade entre essas populacdes no grafico boxplot. No entanto, ao analisar cada
populagdo individualmente nos quatro graficos de PCA, nota-se o comportamento especifico
dos gendtipos dentro dos macicos, evidenciando tanto a proximidade quanto a distancia entre
eles. Estudos gendmicos intrapopulacionais envolvendo a palmeira macauba na regido do Norte
de Minas sdo escassos, ¢ este estudo pode servir como base para pesquisas futuras nessa area.
A regido possui um clima distinto em comparagdo com outras areas estudadas, o que pode

influenciar fenotipicamente os macigos locais.

RIO PIRACICABA

PC2(33.90% explained variance)
PC2(12.93% explained variance)
.

0 50 40 0
PC1 (37 68% explained variance) PC1 (15.22% explained variance)

Figura 11. Anélises de componentes principais nas popula¢des de Rio Piracicaba e Santa Luzia.

Analisando os dois graficos do PCA das populagdes do Rio Piracicaba e Santa Luzia,
observa-se que o primeiro componente principal (PC1) explica 37,68% da variancia para o Rio
Piracicaba e 15,22% para Santa Luzia, enquanto o segundo componente principal (PC2) explica
33,90% da variancia para o Rio Piracicaba e 12,93% para Santa Luzia, sugerindo que a variacdo
genética nas amostras do Rio Piracicaba ¢ mais concentrada nos primeiros componentes,
enquanto em Santa Luzia a variabilidade ¢ mais dispersa entre outros componentes além do

PC1 e PC2. Em ambos os graficos, ha pontos isolados: no Rio Piracicaba, uma amostra aparece
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distante a direita, indicando uma grande diferenga genética em relagao aos demais, e em Santa

Luzia, uma amostra também aparece bem afastada.

A estrutura genética do Rio Piracicaba mostra uma possivel presenca de subgrupos ou

fluxo génico restrito entre algumas amostras, enquanto em Santa Luzia, apesar da maior

dispersdo, a maioria dos pontos esta relativamente agrupada, indicando menor diferenciagao

genética, exceto pelo ponto mais afastado.

A importancia de analisar a estrutura intrapopulacional da palmeira macauba reside no

fato de que, em futuros estudos voltados para cruzamento e plantio em larga escala, este estudo

fornecera subsidios para os cruzamentos, considerando tanto a variabilidade genética quanto a

homogeneidade da producao.

7.5 Analise da Estrutura Genética de Acrocomia aculeata através de PCA nos 23

macicos do estado de Minas Gerais.
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Figura 12. Analise de Componentes Principais (PCA) da Diversidade Genética das Populacdes

de Macauba (Acrocomia aculeata) estudadas.

A andlise de componentes principais, demonstrou a existéncia de uma estrutura genética

diferenciada entre as regides amostradas. O eixo PC1 explica 15,6% da variagdo genética,
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enquanto o PC2 contribui com 9,7% , totalizando 25,3% da variacgao total explicada pelos dois

primeiros componentes.

Observa-se que algumas populagdes se agrupam de forma compacta, indicando
homogeneidade genética dentro desses grupos, enquanto outras se distribuem de maneira mais
dispersa, destacando maior diversidade genética interna. As populagdes do Norte de Minas ,
como Mirabela, Brasilandia de Minas e Conceigao de Jesus, formam um agrupamento distinto,
o que pode ser reflexo de um maior isolamento geografico e influéncia dos fatores

edafocliméticos caracteristicos da regido semidrida.

As populagdes do Alto Paranaiba e do Centro de Minas apresentam maior dispersao na
PCA, evidenciando maior diversidade genética e possivel fluxo génico entre subpopulacdes.A
segregacdo observada para algumas populagdes, especialmente aquelas posicionadas nos

extremos da PCA, reforga as hipoteses de adaptagdo local a diferentes condigdes ambientais.

Resultados semelhantes foram observados no estudo de Kaya et al.( 2010), onde foi
evidenciado uma grande quantidade de mistura e o fluxo génico de gendtipos provenientes de

videira de ambientes e localizagdes distintos na Turquia.

