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Caracterizacéo agro-morfolédgica e molecular de acessos de mamona

RESUMO

A mamoneira (Ricinus communis L.) é uma planta tropical de grande interesse comercial, cujo
6leo é utilizado como produto e subproduto na industria, na producdo de plasticos, tintas,
vernizes e lubrificantes, além de ser fonte potencial para biodiesel. No Brasil €
tradicionalmente cultivada por pequenos produtores no semiarido nordestino. O
desenvolvimento de cultivares genetiocamente melhorados torna-se crucial para ampliacao da
area de plantio. Para tanto, conhecimentos sobre a divergéncia genética é dos mais
importantes para os melhorista. Assim, 0 presente trabalho teve por objetivo quantificar e
estruturar a diversidade genética de acessos de mamona por meio de marcadores moleculares
microssatélites e descritores morfo-agrondémicos propostos para a espécie. Para caracterizacao
morfo-agronomica, sementes dos acessos estudados foram semeadas no Centro Experimental
Central, em Campinas, SP. Cada acesso foi representado por uma parcela composta por, no
méaximo, 10 individuos. Os dados foram submetidos a analises de variancia univariada,
baseada em testes de médias Scott-Knott, e agrupados em: Melhorados, TS, PB e Outros. Para
as analises de diversidade genética foram utilizados 23 marcadores moleculares
microssatélites em acessos do IAC, da EMBRAPA. Realizadas analises de variabilidade e
diversidade genética. A partir da caracterizacdo agro-morfologica foi possivel constatar que
0s acessos apresentam diversidade genética para os caracteres analisados, principalmente para
aqueles de interesse para a cultura. E que os acessos do grupo Melhorados apresentaram
menor variabilidade em relacdo aos acessos dos grupos PB, TS e Outros. As genotipagens
constataram a presenca de diversidade genética entres o0s acessos, diferenciando,
prinicplamente, acessos do IAC (Melhorados, PB, TS e Outros) de acessos da EMBRAPA.
Além de evidenciar homogeneidade genética dentro de alguns acessos do IAC, tornando-os
possiveis genitores para cruzamentos futuros. As informacGes forncecidas com este estudo
podem ser uteis para um melhor planejamento em programas de melhoramento, explorando a

heterose, e para a conservacdo desta importante espécie agricola.
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Agro-morphological and molecular characterization of castor bean accesses

ABSTRACT

The castor bean (Ricinus communis L.) is a tropical plant of great commercial interest, and its
oil is used as a raw material by industry to produce plastics, paints, varnishes and lubricants,
and it is also a potential source for biodiesel production. The present study aimed to quantify
and organize the genetic diversity of castor bean accesses through microsatellite molecular
markers and morpho-agronomic descriptors proposed for the species. For morpho-agronomic
characterization, seeds of the studied accesses were sown in the Campinas Experimental
Center in Campinas, Sdo Paulo state. Each access was represented by a plot composed by a
maximum of 10 individuals. Data were submitted to analysis of variance, based on Scott-
Knott mean tests, and grouped into: IMPROVED, TS, CP and OTHER. For genetic diversity
analysis 23 microsatellite molecular markers were used on IAC, EMBRAPA and wild
individuals acesses. The accesses in this analysis were also grouped in: IMPROVED, TS, CP,
OTHER, EMBRAPA and WILD, then analyzes of genetic variability and diversity were
performed. Through the agro-morphological characterization it was possible to verify that the
studied accesses present genetic variability for the analyzed characters, especially for those of
interest to the castor bean crop. Agro-morphological characterization also showed that
accesses of the IMPROVED group showed less variability as compared to accesses of PB, TS
and OTHER groups. The genotyping demonstrated the presence of genetic diversity among
the accesses, differing mainly the accesses of IAC (IMPROVED, PB, TS and OTHERS) with
accesses from EMBRAPA and WILD. In addition to point genetic homogeneity within some
accessions of IAC, making them possible parental for future crosses. The information
obtained in this study may be useful for better planning in breeding programs, exploiting

heterosis, and for the conservation of this important agricultural species.
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1. INTRODUCAO

A mamona (Ricinus communis L.) é uma oleaginosa pertencente a familia
Euphorbiaceae, tropical, adaptando-se muito bem a diversas regides do mundo,
principalmente zonas tropicais e subtropicais. Possui elevado valor socioeconémico sendo
fonte de divisas para o pais, além de gerar renda e empregos no campo. Seus produtos e
subprodutos s&o utilizados na inddstria e na agricultura, como na producao de plasticos, tintas,
vernizes e lubrificantes e a sua torta tem grande capacidade de restauracdo de terras esgotadas
e é considerada um importante adubo organico. A versatilidade do 6leo de mamona deve-se a
estrutura quimica do acido ricinoleico (SAVY FILHO et al., 1999b; SANTOS et al., 2007).

O ¢6leo da mamona é uma das fontes para o biodiesel, tornando-se uma perspectivas
de uso como fonte energética, possibilitando a diminuicdo da emissdo de gases do efeito
estufa.. Ele também é a Unica fonte comercial quase pura de &cido ricinoléico. O 6leo da
semente da mamoneira é singular na natureza por tratar-se do unico 6leo soluvel em alcool,
facilitando a producdo do biodiesel proveniente da mistura de um dleo vegetal ou de gordura
animal com élcool, de preferéncia o metanol ou o etanol (BELTRAO et al., 2007c).

O Brasil esta entre os trés maiores produtores de mamona do mundo, revezando-se ao
longo da histéria com a China e a india. Nos Gltimos anos, a india tem liderado a producéo de
6leo de mamona, respondendo por mais de 50% da producdo. No Brasil é tradicionalmente
cultivada por pequenos produtores no semiarido nordestino, sendo o estado da Bahia
responsavel por mais de 90% da producéo, sendo cultivada tradicionalmente em consoércio
com o milho ou feijdo (FALASCA et al., 2012; PINA et al., 2005).

No Brasil a area plantada de mamona na safra de 2010/2011 foi de 219,3 mil ha, a
produtividade foi de 644 kg/ha e a producdo foi de 141,3 mil t (CONAB, 2012) valores
considerados baixos devido ao baixo nivel tecnoldgico do produtor, uso incorreto de insumos
e principalmente pela falta de cultivares melhoradas e adaptadas a colheita manual e/ou
mecanica e resistes as doencas, fatores que encarece o custo de producao.

O desenvolvimento de cultivares geneticamente melhorados torna-se crucial na busca
de plantas mais produtivas, precoces, resistentes as doencas e com elevado teor de 6leo, além
de genotipos adaptados a novas regifes de cultivo, possibilitando ampliar a area de plantio da

mamona.
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A divergéncia genética é um dos mais importantes parametros avaliados por
melhoristas de plantas na fase inicial de um programa de melhoramento genético. Em
programas que envolvem hibridacdes, estes estudos fornecem parametros para identificacéo
de genitores que, quando cruzados, possibilitam maior efeito heterdtico na progénie. Essa
quantificacdo da diversidade genética pode ser realizada por meio de caracteres agrondmicos,
morfologicos e moleculares, entre outros.

O conhecimento da diversidade genética ¢ importante para o planejamento adequado
da conservagdo e o direcionamento de cruzamentos no melhoramento de especies de valor
econdmico, incluindo a mamona. Assim, os objetivos do presente trabalho foram quantificar e
estruturar a diversidade genética acessos de mamona, incluindo 126 acessos do banco de
germoplasma do IAC, acessos da EMBRAPA e individuos selvagens, por meio de descritores
morfo-agrondmicos propostos para a espécie e marcadores moleculares microssatélites.
Visando ao melhor planejamento tanto para a conservacdo como para o direcionamento de

cruzamentos no melhoramento dessa importante espécie agricola.
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2. REVISAO DE LITERATURA

2.1 Descricdo da Espécie

A mamoneira pertence a familia Euphorbiaceae, ao género Ricinus e a espécie Ricinus
communis L., a Unica conhecida. Porém, alguns autores consideram a existéncia de algumas
subespécies devido a diferencas na carincula da semente, no porte da planta e na arquitetura,
sendo reconhecidas R. sinesis R. zanzibarensis R. persicus R. africanus (SAVY FILHO et al.,
1999a; BOREM, 1999). Popularmente, R. communis é conhecida como mamona, carrapateira,
palma-de-cristo, enxerida e ricino (LARA, 2010).

A mamoneira é uma especie tropical, mas ndo ha conhecimento ao certo sobre sua
origem. Evidéncias sugerem que seja nativa da Africa e que, provavelmente, originou-se na
Etiopia (FIGUEIREDO et al., 2004; ALLAN et al., 2008). Ha relatos de que sua
domesticacio iniciou-se no Egito em 4000 a.C., tendo sido introduzida na Africa com a
chegada dos europeus (BOREM, 1999).

Atualmente, a mamoneira é cultivada em quase todo o mundo, principalmente em
zonas tropicais e subtropicais, por isso adaptou-se muito bem as regides do Brasil
(FIGUEIREDO NETO et al., 2004; ALLAN et al., 2008).

A mamoneira é uma planta monoica, sendo a sua inflorescéncia do tipo panicular,
denominada de racemo, com flores femininas acima e masculinas na parte inferior, estas com
estames ramificados da cor amarela. Em geral, a relacdo é de 30% a 50% de flores femininas
e de 70% a 50% de flores masculinas (BELTRAO et al., 2007b). Um dos objetivos dos
trabalhos de melhoramento é alterar essa relacdo, aumentando a porcentagem de flores
femininas (BOREM, 1999). Em algumas cultivares boténicos, pode ocorrer distribuicio de
flores masculinas e femininas em toda a inflorescéncia e, ainda, podem aparecer flores
andréginas (BELTRAO et al., 2007b).

Existe variabilidade em suas caracteristicas, como 0 habito de crescimento, cor das
folhas e do caule, cor e teor de 6leo das sementes. E uma espécie perene, cujas plantas

apresentam porte variado, desde 0,8 m a arvores com mais de cinco metros de altura,
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ramificagdo caulinar do tipo simpodial, raizes fistulosas, varios tipos de expressdo de
sexualidade e elevadas taxas de respiracdo (AZEVEDO et al., 1997).

O caule caracteriza-se pela grande variacdo de cor, presenca de cera, rugosidade e
cicatrizes foliares proeminentes nos nés. E geniculado, espesso e ramificado, terminando com
a inflorescéncia. A haste principal cresce verticalmente sem ramificacdo, até o surgimento da
primeira inflorescéncia, vulgarmente denominada cacho principal. Os ramos laterais
desenvolvem-se da axila da ultima folha, logo abaixo da inflorescéncia (BELTRAO et al.,
2007b).

Em geral o sistema radicular é vigoroso, do tipo pivotante, profundo, com emisséo de
radicelas, permitindo grande area de absor¢do de umidade e nutrientes do solo (BOREM,
1999).

O numero e o tamanho de internédios que cada ramo possui sdo caracteristicas
varietais, determinando a altura de insercdo do racemo primario; sua quantidade nos ramos
laterais também determina a altura da planta e a emissdo das inflorescéncias secundarias e
terciarias (BOREM, 1999).

A mamona é considerada uma espécie autdgama. No entanto em virtude do seu tipo de
inflorescéncia, em especial da sua conformacéo e da distribuicéo de flores, a polinizacao é do
tipo anemdfila, podendo a taxa de alogamia chegar a mais de 40%, variando com o porte da
planta (BELTRAO et al., 2007b; BOREM, 1999). A expressdo do sexo é afetada por fatores
ambientais, como deficiéncia hidrica e temperatura muito alta, que induzem a formacéao de
flores masculinas (BOREM, 1999).

O fruto da mamona é uma capsula que pode ser lisa ou com estruturas semelhantes a
espinhos, podendo ser deiscente ou indeiscente. Pode apresentar cor verde ou vermelha, com
coloracdes intermediarias; no amadurecimento, ele se torna cinza. A semente é muito variavel
quanto a cor, forma, tamanho, peso, propor¢do do tegumento, presenca ou auséncia de
cartincula e aderéncia do tegumento ao endosperma (BELTRAO et al., 2007b).

A mamoneira possui nimero basico de cromossomos igual a 10 (n=10), sendo
possivelmente um tetrapl6ide, descendente de progenitores diploides ja extintos. Todas as
variedades botanicas da mamoneira apresentam 2n=20, porém, algumas possuem barreiras

genéticas que ndo permitem o cruzamento entre si (BELTRAO et al., 2007b).
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2.2 Condicdes para o Plantio da Mamoneira

Em relacdo as exigéncias edafoclimaticas, a mamoneira é classificada como de clima
tropical, necessitando de, pelo menos, 500 mm de precipitacdo por ciclo e de, pelo menos,
300 m de altitude, sendo seu 6timo ecol6gico de 650 m. E considerada bastante resistente a
seca e ndo tolerante a salinidade, necessitando, para atingir alta produtividade (acima de 2
tha™), de, aproximadamente, 900 mm de chuva por ciclo (BELTRAO & CARDOSO, 2006).