O presente estudo elucida com trés grupos genéticos distintos com reduzida troca de
alelos entre eles. O grupo A contempla a maioria das populagdes, com representantes das duas
principais regides do presente estudo, Alto Paranaiba e Centro Minas., ocorre uma pequena
descentralizacdo da estrutura, as notasse que alguns genotipos nao sdo tdo proximos um do
outro, mesmo estando dentro do mesmo grupo, esse fator pode ocorrer pela distancia geografica
das populagdes, onde mesmo proximas geneticamente, essas populacdes possuem sua propria
estrutura, como dito por Souza, Toni e Cordeiro (2011) A independéncia da menor unidade
evolutiva ocorre quando mutagao, selegdo, fluxo génico e deriva genética atuam em populacdes
separadas, tornando-as, portanto, distintas, pois mesmo proximas, as 17 populagdes que

compdem esse grupo, sao populagdes distintas.

No estudo de Laviola et al. (2022) em um banco de germoplasma de macauba, foram
identificados dois grupos genéticos distintos. A auséncia de uma separagdo populacional clara
baseada na origem indicou um compartilhamento de material genético entre os individuos. Uma
similaridade foi observada no presente trabalho entre as regides do Alto Paranaiba e Centro de
Minas, que também compartilham material genético apesar de suas distintas procedéncias,
ecoando o achado de Laviola et al. (2022) em acessos de diferentes regides dentro do banco de

germoplasma.
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Ademais, Laviola et al. (2022) reportaram que os parametros de diversidade genética
evidenciaram a ocorréncia de endogamia e uma menor propor¢ao de individuos heterozigotos.
Esse padrdo sugere que o acasalamento nas populagdes nao segue um modelo aleatério, e que
a reproducao entre individuos relacionados ou a autopolinizacao podem desempenhar um papel

significativo na organizagdo genética das populagdes de A. aculeata.

7.6 Analise Discriminante de Componentes Principais (DAPC) da estrutura
genética de Acrocomia aculeata.
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Figura 13. Visualizacdo da estrutura genética de Acrocomia aculeata através da Analise

Discriminante de Componentes Principais (DAPC).

Segundo Jombart, Devillard e Balloux (2010), a Andlise Discriminante de Componentes

Principais (DAPC) ¢ um método multivariado desenvolvido para identificar e descrever grupos

40



de individuos geneticamente relacionados. No presente estudo, uma anélise do DAPC revelou
a existéncia de nove grupos principais. No entanto, esses grupos foram organizados em trés
conjuntos distintos. O primeiro agrupamento, representado pela cor azul-turquesa (grupo 7),
compreende as populacdes do Rio Piracicaba e Santa Luzia. O segundo agrupamento (grupo 8)
inclui as quatro populacdes do Norte de Minas. J4 o terceiro agrupamento abrange toda a
populagdo do Alto Paranaiba e do Centro de Minas, estabelecendo que essas duas regides,

compostas por 17 populagdes de macauiba, apresentam uma elevada similaridade genética.

O gréfico de dispersdo dos individuos nos dois primeiros eixos discriminantes (LD1 e
LD2) indicou a presenca de trés conjuntos bem separados: um grupo isolado a esquerda (Grupo
7), um grupo disperso na parte superior direita (Grupo 8) e um grupo mais denso na parte
inferior direita , sugerindo maior proximidade genética entre eles. LD1 explicou 20,97% da
variagdo, enquanto LD2 explicou 17,42%, evidenciando que esses dois primeiros eixos
capturam uma parte significativa da diferenciagdo genética. O grafico de DAPC surge no
presente estudo como uma ferramenta complementar ao PCA, corroborando os dados
anteriormente apresentados. Assim como o PCA, o DAPC revelou a formagdo de trés
subgrupos, confirmando a existéncia de trés agrupamentos genéticos dentro das 23 populagdes

estudadas.

Os resultados da Anélise Discriminante de Componentes Principais (DAPC) obtidos no
presente estudo apresentaram similaridades com as conclusdes de Abreu et al. (2012), que
também investigaram a estrutura genética da palmeira macaiba. Em ambos os trabalhos,
observou-se uma consideravel distancia genética entre as populagdes analisadas.
Adicionalmente, o estudo de Abreu et al. (2012) identificou populagdes isoladas, um padrao
que também se manifestou nas presentes analises, sugerindo que esse isolamento geografico ou

ecologico pode ter contribuido para a diferenciacdo genética observada.