Nos estadios de desenvolvimento vegetativo e de enchimento das bagas, € maior a
demanada por precipitagdes pluviais regulares. Nos estadios de maturacdo dos frutos e da
colheita, baixa precipitacdo pluvial é mais interessante (AMORIN NETO et al., 2001).
Chuvas excessivas nestes dois Ultimos estadios sdo prejudiciais, por favorecer a incidéncia de
doencas (AZEVEDO et al., 1997).

A mamona € uma planta que apresenta tolerancia a seca, tendo capacidade de produzir
satisfatoriamente bem sob condi¢Ges de baixa precipitacdo pluvial, apresentando, assim,
importancia alternativa para o semi-arido brasileiro. Em regifes que apresentam totais de
precipitacdo inferiores a 500 mm no periodo chuvoso, a mamoneira perde grande parte da sua
producdo econdmica, acentuando-se os riscos de perda total de safras e/ou a obtencdo de
rendimento muito baixo (BARROS et al., 2008). A tolerdncia a seca também esta
correlacionada negativamente com a queda precoce das folhas, podendo também afetar a
producdo (LAURETI & BRIGHAM, 1987).

A variacdo da temperatura deve ser de 20°C a 30°C para que haja producéo com valor
comercial, estando, a temperatura 6tima para a planta, em torno de 28°C. Temperaturas muito
elevadas, superiores a 40°C, provocam aborto das flores, reversdo sexual das flores femininas
em masculinas e reducdo substancial do teor de 6leo nas sementes. As baixas temperaturas
retardam a germinacgéo, prolongando a permanéncia das sementes no solo, o que favorece o
ataque de microrganismos e insetos (BELTRAO et al., 2007a).

A mamoneira desenvolve-se e produz bem em qualquer tipo de solo, com excecdo
daqueles de textura argilosa, que apresentam deficiéncia de drenagem, em razdo da
sensibilidade que a planta apresenta ao excesso de agua no solo (BELTRAO et al., 2007a).
Solos com fertilidade elevada favorecem o crescimento vegetativo excessivo, prolongando o
periodo de maturidade e expandindo consideravelmente o periodo de floracdo (AZEVEDO et
al., 1997). Seu sistema radicular tem capacidade de explorar as camadas mais profundas do

solo que normalmente ndo sdo atingidas pelas culturas convencionais, como milho e feijao,
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promovendo aumento da aeracéo e da capacidade de retencédo e distribuicdo da agua no solo
(SAVY FILHO et al., 1999a).

2.3 Aspectos Sécio-econdmicos da Cultura

A mamona foi trazida para o Brasil pelos portugueses, com a finalidade de utilizar seu
6leo para a iluminagdo e a lubrificacdo de eixos de carrogas. O clima tropical, predominante
no Brasil, facilitou seu alastramento (SANTOS et al., 2007). E uma oleaginosa explorada
devido, principalmente, ao teor de 6leo em suas sementes, fornecendo produtos e subprodutos
muito utilizados na industria e na agricultura, além de apresentar perspectivas de uso como
fonte energética sob a forma de biodiesel (COSTA & HOESCHL, 2006).

Atualmente, ha um declinio das reservas de petréleo, devido as exigéncias geradas
pelo crescimento das industrias e o nimero de carros no mundo, levando a um aumento no
consumo do Oleo diesel em longo prazo. Além disso, 0 uso de Oleo combustivel esta
relacionado com o aquecimento global através da emissdo de gases do efeito estufa na
atmosfera. Essas emissdes, sdo em grande parte, derivadas da combustdo de produtos a base
de petroleo (SAKA & KUSDIANA, 2001). Esta questdo vem preocupando o mundo todo, por
isso, politicas governamentais de muitos paises tem incluido o desenvolvimento de fontes de
novas energias que complementam o uso atual de petréleo. Pesquisas cientificas tem se
dirigido para definir opgdes mais eficientes e econdmicas para exploracdo de energia que
pode ser adaptada a realidade especifica de cada pais, 0s biocombustiveis sdo atualmente a
melhor opcdo, particularmente o biodiesel (NAIK et al., 2010; ZAPATA et al., 2012)

Essa nova fonte de energia renovavel proporciona desenvolvimento econémico,
otimizacdo e descentralizacdo de investimentos e desenvolvimento social, gerando empregos
e renda no campo, além de ser uma alternativa as questes envolvendo a preocupagdo com a
conservacdo ambiental (COSTA & HOESCHL, 2006).

Na década de 70, o Brasil, desenvolveu programas de pesquisa em biocombustiveis,
buscando diminuir a dependéncia dos paises exportadores de petréleo, principalmente do
Oriente Médio (MIRAGAYA, 2005).

Uma das fontes de biodiesel é o leo da mamona, composto principalmente pelo &cido
ricinoléico, cuja estrutura quimica é CH3(CH,)sCH(OH)CH,CH=CH(CH,);COOH, contendo
um grupo hidroxila que lhe confere estabilidade e alta viscosidade (SAVY FILHO et al.,
1999b; COSTA et al., 2004). Esse 0leo é singular na natureza por tratar-se do Unico oleo

soluvel em alcool, facilitando a produgdo do biodiesel proveniente da mistura de um dleo
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vegetal ou de gordura animal com alcool, de preferéncia o metanol ou o etanol. Além disso,
ele contém bem mais oxigénio que os demais, com uma hidroxila ligada ao carbono 12, e é
constituido, majoritariamente, por um Unico &cido graxo, o ricinoléico (BELTRAO et al.,
2007c).

O 6leo da mamona € a Unica fonte comercial, quase pura (90%), do &cido ricinoléico
(COSTA et al., 2004). Sua semente € constituida de cerca de 75% de améndoa, 25% de casca,
enquanto e 35% e 55% de 0Oleo (SAVY FILHO et al., 1999b).

O 6leo de mamona é sintetizado a partir de trés sitios de reacdo na molécula: o grupo
hidroxila, a dupla ligacéo e a ligacéo éster, tornando-o matéria-prima para diversos produtos
(SAVY FILHO et al., 1999b).

Em termos quantitativos, o 6leo de mamona é mais usado na fabricacdo de tintas,
vernizes, cosméticos e sabfes. No entanto, também é importante na producdo de: pléasticos e
fibras sintéticas, colas isolantes, graxas, corantes, desinfetantes, germicidas, fungicidas,
inseticidas, nylon, perfumes, farmacéuticos, proteses e implantes para substituir o silicone em
cirurgias 0sseas, de mama e de préstata e como aditivo do querosene em tanques de avides e
foguetes (SAVY FILHO et al., 1999b; COSTA et al., 2004; SANTOS et al., 2007).

Além do o6leo, a mamona também fornece a torta da mamona, um subproduto
industrial utilizado na agricultura. Esse produto possui grande capacidade de restauracéo de
terras esgotadas e é considerado um importante adubo organico (COSTA et al., 2004; SAVY
FILHO et al. 1999a). E utilizada em grandes quantidades no cultivo de café, citros, cana-de-
acucar, hortalicas, frutiferas, entre outras. Também é explorada em solos infestados por
nematdides, pois inibe sua expansdo (SAVY FILHO et al., 1999a). Ndo pode ser utilizada na
alimentacdo animal devido a sua toxicidade.

A producéo global de sementes de mamona é em torno de um milh&o de toneladas por
ano. Os principais produtores sdo India, China, Brasil e a antiga URSS, onde existem
programas ativos de melhoramento de mamona. Cada hectare de mamona plantado em
regides arida e semi-arida produz de 350 a 650 kg de 6leo, e a producdo de biodiesel por
hectare é em torno de 280 a 520 kg (FALASCA et al., 2012).

O oleo de mamona € um dos produtos vegetais mais caros no mercado de
commodities, s6 perdendo para o 6leo de amendoim. Todavia, diversos aspectos conjunturais
da economia mundial favorecem grande oscilagdo do preco do 6leo contribuindo para a
instabilidade dos pregos da mamona em baga e desestimula o plantio. O prego da mamona é

muito influenciado pela producdo da india, que, nos ultimos anos, respondeu por cerca de
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80% da exportacdo de 6leo (SANTOS et al., 2007). Assim, 0 aumento na area plantada e o
nivel tecnoldgico daquele pais forcam os precos para baixo, enquanto que a ocorréncia de
secas ou a ma distribuicdo das chuvas provoca aumento nas cota¢fes. O mesmo ocorre em
relacdo a outros paises como China e Brasil, porém, em menor escala. Provocando, também,
grande oscilacdo da érea plantada. De acordo com PINA et al. (2005), o déficit anual de 6leo
de mamona no Brasil é superior a 80 mil toneladas e para suprir esta demanda o produto é
importado da india e da China.

No Brasil, a producdo de mamona estd concentrada no semiarido nordestino,
destacando-se o estado da Bahia, que respondem por mais de 90% da producéo brasileira,
tendo suporte técnico de iniciativas privadas e governamentais, para garantir a compra e a
producdo (PINA et al., 2005). Nessa regido, a mamona € tradicionalmente cultivada por
pequenos produtores, em consorcio com o milho ou feijdo (BAHIA et al., 2008).

A producdo de mamona pode ser realizada em quase todo o pais, excluindo apenas
alguns ecossistemas especificos, como o Pantanal, a Amazonia e locais muito frios e de baixa
altitude. Sua grande vantagem competitiva, entretanto, esta no semi-arido da Regido Nordeste,
onde o custo de producdo é baixo, apresenta resisténcia a seca e facilidade de manejo e, por
iss0, sua producdo constitui-se em uma das poucas opgles agricolas para a geracao de renda
na agricultura familiar. Em outras regides do pais, o cultivo da mamona também é viavel, com
altas produtividades gracas a maior disponibilidade de agua e solos férteis, alianda a adoc¢éo
de tecnologias como mecanizacdo e controle eficiente de plantas daninhas e pragas. Nessas
regides, essa oleaginosa enfrenta competicdo com culturas que possuem maior rentabilidade
econdmica, embora seja uma alternativa para os sistemas de rotagdo de culturas que visem a
sustentabilidade econémica e ambiental (SANTOS et al., 2007).

O Programa Nacional de Biodiesel deve impulsionar e promover a expansao da area
de plantio da mamona nos proximos anos, ndo somente na regiao Nordeste como também nas
regides Centro-Oeste, Sudeste e até mesmo Sul do pais, sendo indispensavel o
desenvolvimento de novos genotipos, adaptados a cada uma das regifes. Essa acdo €
importante porque as cultivares de mamona disponiveis para plantio e comercializacdo estdo
mais voltadas para o ambiente semiarido, tendo dificil adaptacdo as novas regides de cultivo
(NOBREGA et al., 2010).

Assim € preciso investir na geracdo de cultivares geneticamente melhorados, mais

adaptados a novas regibes e mais produtivas, precoces, resistente as doencas e,
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principalmente, com elevado contetido de 6leo (RODRIGUES et al., 2010; ANTHONISEN et
al., 2006).

2.4 Melhoramento da Mamoneira

A variabilidade genética é fundamental em programas de melhoramento genético, por
isso devem ser observadas e conservadas as caracteristicas botanicas e agronémicas da
espécie, pois podem se tornar fonte importante de genes (FIGUEREDO NETO et al., 2004). E
possivel identificar combinagdes hibridas que possam produzir altos efeitos heteroticos, além
de proporcionar maior variabilidade genética nas geracdes segregantes (BAHIA et al., 2008).

Um dos meios de conservar a variabilidade genética das espécies é por meio de bancos
de germoplasma, que além de conservarem o material genético também permitem atividades
de prospeccdo, coleta, introducdo, intercambio, quarentena, caracterizacdo, conservacao,
inspecdo, multiplicacdo e regeneracdo (RAMALHO, 2000).

Atualmente, no Brasil, o IAC, a Embrapa Algoddao, Empresa Baiana de
Desenvolvimento Agricola (EBDA), Centro Nacional de Recursos Genéticos e Biotecnologia
(CENARGEN), sdo as principais instiuicbes de pesquisa no pais, que possuem bancos de
germoplasma de mamona (VIEIRA & LIMA, 2011).

O primeiro programa de melhoramento genético da mamoneira desenvolvido no pais
foi iniciado em S&o Paulo, pelo IAC, em 1936, desenvolvendo cultivares ao longo dos anos
(VIEIRA & LIMA, 2011). Em 1942, a cultivar IAC 38 foi recomendada para o estado de
Minas Gerais e, em 1958, indicado como melhor cultivar de mamona para o estado de Séo
Paulo. Tratava-se de uma cultivar de porte ando, ciclo de 190 a 210 dias, chegando a produzir
2000 kg/ha e tendo 41% de teor de oléo na semente. Porém, por apresentar frutos deiscentes,
havia necessidade de se fazer de trés a quatro colheitas por safra, onerando 0s custos de
producdo (FREIRE et al., 2007).