Trabalhos prévios sobre a palmeira macaiba, como os estudos de Alves (2022),
Domiciano et al. (2015) e Santos et al. (2011), caracterizaram morfologicamente e identificaram
grupos genéticos promissores para a agricultura, serviram de base para o presente estudo. No
presente estudo foi realizado a caracterizacdo genética de algumas dessas regides, buscando
compreender a diversidade e a estrutura genética desses grupos especificos. A investigacdo, que
inicialmente considerava a existéncia de 23 populagdes distintas, revelou a presenca de 3
agrupamentos genéticos independentes. Com foco em futuras estratégias de melhoramento
genético, como o cruzamento intraespecifico e o plantio em larga escala, os resultados deste

estudo fornecem subsidios importantes para o melhorista. Ele podera escolher entre cruzar
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genotipos geneticamente proximos para promover a homogeneidade da produgao, considerando
a hipotese de menor depressao por endogamia em plantas com historico de efeito fundador, ou
explorar o cruzamento entre grupos genéticos distantes, como os origindrios do centro e norte

de Minas Gerais, com o intuito de ampliar a variabilidade genética.

7.7 Matriz de Distancia de Nei e sua Aplicacio na Analise de Agrupamento UPGMA

scale: 10 ———

Figura 14. Dendrograma UPGMA baseado na distancia de Nei: representagao hierarquica da
similaridade genética entre 224 gendtipos de Acrocomia aculeata.

No presente estudo, o dendrograma foi utilizada para confirmar e corroborar os
resultados previamente obtidos na andlise de estruturacao genética. Essa analise revelou a
existéncia de trés grupos genéticos distintos: o primeiro congregando as regides de Alto
Paranaiba e Centro de Minas; o segundo, isolando a regido de Norte de Minas Gerais; € o

terceiro, unindo as areas de Rio Piracicaba e Santa Luzia. Adicionalmente, o dendrograma
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UPGMA, construido a partir da Matriz de Distancia de Nei, foi empregado para confirmar a
estruturacao genética dos 23 macicgos. Essa representacdo grafica facilita a visualizagdo clara
da arquitetura genética identificada e dos agrupamentos formados, permitindo observar a

distribuicao de todos os grupos genéticos detectados neste trabalho.

No estudo de Lavillo et al. (2022), onde foi caracterizada a estrutura da palmeira
macauba, os autores também utilizaram uma matriz de similaridade para validar os dados de
estruturacao genética obtidos. A matriz de parentesco gendmico, empregada na construgao do
dendrograma, contribuiu significativamente para a compreensao das relagdes genéticas entre

grupos e individuos.

Estudos sobre a estrutura genética de uma espécie sdo fundamentais para compreender
sua diversidade, identificar regides com maior variabilidade genética e inferir processos
evolutivos e adaptativos. Esse conhecimento ¢ essencial para embasar estratégias eficazes de
conservagao dos recursos genéticos e para o desenvolvimento de programas de melhoramento
genético mais direcionados e eficientes. No presente estudo, foram aplicadas trés abordagens
complementares para caracterizar a estrutura genética de Acrocomia aculeata: a Analise de
Componentes Principais (PCA), a Analise de Discriminante de Componentes Principais
(DAPC) e a Analise de Agrupamento UPGMA (Unweighted Pair Group Method with
Arithmetic Mean), esta Gltima baseada na distancia genética de Nei. Cada método permite
observar a estruturagdo genética sob diferentes perspectivas, € a convergéncia entre 0S
resultados obtidos contribui para uma compreensdo mais clara, ampla e confidvel da

organizagdo genética dos macigos analisados no estado de Minas Gerais.

8.0. PERSPECTIVAS DE ESTUDOS FUTUROS E IMPACTO DOS
RESULTADOS.

A identificagdo de marcadores moleculares ligados a caracteristicas como teor e
qualidade do 6leo, produtividade de frutos, e adaptacao a diferentes condi¢des edafoclimaticas
facilitaria a selecdo assistida (MAS) em programas de melhoramento, otimizando o processo

de desenvolvimento de cultivares superiores.