Em 1963, foi lancada a cultivar IAC Campinas, apresentando porte médio, ciclo de
140 a 150 dias, frutos indeiscentes, producdo semelhante a da IAC 38, cerca de 46% de 6leo
na semente, ramificacdo ereta, permitindo a realizacdo de uma so colheita e tornando viavel a
sua mecanizagdo (FREIRE et al., 2007).

Em 1974, foi lancada a cultivar IAC Guarani, de porte medio, com 48% de teor de
oleo, ciclo vegetativo de 180 dias, frutos indeiscentes, de maneira mais pronunciada que os da
cultivar Campinas, elevada capacidade produtiva, com rendimento médio superior em 50% e
26% a das cultivares IAC 38 e IAC Campinas, respectivamente (FREIRE et al., 2007).
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Em 1982, foi disponibilizada a cultivar IAC 80 com porte anéo, caule verde e sem
cera, frutos semideiscentes, semente rajada ferruginea, floracdo do primeiro cacho aos 63
dias, produtividade superior a das cultivares anteriormente mencionadas e 47% de 6leo, sendo
indicada para as condi¢Oes de Sao Paulo e regides semelhantes (FREIRE et al., 2007).

Em 1989, foi langada IAC 226, com porte alto, ciclo vegetativo de 180 a 200 dias,
48% de teor de Oleo e frutos indeiscentes, permitindo uma Unica colheita (FREIRE et al.,
2007).

Em 2007, foi langada a cultivar IAC 2028, com porte alto, florescimento em 70 dias
apos a emergéncia, frutos indeiscentes, produtividade média de 1950 kg/ha e 47% de teor de
6leo nas sementes (SAVY FILHO et al., 2007).

No estado da Bahia, o programa de melhoramento da mamona foi iniciado na década
de 1960, pelo Instituto de Pesquisa e Experimentacdo Agropecuaria do Leste (IPEAL). A
partir de 1974, passou a ser conduzido pela Empresa de Pesquisa Agropecuéria da Bahia
(EPABA), que desenvolveu varios cultivares. Porém, essas cultivares tiveram pouca aceitacao
pelos agricultores, persistindo o uso de uma mistura indefinida de tipos locais para plantio
(CRISOSTOMO et al., 1975).

A partir de 1987, a Embrapa Algoddo passou a pesquisar a cultura da mamoneira,
visando a adaptacdo de cultivares a regido semi-arida do Nordeste, desenvolvendo linhagens
como CNPA M. SM4 e CNPA M. 90-210 (VIEIRA & LIMA, 2011).

O melhoramento genético da mamoneira no Brasil permitiu grande melhoria na
tecnologia de producdo, desenvolvendo cultivares mais produtivas, adaptadas a diversas
regides do pais, apropriadas para diferentes tipos de colheita, resistentes a algumas doencas e
com alto teor de 6leo (SEVERINO et al., 2006).

A cultura da mamoneira no Nordeste brasileiro, maior regido produtora do pais, ainda
apresenta problemas decorrentes da falta de adocdo de sementes melhoradas.
Consequentemente, hd degeneracdo dos gendtipos cultivados, com predominancia de
variedades locais pouco produtivas, deiscentes, de porte alto, tardias, com baixo teor de 6leo e
suscetiveis as principais doengas e pragas que ocorrem na regido (FREIRE et al., 2007).

As demais regides produtoras do pais também apresentam problemas, contudo, em
menor grau do que ocorre na regido Nordeste. Em S&o Paulo, a producdo de grdos estd muito
aquém da necessidade industrial instalada. Para atender essa necessidade crescente de
matéria-prima e dificuldade de produgdo em escala industrial é imprescindivel o

desenvolvimento de novos genotipos. Esses gendtipos devem ter porte adequado para facilitar
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a colheita, e maturacéo precoce e uniforme, de modo a permitir a utilizacdo de alta tecnologia
que possibilite a producdo em maior escala (OLIVEIRA et al., 2008).

Uma das cultivares de mamona mais plantadas no estado de Sdo Paulo é a cultivar
Guarani. As multiplicacGes da populacédo, por parte dos produtores, sem utilizagdo de técnicas
de melhoramento e producdo de sementes, bem como sem os devidos cuidados para evitar
cruzamentos com outras cultivares e com mamoneira comum, favoreceram o surgimento de
variabilidade genética para caracteristicas agronémicas importantes (OLIVEIRA &
ZANOTTO, 2008).

Para a regido Nordeste, as pesquisas sobre o melhoramento da cultura da mamona
visam atender os seguintes objetivos: aumento da produtividade; precocidade, devido ao curto
periodo de chuvas na regido e por ser uma opc¢do de segundo cultivo ou “safrinha” ap6s a
colheita de outras culturas, como soja, feijao e milho (FREIRE et al., 2007).

Outra caracteristica interessante é o porte da planta. Para a regido Nordeste procuram-
se plantas de porte baixo e médio, pois se adaptam melhor as condi¢cdes semi-aridas por
apresentarem sistema radicular mais profundo e mais desenvolvido, que Ihes confere maior
tolerancia a seca. Porém, em outras regides do pais, buscam-se plantas de porte baixo e ando,
uma vez que facilitam préticas de colheita mecanizada e aplicacdo de defensivos agricolas
(FREIRE et al., 2007).

O grau de deiscéncia do fruto € outra caracteristica importante, pois afeta
indiretamente a producdo. Ocorrem perdas na producdo quando genotipos de mamoneira
possuem capsula deiscente, visto que eles podem abrir ainda no campo e liberar as sementes
no solo. O uso de cultivares com frutos semideiscentes ou indeiscentes permite a realizacéo de
uma ou poucas colheitas, concorrendo, desse modo, para a diminui¢do dos custos de producéo
(FREIRE et al., 2007).

Outros caracteres importantes também sdo buscadoas pelos programas de
melhoramento: teor de 6leo nas sementes, maior que o das cultivares atuais e resisténcia as
principais doencas e pragas da cultura, como podridao do tronco (Macrophomina phaseolina),
podriddo do caule e ramos(Botryodiplodia theobromae), a murcha-de-fusario (Fusarium
oxysporum f. sp ricini), mofo-cinzento (Sclerotium rolfsi), cigarrinha (Cuphea
melvilla Lindl.), percevejo-verde (Nezara viridula) e lagartas (Agrotis ipsilon e
Spodoptera spp) (FREIRE et al., 2007).

Os métodos de melhoramento mais utilizados para o desenvolvimento de cultivares de

mamoneira no programa do 1AC séo a Selecdo Massal e a Selecdo Genealdgica ou Linha Pura
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(SAVY FILHO & BANZATTO, 1993). Outros metodos também podem ser utilizados,
conforme as caracteristicas do germoplasma disponivel e o objetivo do trabalho de
melhoramento, como, por exemplo, técnicas de hibridacao para obtencédo de hibridos.

A hibridacdo, no sentido mais amplo, tem sido de grande interesse no melhoramento
da maior parte das espécies cultivadas, tanto para a exploracdo do vigor de hibrido na geracao
F1 como para promover o aparecimento de variabilidade genética em populaces. O vigor
hibrido, ou heterose ¢é a capacidade de o F;, obtido da hibridacédo de dois genotipos com boas
caracteristicas, de superar, com vantagem, a média dos pais (MIRANDA FILHO & NASS,
2001).

Um dos aspectos importantes para a obtencdo de alta eficiéncia nos programas de
melhoramento é o conhecimento da variabilidade genética e quanto dela € devida a diferencas
genéticas entre gendtipos. Isso permite conhecer o controle genético do carater e o potencial
da populacéo para a selecdo (PASSOS et al., 2010).

O desenvolvimento de uma populacdo proveniente de cruzamentos permite, por meio
do avanco de geracGes, a recuperacdo de progénies homozigotas que apresentem maior
frequéncia de alelos favoraveis do que os genitores. Essa possibilidade depende do numero de
alelos favoraveis distintos existentes entre 0s genitores usados para gerar a populacdo, da
contribuicdo relativa dos alelos desejaveis dos genitores, da probabilidade de fixagdo dos
alelos em um bloco génico individual e das diferencas genéticas necessarias para permitir
identificar plantas superiores dentro da populacdo (LORENCETTI et al., 2006).

A maioria dos programas de melhoramento dispde de um conjunto de gen6tipos para o
desenvolvimento de combinacBes genéticas favordveis. O avango de geracdes permite, por
meio de cruzamentos entre genitores divergentes e produtivos, obter populacdes segregantes
gue reinam maior numero de caracteres favoraveis. O grande desafio dos melhoristas é reunir
em um soO gendtipo a maior frequéncia possivel de alelos favoraveis (PASSOS et al., 2010).

A certificacdo de variabilidade com base na divergéncia genética é uma estratégia
bastante utilizada em um programa de melhoramento. Entretanto, a avaliacdo da divergéncia
genética como critério de escolha de genitores nos programas de melhoramento genético da
mamoneira tem sido pouco realizada (BAHIA et al., 2008). Essa quantificacdo da diversidade
geneética pode ser realizada por meio de caracteres agrondémicos, morfologicos e moleculares
entre outros (AMORIM et al., 2007).

Os descritores agro-morfologicos desenvolvidos para cada espécie, podem ser

utilizados como um dos modos de se avaliar a diversidade genética do material a ser
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melhorado, principalmente em bancos de germoplasma. Estes englobam caracterizacéo
morfologica basica dos acessos e envolvem caracteristicas quantitativas e qualitativas. Podem
abranger, ainda, outros caracteres de interesse do melhorista, como tolerancia ao estresse,
resisténcia a pragas e doencas e caracteristicas de qualidade (NOBREGA et al., 2007). Porém
estes marcadores possuem limitagOes, principalmente devido a influéncia ambiental, podendo
alterar o fendtipo observado.

Outra maneira de avaliar a diversidade genética € por meio do emprego de marcadores
moleculares de DNA, que possibilitam acessar diretamente o genétipo de um individuo,
evitando a expressdo do fenotipo e a influéncia ambiental. Um dos marcadores moleculares e
podem ser utilizados s@o os microssatélites ou SSR, que sdo sequéncias simples repetidas de
um a seis pares de base de comprimento, repetidas in tandem. Os SSR sdo codominantes,
distribuidos amplamente pelo genoma de eucariotos, multialélicos e amplificados via PCR.
Todas essas caracteristicas sdo vantajosas e facilitam a obtencdo e analise em laboratério
(BAJAY, 2009).

A maior vantagem dessa técnica é o elevado polimorfismo revelado, o que a torna uma
das melhores opcdes para uso na caracterizacdo de cultivares, especialmente em germoplasma
aparentado e de baixa variabilidade (MILLACH et al., 2002).
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3. MATERIAL E METODOS

3.1 Caracterizacdo Agro-morfologica

3.1.1 Material experimental

Foram analisados 126 acessos de mamona provenientes do Banco de Germoplasma
(BAG) de Mamona do IAC (Tabela 1), obtidas por diversas e diferentes hibridagdes entre
variedades locais e introduzidas.

Os acessos selecionados foram semeados no Centro Experimental Centrals, em do
IAC, em Campinas, SP, localizado em latitude de 22°54°20’sul, longitude de
47°03°39oeste ¢ altitude de 674 m.

O delineamento experimental foi inteiramente casualizado, com 126 testemunhas
(acessos) e no maximo dez plantas por parcela, totalizando 840 individuos. O espacamento foi
de 1 m entre plantas e 0,9 m entre parcelas. Todos os acessos foram semeados em triplicata,
procurando garantir a germinacgdo de todos 0s genotipos.

Antes de se realizar a semeadura, a area foi gradeada e sulcada. As quantidades de
nitrogénio na forma de uréia adicionada por tratamento foram: 0, 50, 100, 150 kg/ha,
parceladas em trés vezes, sendo 30% no plantio, 40% aos 30 e 30% aos 60 dias apds a
emergéncia (DAE). As quantidades de boro adicionadas foram de 0,0, 0,75, 1,25 e 2,25 kg/ha,
na forma de acido bérico (H3BO3 — 17% B) aplicadas na forma de fertirrigacéo sete dias apds
a emergéncia, de acordo com as recomendac@es do Boletim 100 (RALJ et al., 1997). O
desbaste foi realizado aos cinco DAE deixando-se uma planta por cova.

Foram realizados duas semeaduras, o primeiro em fevereiro de 2011, contendo todos
0s acessos pretendidos para o estudo. Porém, devido a fatores ambientais e fisioldgicos das
sementes utilizadas, algumas ndo germinaram e alguns acessos ndo puderam ser avaliados. No
mesmo periodo do ano de 2012, os acessos que nao foram avaliados no ano anterior, foram

novamente plantados e avaliados.
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Tabela 1 - Identificagdo dos 126 acessos de mamona (Ricinus communis) do banco de

germoplasma do Instituto Agrondmico de Campinas (IAC), utilizados na caracterizagcdo agro-

morfologica.

Acesso  Nomenclatura | Acesso Nomenclatura | Acesso  Nomenclatura | Acesso Nomenclatura
1 TS12 33 PB2A46 65 PBO03 96 PB9937

2 PB48 34 PB2AT72 66 PB16 97 CNS1

3 TS16 35 PB2A76 67 TS15 98 PADAM33
4 PBA32 36 TS04 68 1AC2028 99 LI10

5 PB46 37 TS02 69 IAC Guarani | 100 TS36

6 TS06 38 TS07 70 IAC226 101 PADAMA1
7 PBA35 39 PBA39 71 1AC80 102 LI05

8 PB2A19 40 TS13 72 TS22 103 M6367

9 PBA52 41 PBA43 73 PADAMO02 104 LI11

10 PB2A56 42 TS30 74 PADAM30 105 TS14

11 PB2A70 43 PBA29 75 TS39 106 TS18

12 PB2P47 44 PBA44 76 PADAM38 107 PADAM32
13 PB206 45 TS17 77 PADAM28 108 PADAM14
14 PB207 46 PB2P55 78 PADAMA42 109 PADAM19
15 PB209 47 PBA53 79 PADAM18 110 LI24

16 PB2P65 48 TS03 80 LI29 111 PADAMO1
17 PB2A15 49 PBA38 81 TS20 112 PADAM36
18 PB2A28 50 PBA36 82 PADAM?24 113 PADAM34
19 PB2A20 51 PB2A52 83 TS08 114 PB23

20 PB2A43 52 PB2A59 84 PADAM31 115 TS19

21 PB2A75 53 TS38 85 TS26 116 PB233

22 PB2A69 54 TS23 86 H97028 117 PBAT73

23 PB2A12 55 TS10 87 PADAM37 118 PB2A49

24 PB2A32 56 PBA33 88 TS29 119 PB2A30

25 PB2P74 57 PBO7 89 PADAMPOQ7 |120 CHINA

26 PB2A42 58 PB02 90 PADAMP23 | 121 PB2A22

27 PB2A04 59 PB05 91 PADAMA40 122 CNES

28 PB2A29 60 PB13 92 LI57 123 L3161

29 PB2A68 61 PB10 93 LI04 124 CHINA CARECA
30 PB2P10 62 PB18 94 LI83 125 PADAMO3
31 PB2A45 63 PB20 95 PADAM26 126 MAMONA SAVANA
32 PB2A44 64 PB15

3.1.2 Caracterizacao dos acessos

A caracterizacdo agro-morfoldgica foi iniciada trés meses apds a semeadura e

continuada durante o desenvolvimento das plantas, procurando explorar fases de floracdo e
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frutificagdo. A partir de descritores propostos por Savy Filho et al. (1999a) e Veiga et
al.(1989) foram selecionadas para, avaliacdo, as seguintes caracteristicas:

a) Altura da planta — medida a partir do solo até o apice do racemo mais alto (cm); em que
plantas com menos de 150 cm s&o consideradas muito baixas, entre 150 e 200 cm séo baixas,
entre 200 e 250 cm sdo médias, entre 250 e 300 cm séo altas e acima de 300 cm sdo muito
altas.

b) Altura do caule — medida a partir do solo até a insercdo do racemo primario (cm); em que
plantas com menos de 60 cm sdo consideradas muito baixas, entre 60 e 89 cm s&o baixas,
entre 90 e 120 cm sdo médias e acima de 120 cm séo altas.

c¢) Diametro do caule — medido na regido mediana (mm). Plantas com diametro inferior a 3,5
cm sao consideradas de diametro fino, entre 3,5cm e 4,5 cm € médio; grosso se estiver na
faixa de 4,6 a 5,5 cm e muito grosso quando for superior a 5,5 cm.

d) Comprimento médio dos internddios — razdo entre altura do caule e nimero de internédios
(cm). Séao considerados pequenos quando forem inferior a 2,5 cm, médios entre 2,5 e 5,0 cm e
acima de 4,5 cm sdo altos.

e) Coloracéo e cerosidade do caule — observada na época da maturacdo do racemo primario:
verde sem cera, verde com cera, rosa COm cera, rosa sem cera e acaju.

f) Coloracdo da folha adulta — observada em folhas adultas abaixo do racemo primario, na
face adaxial: verde, verde-escura e avermelhada.

g) Coloracdo da nervura — observada na fase adaxial das folhas: esverdeada e avermelhada.

h) Coloragdo da folha jovem — observada na fase adaxial: esverdeada, bronzeada e
avermelhada;

i) Coloracdo do estigma — observado em inflorescéncias jovens no racemo primario:
esverdeado, rosado e avermelhado.

J) Densidade de frutos no racemo — observada a proximidade dos frutos entre si no racemo:
compacto, moderado e ralo.

I) Ndmero de racemos — quantidade de racemos por planta, em que menos de trés racemos por
planta é considerada baixa quantidade, de trés a sete € média e acima de sete € alta.

m) Coloracdo do fruto — verificada nos frutos imaturos no racemo primario, em época de
inicio de maturagéo: verde-escuro, verde, verde com cera, rosado e avermelhado.

n) Presenca de espinho — verificada nos frutos imaturos no racemo primario, em época de

inicio de maturacao: sem espinhos, com espinhos esparsos e com muitos espinhos
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0) Cor do aculeo — observada em frutos antes da maturagdo, no racemo primario: verde sem

cera, verde com cera, verde-escuro, verde-avermelhado, rosado e avermelhado.

3.1.3 Andlises estatistico-genéticas

Os dados coletados em 2011 e 2012 foram submetidos a analise estatistica para
verificacdo de efeito de ano, para entdo poderem ser agrupados e analisados conjuntamente.

Foram realizadas analises de variancia univariada para avaliagdo da existéncia de
variabilidade genética entre os acessos, baseada em testes de médias Scott-Knott (SCOTT &
KNOTT, 1974) no programa computacional Genes (CRUZ, 2006).

Foram realizadas analises multivariadas entre os individuos compondo todos o0s
acessos, analisando a similaridade entre os individuos, calculada a partir do coeficiente de
Jaccard. Para a andlise de agrupamento foi adotado o método UPGMA, ambos realizados por
meio do programa NTSYSpc (ROHLF et al., 1989).

Para facilitar a analise de diversidade genética os acessos do BAG IAC foram
agrupados em: porte baixo (PB), composto por acessos com plantas de baixa estatura;
tolerantes a seca (TS), composto por acessos a escassez de agua. Essa caracteristica ndo foi
confirmada nesse trabalho. MELHORADOQOS, composto por cultivares originados de
linhagens avancadas e, consequentemente, com maior homozigose em seus locos (IAC
Guarani, lancado em 1974; IAC 80, lancado em 1982; IAC 226, lancado em 1989 e IAC2028,
lancado em 2007); OUTROS composto por acessos que nao se enquadraram em nenhum dos
trés citados, por ndo apresentarem nenhuma caracteristica que os destaque e por se tratarem de
linhagens em inicio de selecdo, logo, podem apresentar grande segregacdo de caracteres e

diversidade genética.

3.2 Caracterizacao Molecular

3.2.1 Material experimental

A andlise da diversidade genética a partir de metodologias moleculares foi realizada
intra e entre acessos de mamona. A analise entre 0s acessos foi composta por 121 acessos
pertencentes a0 BAG IAC (Tabela 2), dois acessos selvagens, coletados nas imediagdes do

Centro Experimental Central, em Campinas, SP (SELVAGEM1, SELVAGEM2) e 17 acessos
pertencentes a0 BAG Embrapa Algoddao: CNPAM 99-13, CNPAM 99-30, CNPAM 99-31,
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CNPAM 2000-20, CNPAM 2001-50, CNPAM 2001-89, CSRD 2, CSRD 10, CSRN 05,
CSRN 39, PERNANBUCANA 02, BRS NORDESTINA, PAJE, BRA 10100, BRA 3908,
BRA 8869 e‘BRS-ENERGIA’. Portanto, a diversidade genética foi avaliada em um total de

140 acessos.

Tabela 2 - Identificacdo dos 121 acessos de mamona (Ricinus communis) provenientes do

banco de germoplasma do Instituto Agronémico de Campinas (IAC).

Acesso Nomenclatura | Acesso Nomenclatura | Acesso Nomenclatura | Acesso Nomenclatura
1 TS12 31 PB2A29 61 PBA33 91 PADAM37
2 PB48 32 PB2A68 62 PBO7 92 CNES
3 TS16 33 PB2P10 63 PB02 93 TS29
4 PBA32 34 PB2A45 64 PB05 94 PADAMO7
5 PB46 35 PB2P55 65 PB13 95 CHINA
6 PB2A19 36 PB15 66 PB10 96 PADAMP23
7 PB56 37 PB2A46 67 PB18 97 PADAMA40
8 PBA52 38 PB2AT72 68 PB20 98 LI57
9 PB2A26 39 PB2A76 69 PB03 99 PADAM36
10 PB2A56 40 TS04 70 PB16 100 LI04
11 PB2A70 41 TS02 71 TS15 101 L3161
12 PB2A49 42 PB23 72 1AC2028 102 LI83
13 PB233 43 TS07 73 IAC Guarani |103 CHINA CARECA
14 PB206 44 PBA23 74 IAC 226 104 PADAM26
15 PB209 45 PBA39 75 IAC80 105 MAMONA SAVANA
16 PB2P65 46 TS13 76 TS22 106 PB9937
17 PB2P67 47 PBA43 77 PADAMO02 107 PADAM33
18 PB2A44 48 TS30 78 PADAM30 108 PB2A04
19 PB2A28 49 PBA29 79 TS39 109 LI10
20 PB2A20 50 PBA44 80 PADAM38 110 PADAMAO1
21 PB2A43 51 PBA28 81 PADAM28 111 LIO5
22 PB2A75 52 TS17 82 PADAMA42 112 M6367
23 PB2A05 53 PBA53 83 TS06 113 TS18
24 PB2A22 54 TSO03 84 LI29 114 PBA35
25 PB2A69 55 PBA38 85 TS20 115 PADAM32
26 PB2A12 56 PBA36 86 PADAM?24 116 PADAM34
27 PB2A30 57 PB2A52 87 TS08 117 PADAMA14
28 PB2A32 58 TS38 88 PADAM31 118 PADAM19
29 PB2P74 59 TS23 89 TS26 119 LI24
30 PB2A42 60 TS10 90 H97028 120 LI11

121 PADAM18

Em funcdo do grande nimero de gendtipos e da impossibilidade de realizar as analises

moleculares dentro do acesso em todos, somente alguns foram selecionados para o estudo de
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diversidade intra acesso. Foram selecionados acessos pertencentes a grupos de interesse para a
cultura. Ja era sabido que alguns acessos apresentavam porte baixo e outros poderiam ser
tolerantes a seca, caracteristicas buscadas em programas de melhoramento de mamona do
IAC. Portanto, dentre esses acessos, foram selecionados aqueles que apresentavam maior
namero de individuos, para obter uma analise de diversidade genética mais robusta. Assim, os
acessos selecionados foram: TS22, TS39, TS08, PB2A44, PBA29, PBA38.

3.2.2 Extracao de DNA

Para as analises moleculares, foram coletadas amostras de tecido foliar jovem para a
extracdo de DNA gendmico. As folhas coletadas foram maceradas em nitrogénio liquido até
obtencdo de um po6 fino, para facilitar a atividade do tampédo. Aproximadamente 20 mg de
material macerado foram transferidos para um eppendorf de 2 mL, em que foram adicionados
800 pl de tampédo de extracdo CTAB, contendo: TRIS — HCI 0,1 M pH 8,0; NaCl 1,2M;
CTAB 3%; EDTA 30 mM pH8,0 e mercaptoetanol a 3%. Os tubos foram agitados e
incubados em banho maria durante 60 minutos a 65°C. A cada 15 minutos, os tubos foram
invertidos lentamente para que houvesse homogeneizacdo. Apds o banho maria, foram
adicionados 500 pl de cloroférmio/alcool isoamilico (24/1), em seguida os tubos foram
agitados levemente por 5 minutos e centrifugados durante 5 minutos a 10000 g. O
sobrenadante foi transferido para novos tubos. O proximo passo foi adicionar 700 pl do
volume transferido de sobrenadante de isopropanol gelado, misturando levemente até formar
um precipitado. Os tubos foram levados ao congelador (-18°C) por, aproximadamente, 30
minutos e, depois, centrifugados a 10000 g por 10 minutos. O sobrenadante foi descartado e o
precipitado foi seco em temperatura ambiente por 10 minutos. O precipitado foi lavado com
500 pl de etanol 70%; os tubos foram centrifugados a 10000 g por 5 minutos e o etanol foi
descartado.

Depois, o procedimento foi repetido utilizando-se 500 ul de etanol 95%. O precipitado
foi seco em temperatura ambiente por duas horas para evaporar os residuos de etanol e
dissolvido em 100 pl de tampéo TE acrescidos de 1 pl de RNAse em cada tubo. Os tubos
foram armazenados a temperatura de -20°C em freezer.