A analise da adaptagao local representa outra importante dire¢ao futura. Investigagdes
mais aprofundadas sobre a relagdo entre a diversidade genética e as varidveis ambientais nas
diferentes regides estudadas poderiam elucidar os mecanismos de adaptacdo da macatiba a seus

diversos nichos ecologicos.
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Os resultados deste estudo fornecem uma base sdlida para o desenvolvimento de
estratégias eficientes de melhoramento genético da macauba visando a domesticagao e o cultivo
em larga escala. O conhecimento da estrutura genética permite a sele¢o estratégica de genitores
com maior potencial para o desenvolvimento de cultivares superiores, baseado em dados
morfologicos, onde podera ser explorado a diversidade identificada entre os grupos genéticos e

dentro das populagdes mais promissoras.

A compreensao dos niveis de endogamia em diferentes populagdes, inferida pelo indice
de fixacgdo (Fis), pode orientar estratégias de cruzamento para evitar a depressao por endogamia

e maximizar o vigor hibrido.

As informagdes sobre a estrutura genética podem ser utilizadas para o desenvolvimento
de marcadores moleculares mais eficientes para a identificagdo de gendtipos superiores,
juntamente associando com caracteres morfologicos, para o acompanhamento de programas de
melhoramento, permitindo uma sele¢do mais precisa e eficiente de plantas com caracteristicas

desejaveis.

Finalmente, o conhecimento da adaptacdo de diferentes grupos genéticos a diversas
condigdes ambientais pode auxiliar na sele¢do de materiais mais adequados para o
estabelecimento de plantios em larga escala em diferentes regides, otimizando a produtividade

da cultura.

9.0 CONSIDERACOES FINAIS

Em suma, a caracterizacdo gendmica dos macigos de Acrocomia aculeata em Minas
Gerais confirmou a hipdtese inicial, revelando padrdes significativos de diversidade e
estruturacao genética influenciados pelas distintas condi¢des ambientais. A maior variabilidade
genética observada no Norte de Minas, evidenciada pela elevada heterozigosidade e riqueza
alélica, sugere um importante centro de diversidade para a espécie. Em contraste, a menor
diversidade no Centro de Minas aponta para uma possivel homogeneizagao genética, talvez

relacionada a eventos fundadores ou padrdes de dispersao.

A andlise da estruturagdo genética, através de PCA, DAPC e UPGMA, consistentemente
delineou trés agrupamentos principais, com o Norte de Minas apresentando um isolamento
genético notavel. A proximidade genética entre as regides do Alto Paranaiba e Centro de Minas,
contrastando com a diferenciacao das populagdes de Rio Piracicaba e Santa Luzia (confirmada

pelos valores de Fst), refor¢a a complexa arquitetura genética da macatiba no estado. Esses
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padrdes sugerem a atuagao de fatores geograficos, edafoclimaticos e historicos na moldagem

da diversidade e na conectividade genética entre as populacdes.
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Figura 2. Determinagdo do niimero 6timo de clusters para a analise de estruturagdo genética
por Andlise Discriminante de Componentes Principais (DAPC) através do critério de

informagao Bayesiano (BIC).
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Figura 3. Variancia cumulativa explicada pelos Componentes Principais (PCs) na analise de

estruturagao genética por PCA.
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Figura 5. Dendrograma UPGMA baseado na distancia de Nei: representagdo hierarquica da
similaridade genética entre 10 macicos de Acrocomia aculeata da regiao de Alto Paranaiba.
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Figura 6. Dendrograma UPGMA baseado na distancia de Nei: representacao hierarquica da
similaridade genética entre quatro macigos de Acrocomia aculeata na regiao do Norte de Minas

Gerais.
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Figura 7. Dendrograma UPGMA baseado na distancia de Nei: representagdo hierarquica da
similaridade genética entre sete macigos de Acrocomia aculeata na regido do Centro de Minas

Gerais.
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Figura 8. Dendrograma UPGMA baseado na distancia de Nei: representagdo hierarquica da
similaridade genética entre dois macicos de Acrocomia aculeata na regido de Rio Piracicaba e

Santa Luzia.
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