Para avaliar a integridade e a concentracdo, 0 DNA extraido foi migrado através de
eletroforeses em gel de agarose 1% corados com Gel Red, comparando-se com o DNA-
padrdo do fago lambda. O DNA das amostras foi diluido para a concentragéo de 10 ng/ul para

ser usado nas reagoes de PCR.
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3.2.3 Caracterizacao e genotipagem dos acessos

Para a caracterizacdo da variabilidade genética dos 140 acessos selecionados foram
utilizados 23 marcadores moleculares microssatélites (SSR), desenvolvidos por Bajay (2009)
(Tabela 3). Para as analises intra acesso, foram selecionados dez SSR: Rco05, Rco09, Rcoll,
Rco18, Rcol9, Rco20, Rco30, Rco23, Rco26 e Rco29 (Tabela 3). Estes foram escolhidos
segundo uma andlise preliminar dos individuos dos acessos estudados, selecionando-se 0s que
apresentaram maior polimorfismo.

As reacOes foram realizadas utilizando-se 3,0 pl de DNA (10 ng/ul) , 0,32 ul de
solucéo de primers foward, 0,4 pul de solucédo de primers reverse, 0,3 ul de solucdo de primers
M13 IR700 ou IR800, 2,0 ul de dNTPs (2,5mM); 2,0 ul de solugdo tampédo (50 mM de KCl,
10 mM de TRIS-Hcl — pH8,9); 2,5 pul de BSA (2,5 pg/ul), 1,6 ul de MgCl, (50 mM); 1 U de
Tag DNA polimerase; 5,38 ul de 4gua autoclavada.

As reacOes de PCR foram realizadas em termociclador. As amostras foram submetidas
inicialmente a 94°C durante 5 minutos, seguindo-se de 10 repeticdes a 94°C por 1 minuto,
58°C durante 1 minuto (com decréscimo de 1°C por ciclo), a 72°C durante 1 minuto acrescido
de 30 repeticdes a 94°C por 40 segundos, a 48°C durante 4° segundos, 72°C por 1 minuto,
com extenséo final de 72°C durante 10 minutos.

A genotipagem dos locos foi realizada em gel de poliacrilamida a 7% desnaturante em
sistema multiplex em sequenciador automatico 4300 DNA Analyzer (LI-COR Biosciences -

Corporate).

3.2.4 Analises estatistico-genéticas

A diversidade genética de um determinado loco marcador corresponde a probabilidade
de ocorréncia de polimorfismo entre individuos tomados ao acaso (RAFALSKY et al., 1996)
e é caracterizada por diversos indices como: heterozigosidade esperada, heterozigosidade
observada e diversidade alélica.

O parametro He corresponde a probabilidade de dois gametas, tomados ao acaso de

uma populacao, terem alelos diferentes em um determinado loco, sendo definida como a
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Tabela 3 — Marcadores microssatélites (SSR) utilizados nas reacdes de amplificagio em acessos de mamona®.

Loco Seqiléncia T°C Motivo Produto  %CG Classificacéo
F: GCGAAGAAACCAAAATGGAG

Rco0l R: CATGAAAGAAACCCAACACG 58 (CT)18 284 45 Perfeito
F: CTAGCTTTGGGGCACAGTC

Rco02 R: GGAAAATAGGTGCGTATGAAAC 59 (AC)12 230 49.4 Perfeito
F: GATGTGAGCCCATTATGCTG

Rco03 R: TCAGAAATACCTCTAGGCGACA 62 (GA)11(AG)11 260 47.7 Interrompido
F: AGCCCAGAAATTGGAAAAGA

Rco05 R: CAAACCCAAGCAAACCTCA 56 (TG)6(GA)22(GAA)2 270 43.7 Composto
F: GGGTGAAAATGAAGAGATTGG

Rco06 R: ATAACCCGTGAAGCATGGAC 60 (TG)11 310 45 Perfeito
F: CGTGTGTCTGTGTGCATGTC

Rco08 R:CCTCAACCCTTTGCTGTTTC 61 (TG)10 320 52.5 Perfeito
F: CCAACTCCCTTGTCTGCAA

Rco09 R: GTGAATGGCAAGCAGCAAT 57 (AC)11 190 50 Perfeito
F: GCGTGGACTAACTTCAAGCA

Rcoll R:CCCCATTAGCATCGAGAAAG 60 (TC)10(GT)6 250 50 Composto
F: AAGACTGCACCTCCTCCTA

Rcol2 R:TGCTGGAACAAACCCTGATA 58 (TG)8(GA)9 220 48.8 Composto
F: GGTGCTTCCAGAAATTCAGTT

Rcol3 R: GGAGGGGAAAGACAGGATTC 61 (GA)23 250 48.9 Perfeito
F: CACGCACGTTAAAGCAAACT

Rcol5 R:GCGAAGAAACCAAAATGGAG 58 (AG)18 260 45 Perfeito
F: AGGGGGATAAGCGTGATATG

Rcol8 R:CCGTTATGAAAAGGAAAGCA 58 (CA)17 250 45 Perfeito
F: TGCTTGTGTAATTGCTTCTCC

Rcol9 R: TGCAACTCAAAAACTGGAAGAG 61 (CTTT)3 326 41.9 Perfeito
F: CCAAAAGGAATGTGGGACTC

Rco20 R: TGTGGAGAGGATGAAGAGGAA 61 (TC)23 320 48.8 Perfeito
F: ATCCGCCGACAATAGCAG

Rco22 R: GCAACACTCTCTTCCCTGAA 58 (AAAC)3(AC)9(TC)5 250 52.8 Composto
F: CATGGATGTAGAGGGTCGAT

Rco23 R: CAGCCAAGCCAAAGATTTTC 59 (GA)15(AG)8 320 475 Interrompido
F-TTGCTTGTCAAAGGGGAGTT

Rco26 R: TCATTTTGAGGGAGAAACCA 57 (CT)19 310 425 Perfeito
F: GGAGAAAAGAAAGGGAGAAGG

Rco29 R: GCCAAAAGCACACTTAATTTGA 61 (GA)7 250 42 Perfeito
F: TGAAACTTTGGAGCTTGGAGA

Rco30 R: GGTCCCACACATTCATACACA 61 (AG)19 232 45.25 Perfeito
F: ACAATGCGTGTGTCTGTGTG

Rco31 R: CCTCAACCCTTTGCTGTTTC 60 (TG)11 240 50 Perfeito
F: ACATACATGCAGGGAGACCA

Rco33 R: TCTGCTTTAATGGCTGATCG 59 (TCT)11 240 47.5 Perfeito
F: TCGGTTAAGGGTATGGGTTG

Rco34 R:CACACTTCATTTCGCAGACC 60 (GT)11 300 50 Perfeito
F: GGAAGAATTGGGTTGGAAGT

Rco35 R: AACAAACACAGGTGCATCAT 57 (AG)16 290 425 Perfeito
F: CTTTAGGCACCATCATCATCC

Rco36 R: CATGTTGTTTTTGGCAGCTC 58 (AGATA)2(TG)13(GA)17 220 48.8 Composto
F: AACTGGATAAAGGGGTATTTGG

Rco4d0 R:GCTTTTTGGTAGCAGGTTTGA 61 (TC)5(CT)7 200 41.9 Interrompido
F: CATGTTGTTTTTGGCAGCTC 45

Rco4l R:CGTTCACACTCATCAATCCA 58 (CT)17(CA)11 224 Composto

*fonte: Bajay (2009).
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diversidade genética de Nei (1973) esperada segundo o principio do Equilibrio de Hardy-
Weinberg. O parametro Ho representa a taxa real de individuos heterozigotos na populagédo
estudada (BAJAY, 2009). Assim tem-se que:
He = 1-X(pi%)
Ho=1-2pj

Em que p; corresponde a frequéncia alélica estimada do e-ésimo alelo; pii € a
frequéncia estimada de homozigotos ii. A estimativa média desses valores é calculada pela
meédia aritmética entre todos os locos analisados.

Estas estimativas foram calculadas utilizando-se o programa ARLEQUIN 3.1
(EXCOFFIER et al., 2005).

A relacdo entre essas estatisticas define o Indice de Fixacdo de Wright (F), que é o
desvio da proporcdo dos individuos heterozigotos observados do esperado segundo o
equilibrio de Hardy-Weinberg.

Nas estatisticas F de Wright, Fis € o valor meédio de fixacdo de alelos dentro de
populacdes, e caracteriza o nivel médio de endogamia ao nivel populacional. As estatisticas F
permitem a caracterizacdo da distribuicdo da diversidade genética entre as populacdes (Fsr),
em que:

Fis = (He — Ho) / He
Fst = (Ht—He) / Ht
Fir = (Ht—Ho) / Ht

Ht é a heterozigosidade esperada na populacdo total, assumindo que ndo ocorra
subdivisao.

As estatisticas F de Wright, as frequéncias alélica, e o Indice de Shannon
(SHANNON & WEAVER, 1949), as distancias genéticas e identidades genéticas foram
calculados pelo programa POPGENE 1.31 (YEN, 1999).

O indice de Shannon é utilizado como medida de diversidade génica e é obtido através
da seguinte férmula:

I = 2piln(pi)
em que p é a frequéncia do alelo i e n é o nimero total de alelos.

O teste xxato (GOU & THOMPSON, 1992) foi executado pelo programa GENEPOP
(RAYMOND & ROUSSET, 1995), para verificar a significdncia da associacdo entre
genotipos de cada par de locos, através da razéo de verossimilhanca.

Dst’ € a diversidade entre as amostras independentemente do nimero de amostras.
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Dst’ = (n/Np-1)Ht’ — Hs,
em que Ht’ ¢ a heterozigosidade total independente do nimero de amostras ¢ Hs ¢ a
heterozigosidade esperada (ndo viesada) dentro da amostra, frequentemente denominada de
diversidade genética.

Gsr € o coeficiente corrigido de diversidade relativa entre as populagfes (estimador de
Fst), sendo expresso pela formula:

Gst” = (Ht” — Hs)/ Ht” = Ds7’/ Ht

Os parametros acima determinados, Dst’ ¢ Gst’ foram determinados utilizando o
programa FSTAT 2.9.3 (GOUT et al., 1992).

O conteudo de informagédo polimorfica (PIC — Polymorphism Information Content),
proposto por Anderson et al. (1993), foi calculado em funcédo do nimero de alelos detectados,
da sua distribuicdo e frequéncia nos grupos estudados. Os valores de PIC por loco séo
determinados pela expressao:

PIC=1-Yp{

Nesta expressao, p; € a frequéncia do alelo i no grupo. O calculo é baseado no nimero
de alelos detectados por determinado loco e a frequéncia relativa de cada alelo no conjunto
dos 140 acessos de mamona analisados. Desta maneira o PIC esta relacionado com o numero
de alelos, que, por sua vez, esta diretamente associado a divergéncia genética e ao numero de
genotipos em estudo. O PIC foi calculado utilizando-se o programa CERVUS 2.0 (SLATE et
al., 2000).

A estruturacdo da variabilidade genética foi visualizada por meio de dendrogramas
obtidos no programa NTSYS (ROHLF et al., 1989), construidos a partir da matriz de
distancias genéticas de Jaccard e pelo critério de agrupamento UPGMA (método de média
aritmética nao ponderada).

Foi utilizado o programa STRUCTURE (PRITCHARD et al., 2000) para definir o
namero de grupos (K) mais provavel nas amostras, seguindo os seguintes parametros: 50.000
simulacdes de Cadeias de Markov Monte Carlo; com descarte inicial (burn in) de 500.000 e
modelo de ancestralidade sem miscigenacdo (no admixture); modelo de frequéncias alélicas
correlacionadas. Foram realizadas 20 intera¢Oes para cada agrupamento (K), variando de um a
sete. O K mais provavel foi calculado pelo método de Evanno et al. (2005) pelo aplicativo
STRUCTURE HARVESTER (EARL, 2013).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Caracterizacdo Agro-morfologica

4.1.1 Efeito de ano

Para andlise dos dados referentes a caracterizacdo agromorfol6gica de acessos de
mamona foi verificada a existéncia de interacdo genotipo vs ano.

Foi constatado que ndo houve efeito de ano nas caracteristicas agromorfoldgicas dos
acessos analisados, uma vez que para todos os caracteres o F calculado foi ndo significativo.
Com isso foi possivel considerar como um conjunto os dados coletados em cada ano, 2011 e
2012,

4.1.2 Anélises estatistico-genéticas

Os resultados da analise de variancia univariada dos dados da carcterizacdo dos 126
acessos de mamona encontram-se na tabela 4. Os acessos também foram agrupados em PB,
TS, OUTROS ¢ MELHORADOS e para cada grupo foi realizada a analises de variancia
(Tabelas 5, 6, 7, 8, respectivamente).

Considerando que o coeficiente de variacdo (CV) é interpretado como uma medida de
dispersdo empregada para estimar a precisdo de experimentos e representa o desvio-padrdo
expresso como porcentagem média, o coeficiente de variacdo ambiental mais baixo obtido
para as analises incluindo todos os acessos foi de 7,83% e 0 mais alto foi de 56,37%. Para 0s
grupos, os valores foram semelhantes: em OUTROS variou entre 3,18% e 56,15%, para
MELHORADOS oscilou entre 10,04% e 48,86%; em PB a faixa de variacdo foi entre 2,33%
e 56,71% e para TS, os CVs encontrados variaram entre 4,40% e 55,80%.

Para alguns caracteres, pode-se considerar que houve boa precisdo experimental, como
em presenca em espinho, coloracdo do caule, coloracdo da nervura, coloragdo do fruto,
coloracdo do aculeo e coloragdo do estigma, pois apresentaram menores valores de CV
(Tabelas 5, 6, 7, 8, 9).
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Tabela 4 - Médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), diametro do caule (DC, mm), comprimento médio do internédio (Cl,
cm), coloragdo do caule (CC), coloracdo da folha adulta (CA), coloracéo da folha joven (CJ), coloragdo da nervura (CN), coloragdo do estigma (CE), nimero de racemos
(NR), densidade e frutos no racemo (FR), coloracédo do fruto (CF), coloragdo do actleo (CA) e presenga de espinhos no fruto (PE) em 126 acessos de mamoneira.

Acesso AP AC DC  CI cct cA' cJ CN! CE' NR FR! CF! cA' PE
TS12 73,70c  37,80c 33,21a 2,19d vec (f) ve () esv (C) esv (e) 3,75b mod/ralo (e) vce (a) v avr (a) ce (a)
PB48 74,29c 33,57d 29,05b 2,37d vec (f) ve () esv (C) aver (a) aver (a) 3,71b ralo (e) vce (a) v avr (a) ce (a)
TS16 87,00b 38,40c 33,56a 2,64d rccivee (f) ve () esv (c) esv (e) ros (d) 4,60a ralo (e) vce (a) v avr (a) ce (a)
PBA32 58,67d 24,00e 30,99a 1,72e vcee (f) ve (a) esv (c) esv (e) 4,33a comp/mod (b) vce (a) v avr (a) ce (a)
PB46 36,63e 16,88 12,90d 1,96e vee (f) ve (a) esv (c) esv (e) 3,13b comp/ralo (c) ve/vce () vsc/vee (d) ce (a)
TS06 4525e 29,00d 21,52c 1,94e vee () ve (a) esv/bron (b) aver (a) ros (d) 4,00b mod/ralo (d) vce () v avr (a) ce (a)
PBA35 66,00d 28,33d 23,13c 2,20d rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) 2,00d mod/ralo (e) vce () veelv avr (b) ce (a)
PB2A19 59,80d 31,00d 22,62c 1,80e vee (f) ve (a) esv (c) aver (a) aver (a) 3,40b mod/ralo (d) vce (a) v avr (a) ce (a)
PBA52 92,00b 37,67c 24,19c 2,70d vee (f) ve (a) bron (a) aver (a) aver (a) 4,332 ralo (e) vce (a) v avr (a) ce (a)
PB2A56 86,00c 28,00e 25,63b 2,48d vee () ve (a) esv/bron (c) esv (e) ros/esv (e)  6,00a ralo (e) vce () vce (d) ce (a)
PB2A70 94,75b  40,00c 40,82a 2,59d rcc/vee (b) ve (a) esv/bron (c) aver (a) aver/ros (c) 3,75b mod/ralo (e) vce () veelv avr (b) ce (a)
PB2P47 138,50a 58,00a 27,60b 4,84a rcc (a) ve (a) bron (a) aver (a) 5,50a ralo (e) vee (a) v avr (a) ce (a)
PB206 62,67d 29,00d 24,10c 2,02e rcc (a) ve (a) bron (a) aver (a) 3,33b mod/ralo (d) vce (a) v avr (a) ce (a)
PB207 64,00d 29,67d 29,22b 2,59d rcc (a) ve (@) esv/bron (c) aver (a) esv (f) 5,67a mod/ralo (e) vce (a) veelv avr (b) ce (a)
PB209 79,17c  35,67d 23,86c 2,47d rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) aver (a) 2,67c mod/ralo (e) vee (a) v avr (a) ce (a)
PB2P65 79,17c  37,17c 23,59c 2,67d rcc (a) ve (a) esv/bron (b) aver (a) aver (a) 2,67c mod/ralo (e) vee (a) v avr (a) ce (a)
PB2A15 66,000 33,80d 21,82c 2,68d rcc (a) ve (@) esv/bron (c) aver (a) 2,00d mod/ralo (e) vce (a) v avr (a) ce (a)
PB2A28 67,33d 33,50d 31,4l1a 2,68d rcc (a) ve (@) esv/bron (c) aver (a) ros (d) 1,83d comp/mod/ralo (b) vel/ve (d) vee (d) ce (a)
PB2A20 98,80b 42,00c 21,82c 2,76c rccl/vec (c) ve (a) esv/bron(c) aver/esv (c) 3,40b mod (c) vel/ve (d) veelv avr (b) ce (a)
PB2A43 56,50d 24,00e 19,99c 2,10e vec (f) ve (a) esv/bron (c) esv (e) esv (f) comp/mod/ralo (d)

PB2AT75 58,29d 31,86d 31,14a 1,71le rcc (a) ve (a) esv/bron (b) aver (a) 3,15b comp/mod (b) velve (C) vcelv avr (b) ce (a)
PB2A69 42,17e  26,00e 21,45c 1,47e vec (f) ve (a) esv(c) esv (e) 1,40d comp/mod/ralo (d)  vcc (a) veelv avr (b) ce (a)
PB2A12 53,67d 34,80d 29,10b 2,07e rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver (a) 1,67d comp/mod/ralo (b)  vcc (a) vcelv avr (a) ce (a)
PB2A32 54,67d 33,29d 22,60c 3,02c rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver (a) aver/ros (c) 1,83d comp/mod/ralo (c)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
PB2P74 70,14c 37,00c 27,51b 1,98e rcc (a) ve (a) esv/bron (b) aver (a) aver/ros (b) 1,71d comp/mod/ralo (b)  vcc (a) vcelv avr (C) ce (a)
PB2A42 60,44d 29,33d 20,59c 1,75e rcclvee (€) ve (a) esv () aver/esv (c) ros (d) 2,00d mod (c) vee (a) veelv avr (d) ce (a)
PB2A04 73,00c 42550c 27,29b 2,85¢c rcc (a) ve (a) bron (a) aver (a) 3,50b mod/ralo(d) vee (a) v avr (a) ce (a)
continua
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Tabela 4 - Médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), diametro do caule (DC, mm), comprimento médio do internédio (Cl,
cm), coloragdo do caule (CC), coloracao da folha adulta (CA), coloracédo da folha joven (CJ), coloracdo da nervura (CN), coloracdo do estigma (CE), nimero de racemos

(NR), densidade de frutos no racemo (FR), coloracao do fruto (CF), coloracéo do actleo (CA) e presenca de espinhos no fruto (PE) em 126 acessos de mamoneira.

continuacao

Acesso AP AC DC Cl cc! CcA' cJ CN! CE' NR FR! CF! cA' PE
PB2A29 42,60e 32,33d 22,28c 2,12e rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver () aver (a) 1,00d mod/ralo (c) vee (a) v avr (a) ce (a)
PB2A68 52,78d 34,33d 29,73b 2,36d rcc/vec ()  ve(a) esv/bron (c) esv (e) aver/ros (b) 3,56b mod/ralo (d) vee (a) veclv avr (b) ce (a)
PB2P10 83,89c 46,89b 31,47a 3,43c rcciveec(d) wve(a) esvibron(c) aver/esv (d) ros (d) 3,56b comp/mod (b) vce (a) veelv avr (b) ce (a)
PB2A45 53,33d 31,11d 21,08c 3,16¢ vee (f) ve (@) esv/bron (c) esv (e) ros (d) 3,56b mod/ralo (d) vee (a) se (d)
PB2A44 83,44c 36,00c 28,25b 2,93c rcc (a) ve (a) esv (c) aver (a) aver/ros (b) 2,89c comp/mod (a) vce () veclv avr (a) ce (a)
PB2A46 39,88e 40,38c 13,49d 4,19 vce (f) ve (a) esv (c) esv (e) 3,00c comp (a) vce () vce (d) ce (a)
PB2A72 80,40c 37,20c 34,12a 2,77c rcc (a) ve (a) esv/bron (b) aver (a) aver (a) 3,00c mod (c) vce () v avr (a) ce (a)
PB2A76 66,00d 23,75e 29,03b 2,21d rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver (a) 4,00b comp/mod (b) vce (a) vce/v avr (c) ce (a)
TS04 62,00d 26,25e 32,44a 1,93e vee (f) ve (@) esv/bron (b) esv (e) aver (a) 2,00d comp/mod/ralo (d)  vcc (a) vcelv avr (c) ce (a)
TS02 54,86d 26,63e 28,60b 1,83e vce (f) ve (a) esv/bron (b) esv (e) ros (d) 2,43c comp/mod/ralo (c)  vcc (a) vee (d) ce (a)
TS07 69,25c 40,25¢ 30,15b 2,45d vce (f) ve (a) esv/bron (c) esv (e) ros (d) 5,00a mod (c) ve (e) vee (d) ce (a)
PBA39 75,78c 37,89c 33,59a 2,46d rcc (a) ve (@) esv/bron (c) esv (e) aver (a) 2,89¢ mod/ralo (d) ve (e) vsc (e) ce (a)
TS13 69,67c 37,33c 26,06b 2,75¢c vsc/vee (f)  ve (a) esv (c) esv (e) aver/ros (c) 3,11b comp/mod/ralo (d) ve/vcc (b) vee (d) ce (a)
PBA43 58,88d 34,00d 29,54b 2,27d rcc/vec (d) ve (@) esv/bron (b) aver (a) aver (a) 2,50c mod/ralo (c) vce (a) vcelv avr (a) ce (a)
TS30 45,00e 29,00d 20,81c 1,91e rccivec(c) ve(a) esvibron(b) aver/esv(c) aver/ros(b) 1,67d mod/ralo (d) vee (a) vcclv avr (b) ce (a)
PBA29 60,13d 32,88d 24,11c 2,53d rcc (a) ve (a) esv (c) aver (a) 2,38c comp/mod (a) vee (a) v avr (a) ce (a)
PBA44 55,67d 26,7le 22,17¢ 1,80e rcc (a) ve (a) esv (c) aver (a) aver (a) 1,83d ralo (e) vce (a) veelv avr (b) celcee (b)
TS17 73,50c 35,25d 32,64a 2,54d vee () ve (a) esv (c) esv (e) aver (a) 2,75¢ mod/ralo (c) vce (a) vcelv avr (c) ce (a)
PB2P55 79,14c 44,13c 24,41c 2,66d vsc (9) ve (@) esv/bron (b) esv (e) aver (a) 2,00d comp/mod (c) vee (a) vcelv avr (C) ce (a)
PBA53 75,40c 30,60d 28,27b 2,10e rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver (a) aver (a) 4,00b mod (c) vee (a) vcelv avr (b) ce (a)
TS03 66,00d 34,88d 31,1la 2,40d vee (f) ve (a) esv(c) esv (e) ros (d) 3,25b mod/ralo (e) vee (a) vcelv avr (C) ce (a)
PBA38 78,50c 40,33c 29,46b 2,58d rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver (a) aver/ros (a) 2,60c comp/mod/ralo (b)  vcc (a) veelv avr (b) ce (a)
PBA36 70,50c 38,75c 31,63a 2,88c rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver () 1,00d comp/ralo (d) vee (a) vec (d) ce (a)
PB2A52 65,63d 28,00e 28,00b 1,99 rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver (a) aver (a) 3,00c mod/ralo (c) vee (a) vcelv avr (a) ce (a)
PB2A59 88,60b 47,17b 28,16b 2,90c vsc (9) ve (a) bron (a) esv (e) aver (a) 1,80d mod (c) ve (e) vec (d) ce (a)
TS38 95,00b 57,50a 22,83c 3,78b rcc (a) ve (a) esv (c) aver () aver/ros (b) mod/ralo (e)

TS23 75,40c 40,17c 31,55a 2,90c vee () ve (a) esv (C) esv (e) esv (f) 1,80d mod/ralo (e) vee (a) vec (d) ce (a)
continua
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Tabela 4 - Médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), didametro do caule (DC, mm), comprimento médio do internédio (Cl,
cm), coloracdo do caule (CC), coloracdo da folha adulta (CA), coloracdo da folha joven (CJ), coloracdo da nervura (CN), coloracdo do estigma (CE), nimero de racemos
(NR), densidade e frutos no racemo (FR), coloracgéo do fruto (CF), coloracdo do actleo (CA) e presenca de espinhos no fruto (PE) em 126 acessos de mamoneira.

continuacao

Acesso AP AC DC Cl cc! cA! cJ? CN? CE! NR FR! CF! CA' PE!
TS10 58,00d 30,86d 24,54c 2,53d vcee (f) ve (a) esv (c) esv (e) aver/ros (b) 2,29¢c mod/ralo (c) vce (a) vee (d) ce (a)
PBA33 68,38d 38,13c 24,88c 3,17c rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) aver/ros (c) 3,43b comp/mod (c) vce (a) veelv avr (C) ce (a)
PBO7 67,80d 35,70d 27,52b 2,15d rcc/vee (¢) ve (a) esv (c) aver/esv (c) aver/ros (c) 2,60c comp/mod (c) vce () veelv avr (b) ce (a)
PB02 48,33e  30,00d 12,90d 2,37d vce (f) ve (a) esv (c) esv (e) ros (d) 2,67c mod (c) vce () vee (d) ce (a)
PB05 55,60d 30,20d 22,43c 2,15d rcc (a) ve (a) esv (c) aver (a) aver/ros (b) 2,80c mod (c) vce () vee (d) ce (a)
PB13 73,25¢c  34,25d 32,10a 2,17d vee (f) ve (a) esv (c) esv (e) aver/ros (b) 4,14b ralo (e) vee (a) vee (d) ce (a)
PB10 70,29c  42,29¢ 29,79b 2,38d rcc (a) ve (a) esv/bron (b) aver (a) aver/ros (c) 1,83d mod/ralo (c) vce (a) vee (d) ce (a)
PB18 63,00d 37,60c 25,02c 2,40d rcc (a) ve (a) esv/bron (b) aver (a) aver/ros (c) 1,80d mod/ralo (d) vce () vce (d) ce (a)
PB20 61,00d 31,50d 23,61c 2,15d vce (f) ve (a) esv (c) esv (e) ros (d) 3,67b comp/mod/ralo (c)  vcc (a) vce (d) ce (a)
PB15 51,43e 28,86d 21,67c 2,15d rcc (a) ve (a) esv/bron (b) aver (a) aver (a) 2,29¢ comp/mod (b) vce (a) veelv avr (b) ce (a)
PB03 90,40b 47,400 28,72b 3,03c rcc (a) ve (a) esv (c) aver (a) aver (a) 3,20b mod/ralo (c) vce (a) veelv avr (d) ce (a)
PB16 97,20b  44,40c 33,48a 2,61d rcc (a) ve (a) esv/bron (b) aver (a) aver (a) 2,80c ralo (e) vce (a) vee (d) ce (a)
TS15 59,44d 34,67d 28,56b 2,36d vee (f) ve (a) esv () esv (e) ros (d) 2,33c comp/mod/ralo (d)  vcc (a) vec (d) ce (a)
1AC2028 76,38c 39,71c 27,86b 2,50d rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) aver (a) 2,50c comp/mod/ralo (c)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
IAC Guarani 88,13b 41,61c 3154a 2,93c rcc (a) ve (&) esv/bron (c) aver (a) aver (a) 2,88c comp/mod/ralo (b)  vcc (a) vee (d) ce (a)
1AC226 105,33b 63,11a 26,54b 4,29b rcc (a) ve (&) esv/bron (c) aver (a) aver (a) 2,44c comp/mod/ralo (c)  vcc (a) vee (d) ce (a)
1AC80 80,89c 48,44b 27,90b 3,41c vsc (9) ve (a) esv/bron (b) aver/esv (b) aver/ros(c) 1,78d comp/mod (b) ve (d) vsc (e) ce (a)
TS22 46,38e  24,33e 23,29c 1,98e rcclvec (e) ve(a) esvibron(c) aver/esv(d) aver/ros(c) 1,88d comp/mod/ralo (b)  vcc (a) vcelv avr (b) ce (a)
PADAMO02 54,50d 26,25e 21,97c 1,86e rcc (a) ve (a) esv/bron (b) aver (a) aver (a) 1,50d comp/mod (b) vee (a) v avr (a) ce (a)
PADAM30 55,75d 24,65 24,82c 1,99e rcc/veec (b) ve (a) esvibron (c) aver/esv (b) aver/ros (c) 3,75b comp/mod (b) vee (a) veelv avr (b) ce (a)
TS39 83,44c 42,22¢ 25,74b 2,84c vsc (g) ve (a) bron (a) aver/esv (b) ros (d) 2,89¢c mod (c) ve (d) vsc (e) ce (a)
PADAM38 90,70b  35,00d 26,69b 2,59d rcc (a) ve (a) bron (a) aver (a) aver (a) 3,70b comp/mod/ralo (c)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
PADAM28 74,33c 27,89d 26,54b 2,05e rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) aver (a) 3,22b comp/mod (a) vee (a) v avr (a) ce (a)
PADAM42 94,00b 46,50b 23,02¢ 3,30c rcc/vee (b) ve (a) esv/bron (b) aver/esv (c) aver (a) 3,25b comp/mod/ralo (¢)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
PADAM18 62,33d 31,22d 21,8lc 2,22d rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver () aver (a) 3,22b comp/mod/ralo (¢)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
LI29 61,00d 2450e 24,71c 1,72 vee () ve (@) esv/bron (c) esv (e) ros (d) 3,13b comp/mod/ralo (d)  vcc (a) vec (d) ce (a)

continua
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Tabela 4 - Médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), didmetro do caule (DC, mm), comprimento médio do internédio (ClI,
cm), coloracdo do caule (CC), coloracdo da folha adulta (CA), coloracdo da folha joven (CJ), coloracdo da nervura (CN), coloracdo do estigma (CE), nimero de racemos
(NR), densidade e frutos no racemo (FR), coloracao do fruto (CF), coloracdo do aculeo (CA) e presenca de espinhos no fruto (PE) em 126 acessos de mamoneira.

continuacao

Acesso AP AC DC  CI cc! cA! cJt CN! CE! NR FR! CF! CA' PE!
TS20 46,50e 22,17e 15,50d 1,86e vcee (f) ve (a) esv (c) esv (e) aver/ros (c) 2,00d mod (c) vce (a) vee (d) ce (a)
PADAM24 51,33e  33,22d 16,49d 2,58d vcee (f) ve (a) esv (c) esv (e) ros/esv (d) 4,00b comp/mod/ralo (b)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
TS08 53,67d 33,00d 23,70c 2,04e vcc(f) ve(a) esv (c) esv (e) ros (d) 3,63b comp/mod/ralo (c) velvcc (b) v avr (a) ce (a)
PADAM31 59,75d 35,38d 24,07c 2,62d rcc/vee (b) ve (a) esv (c) aver (a) aver/ros (c) 2,14d mod/ralo (d) vce () v avr (a) ce (a)
TS26 65,00d 35,14d 29,79b 2,14d rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver/esv (a) aver/ros (a) 2,86c comp/mod/ralo (b)  vcc (a) veelv avr (b) ce (a)
H97028 50,33e 25,00e 15,85d 2,40d vee (f) ve (a) esv (c) esv (e) 4,13b mod/ralo (e) vce (a) vee (d) ce (a)
PADAM37 58,17d 30,56d 25,25¢ 2,35d rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) 4,89a comp/mod/ralo (c)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
TS29 57,63d 28,78d 20,15¢ 1,89 vcc(f) ve(a) esv (c) esv (e) aver/ros (b) 3,33b mod/ralo (d) vce () vsc/vee/v avr (c)  celcee (b)
PADAMPOQ7 12,60f 29,10e 22,74c 2,16d rcc (a) ve (a) esv (c) aver (a) 2,33c comp/mod/ralo (d)  vcc (a) veelv avr (b) ce (a)
PADAMP23 43,17e 25,33e 19,31c 1,95e rcc (a) ve (a) esv (c) aver (a) 3,33b comp/mod/ralo (c)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
PADAM40 72,14c 25,33e 19,56c 2,22d vee (f) ve (a) esv (c) esv (e) ros/esv (e) 3,78b comp/mod/ralo (d)  vcc (a) vsc/v avr (d) ce (a)
LI57 53,20d 26,90e 27,18b 1,82e rcc (a) ve (a) esv/bron (b) aver (a) aver (a) 2,40c comp/mod/ralo (c)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
LI04 72,14c 25/44e 22,33c 2,77c rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) ros (d) 5,11a comp/mod/ralo (d)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
LI83 65,67d 19,29e 25,06c 1,50e vee (f) ve (a) esv () esv (e) ros/esv (e) 4,50a comp/ralo (d) vee (a) vec (d) ce (a)
PADAM26 51,44e 18,11e 25,00c 1,54e vee (f) ve (a) esv (c) esv (e) ros/esv (e) 4,11b comp/mod/ralo (¢)  vcc (a) vee (d) ce (a)
SAVANA 53,60d 22,57 20,13c 1,66e rcc (a) ve (a) bron (a) aver (a) aver (a) 2,57¢c ralo (e) vce (a) v avr (a) ce (a)
PB9937 79,38c 27,00e 26,88b 2,33d rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) 3,44b comp/mod/ralo (c)  vcc (a) vccelv avr (b) ce (a)
CNS1 71,00c 26,17e 22,25¢c 2,89c rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) aver (a) 4,60a mod/ralo (e) vee (a) v avr (a) ce (a)
PADAM33 78,25c 26,57e 25,51b 3,06c rcc/vee (b) ve (a) esv () aver (a) 3,17b mod/ralo (d) vee (a) v avr (a) ce (a)
LI10 52,50d 32,69d 25,69b 2,50d vee (f) ve (a) bron (a) esv (e) 6,38a ralo (e) vee (a) vec (d) ce (a)
TS36 63,60d 30,60d 27,71b 1,8% rcc (a) ve (a) bron (a) aver (a) aver/ros (c) 3,60b ralo (e) vee (a) v avr (a) ce (a)
PADAMAL 54,00d 22,00e 21,66c 1,52e rcc (a) ve (a) esv () aver (a) 2,75¢ comp/mod/ralo (c)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
LI05 54,33d 23,50e 20,39c 1,62e vee (f) ve (a) esv () esv (e) ros/esv (f) 3,50b mod/ralo (e) vee (a) v avr (a) ce (a)
M6367 83,00c 30,00d 36,60a 3,57c rcc (a) ve (a) esv (c) aver (a) 5,50a ralo (e) vee (a) v avr (a) ce (a)
LI11 81,00c 29,75d 28,42b 3,04c rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver (a) aver/ros/esv (d) 4,57a mod (c) vee (a) vsc/v avr () ce (a)
TS14 46,70e 26,70e 26,29b 1,89 vee () ve (@) esv/bron (c) esv (e) ros (d) 1,70d ralo (e) vce (a) vec (d) ce (a)
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Tabela 4 - Médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), didmetro do caule (DC, mm), comprimento médio do internédio (Cl,
cm), coloracdo do caule (CC), coloragdo da folha adulta (CA), coloracdo da folha joven (CJ), coloracdo da nervura (CN), coloracdo do estigma (CE), nimero de racemos

(NR), densidade de frutos no racemo (FR), coloracdo do fruto (CF), coloracdo do aculeo (CA) e presenca de espinhos no fruto (PE) em 126 acessos de mamoneira.

continuacao

Acesso AP AC DC Cl cc? CA' cJ CN? CE! NR FR! CF! CA' PE!
TS18 54,60d 21,20e 21,25¢c 1,83e rcc(@ ve(a) esvibron(c) aver(a) aver (a) 4,00b comp/mod/ralo (c)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
PADAM32 63,78d  33,00d 24,09c 2,24d rcc@@ ve(d) esv (C) aver () 2,67c  comp/mod/ralo (d)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
PADAM14 67,78d 31,89d 17,79d 2,23d vsc(g) ve(a) esv/bron (c) esv (e) ros (d) 1,33d comp/mod/ralo (c)  vcc (a) vee (d) ce (a)
PADAM19 68,33d  26,25¢  26,74b 2,09e rcc(@) ve(a) esvibron(c) aver(a) 3,00c mod/ralo (c) vee (a) v avr (a) ce (a)
LI24 46,00e  2543e 19,79c 1,76e vee (f)  ve (@) esv/bron (b) esv (e) ros (d) 1,57d ralo (e) vce (a) vee (d) ce (a)
PADAMO1 49,00e  26,00e 23,43c 2,47d rcc(@ ve(a) esvibron(b) aver(a) ros (d) 1,50d comp/ralo (c) vce () v avr (a) ce (a)
PADAM36 56,17d  33,00d 25,75b 3,36¢ rcc(@ ve(a) esvibron(b) aver(a) ros/esv (e)  2,50c ralo (e) vce () v avr (a) ce (a)
PADAM34 83,20c  47,80b 22,77c 3,63c vcc(f) ve(ad) esv (c) esv (e) ros (d) 3,00c mod/ralo (e) vce () vee (d) ce (a)
PB23 58,67d  26,20e 22,04c 2,20d rcc(@ ve(a) esv (c) aver (a) esv (f) 1,33d comp/mod/ralo (c)  vcc (a) v avr (a) ce (a)
TS19 57,33d  18,80e 23,61c 1,79e rcc/vce (b) ve (a) esv/bron (b) aver/esv (b) 4,80a comp/mod/ralo (c)  vcc (a) vscl/v avr (b) ce (a)
PB233 56,50d 19,17e 16,78d 1,73e rcc(@d ve(q) esv (c) aver (a) esv (f) 3,67b comp (a) vee (a) v avr (a) ce (a)
PBAT73 4550e 31,33d 2159c 2,14d rcc(@d ve(q) esv (c) aver (a) 2,00d comp/ralo (b) vee (a) v avr (a) ce (a)
PB2A49 69,50c 34,25d 23,60c 2,67d rcc(@) ve(a) esvibron(b) aver(a) aver/ros(b) 1,50d comp/mod/ralo(c) vcc (a) vscl/v avr (b)

PB2A30 75,50c  31,00d 23,72¢ 2,27d vee(f)  ve(d) esv (c) esv (e) ros/esv (e)  1,00d mod/ralo (d) vce (a) v avr (a) ce (a)
CHINA 50,00e  30,67d 10,03e 4,31b vee(f)  ve(d) esv (c) esv (e) 1,00d mod (c) vce (a) vee (d) cee (C)
PB2A22 72,50c 5150b 31,88a 2,46d rcc(@ ve(a) esvibron(b) aver(a) aver/ros(c) 1,50d comp/mod (b) vee (a) vec (d) ce (a)
CNES 32,63d 1555d 3,02c rcclvee (c) ve (a) esv/bron (c) aver/esv (c) 3,25b  comp/mod/ralo (d) velvcce (b) vec (d) celcee (b)
L3161 31,00d 26,27b  2,95¢c rcc@ ve(a) esv (c) esv (e) 4,50a mod (c) vee (a) vec (d) ce (a)
CHINA CARECA 25,00e 7,62e 5,13a vee(f)  ve(d) esv (c) esv (e) aver (a) ralo (e)

PADAMO3 22,15e  20,85c 1,68e vee (f)  ve (@) esv/bron (c) esv (e) 3,29b mod/ralo (e) vee (a) v avr (a) ce (a)
Média 65,86 32,62 2477 243 3,06 1,26 1,59 2,44 3,01 1,77 2,89 2,49 2,94
QM Acesso 1480,37* 430,15* 185,23* 2,52* 6,92* 0,62* 1,44* 1,14* 6,90* 1,55* 0,83* 1,67* 0,42*
CV% 28,83 31,96 25,74 36,41 13,30 28,34 11,25 14,53 56,37 33,39 8,20 13,50 7,83

* significativo a 5% pelo teste de F;
rcc = rosa com cera; vce = verde com cera; ve = verde escuro; esv = esverdeado; bron = bronzeada; aver = avermelhado; ros = rosado; mod = moderado; comp = compacto; v averm = verde
avermelhado; vsc = verde sem cera;; v = verde; ce = com espinhos; cee = com espinhos esparsos; se = sem espinhos.
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Tabela 5 - Grupo PB (porte baixo): médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), diametro do caule (DC, mm), comprimento
médio do internddio (CI, cm), coloragdo do caule (CC), coloracdo da folha adulta (CA), coloracdo da folha jovem (CJ), coloragdo da nervura (CN), coloracdo do estigma
(CE), nimero de racemos (NR), densidade de frutos no racemo (FR), coloragdo do fruto (CF), coloragdo do aculeo (CA) e presenga de espinhos no fruto (PE).

Acesso AP AC DC Cl cct CA! cJt CN! CE' NR FR! CF! CA! PE?
PB48 74,29c 33,57c  29,05a 2,37c vee(d) ve (a) esv (c) averm (a) averm (a) 3,71b ralo (d) vce (@)  vaverm (a) ce (a)
PBA32 58,67d 24,00c 30,99a 1,72c vee(d) ve (a) esv (c) esv (d) 4,33b  comp/mod (b) vce (a)  vaverm (a) ce (a)
PB46 36,63e 16,88c 12,90b 1,96¢ vee(d) ve (a) esv (c) esv (d) 3,13b  comp/ralo (c) vivee (b) reclv ce (c) ce (a)
PBA35 66,00d 28,33¢c  23,13b 2,20c rcc(a) ve (a) esv/bronz (c) averm (a) 2,00c  mod/ralo (c) vce (@) v cc/vaverm (b) ce (a)
PB2A19 59,80d  31,00c 22,62b 1,80c vee(d) ve (a) esv (c) averm (a) averm (a) 3,40b  mod/ralo (d) vce (a)  vaverm (a) ce (a)
PBA52 92,00b 37,67b 24,19 2,70b vee(d) ve (a) bronz (a) averm (a) averm (a) 4,33b ralo (c) vce (@)  vaverm (a) ce (a)
PB2A56 86,00c 28,00c 25,63b 2,48c vee(d) ve (a) esv/bronz (c) esv (d) ros/esv (e) 6,00a ralo (d) vce (@) vee(c) ce (a)
PB2A70 94,75b  40,00b  40,82a 2,59b rcc/vee(b)  ve (a) esv/bronz (c) averm (a) averm/ros () 3,75b  mod/ralo (d) vce (@)  vcc/vaverm (b) ce (a)
PB2P47 138,50a  58,00a 27,60a 4,84a rcc(a) ve (a) bronz (a) averm (a) 5,50b ralo (d) vce (a)  vaverm (a) ce (a)
PB206 62,67d  29,00c 24,10b 2,02c rcc(a) ve (a) bronz (a) averm (a) 3,33b  mod/ralo (d) vce (a)  vaverm (a) ce (a)
PB207 64,00d 29,67c  29,22a 2,59b rcc(a) ve (a) esv/bronz (c) averm (a) esv (f) 5,67a mod/ralo (d) vce (@)  vcc/vaverm (a) ce (a)
PB209 79,17c 35,67c  23,86b 2,47c rcc(a) ve (a) esv/bronz (c) averm (a) averm (a) 2,67b  mod/ralo (d) vce (@)  vaverm (a) ce (a)
PB2P65 79,17c 37,17b 2359 2,67b rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm (a) 2,67b  mod/ralo (d) vce (@)  vaverm (a) ce (a)
PB2A15 66,00d 33,80c 21,82b 2,68b rcc(a) ve (a) esv/bronz (c) averm (a) 2,00c  mod/ralo (d) vce (@)  vaverm (a) ce (a)
PB2A28 67,33d 33,50c 31,41a 2,68b rcc(a) ve (a) esv/bronz (c) averm (a) ros (d) 1,83c comp/mol/ralo (d) velv (c) vecc(c) ce (a)
PB2A20 98,80b  42,00b 21,82b 2,76b rcc/vee(b)  ve (a) esv/bronz (c)  averm/esv (b) 3,40b  mod (a) velv (¢) v cc/vaverm (b) ce (a)
PB2A43 56,50e 24,00c 19,99 2,10c vee(d) ve (a) esv/bronz (c) esv (d) esv (f) comp/mod/ralo (b)

PB2A75 58,29d 31,86c 31,14a 1,71c rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) 3,15b  comp/mod (c) velv (b) v cc/vaverm (b) ce (a)
PB2A69 42,17e 26,00c 21,45b 1,47c vee(d) ve (a) esv(c) esv (d) 1,40c comp/mod/ralo (b)  vcc(a) v cclvaverm (b) ce (a)
PB2A12 53,67e 3480c 29,10a 2,07c rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) 1,67c  comp/mod/ralo (c) vce (@)  vcc/vaverm (a) ce (a)
PB2A32 54,67e 33,29c  22,60b 3,02b rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm/ros (c) 1,83c comp/mod/ralo (b)  vcc(a) vaverm (a) ce (a)
PB2P74 70,14d 37,00b  27,51a 1,98c rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm/ros (b) 1,71c comp/mod/ralo (b)  vcc(a) v cc/vaverm (b) ce (a)
PB2A42 60,44d 29,33c  20,59b  1,75¢ rcc/vee(b)  ve (a) esv(c) averm/esv (b ) ros (d) 2,00c  mod (b) vce (@)  vcc/vaverm (c) ce (a)
PB2A04 73,00c  4250b 27,29a 2,85b rcc(a) ve (a) bronz (a) averm (a) 3,50b  mod/ralo(b) vce (@)  vaverm (a) ce (a)
PB2A29 42,60e 32,33c  22,28b 2,12c rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm (a) 1,00c  mod/ralo (c) vce (@)  vaverm (a) ce (a)
continua
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Tabela 5 - Grupo PB (porte baixo): médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), diametro do caule (DC, mm), comprimento médio do internddio
(ClI, cm), coloragao do caule (CC), coloragdo da folha adulta (CA), coloragdo da folha jovem (CJ), coloragdo da nervura (CN), coloragdo do estigma (CE), nimero de racemos (NR), densidade
de frutos no racemo (FR), coloragéo do fruto (CF), coloracdo do aculeo (CA) e presenca de espinhos no fruto (PE).

continuagdo

Acesso AP AC DC Cl cct CA! cJt CN! CE' NR FR! CF! CA! PE?
PB2A68 52,78e 34,33c  29,73a 2,36c rcc/vee(d)  ve (a) esv/bronz (c) esv (d) averm/ros (b) 3,56b mod/ralo (c) vee (8)  vcc/v averm (a) ce (a)
PB2P10 83,89¢c 46,89a 31,47a 3,43b rcclvee(b)  ve () esv/bronz (c)  averm/esv (c) ros (d) 3,56b  comp/mod (d) vee (8)  vcc/v averm (a) ce (a)
PB2A45 53,33e 31,11c 21,08b 3,16b vee(d) ve () esv/bronz (c) esv (d) ros (d) 3,56b  mod/ralo (c) vce (a) ce (c)
PB2A44 8344c  36,00c 28,25a 2,93b rcc(a) ve (a) esv (c) averm (a) averm/ros (b) 2,89b comp/mod (d) vce (@)  vcc/v averm (a) ce (a)
PB2A46 39,88e  40,38b 13,49c 4,19 vee(d) ve (a) esv (c) esv (d) 3,00b comp (a) vce (@) vec(c) ce (a)
PB2A72 80,40c 37,20b  34,12a 2,77b rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm (a) 3,00b  mod (b) vce () vaverm (a) ce (a)
PB2A76 66,00d 23,75¢c  29,03a 2,21c rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) 4,00b  comp/mod (b) vce (a) v cclv averm (c) ce (a)
PBA39 75,78¢c  37,89b 3359a 2,46¢ rcc(a) ve (a)  esv/bronz (c) esv (d) averm (a) 2,89b  mod/ralo (b) ve (d) rcc (d) ce (a)
PBA43 58,88d  34,00c 29,54a 2,27c rcclvee(c) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm (a) 2,50c  mod/ralo (c) vce (@) v cc/v averm (a) ce (a)
PBA29 60,13d 32,88c 24,11b 2,53c rcc(a) ve (a) esv(c) averm (a) 2,38c  comp/mod (c) vce () vaverm (a) ce (a)
PBA44 55,67e 26,71c  22,17b  1,80c rcc(a) ve (a) esv(c) averm (a) averm (a) 1,83c ralo (c) vce (a) v cclvaverm (b) celcee (b)
PB2P55 79,14c  44,13b 24,41b 2,66b rcc(e) ve (a) esv/bronz (a) esv (d) averm (a) 2,00c  comp/mod (d) vce (a) v cc/vaverm (c) ce (a)
PBA53 75,40c 30,60c 28,27a 2,10c rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm (a) 4,00b  mod (b) vce (a) v cclvaverm (a) ce (a)
PBA38 7850c  40,33b 29,46a 2,58b rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm/ros (a) 2,60c comp/mod/ralo (b) vce (a) v cclvaverm (b) ce (a)
PBA36 70,50d 38,75b  31,63a 2,88b rcc(a) ve (a) esv/bronz (a) averm (a) 1,00c comp/ralo (a) vce (@)  vee(c) ce (a)
PB2A52 65,63d 28,00c  28,00a 1,99c rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm (a) 3,00b  mod/ralo (c) vce (a) v cclvaverm (a) ce (a)
PB2A59 88,60b 47,17a  28,16a 2,90b rcc(e) ve (a) bronz (a) esv (d) averm (a) 1,80c  mod (c) ve(e) vecc(c) ce (a)
PBA33 68,38d 38,13b  24,88b 3,17b rcc(a) ve (a) esv/bronz (c) averm (a) averm/ros () 3,43b  comp/mod (b) vce (a) v cclv averm (c) ce (a)
PBO7 67,80d 35,70c  27,52a 2,15¢ rcc/vee(b)  ve (a) esv () averm/esv (b) averm/ros (¢) 2,60c comp/mod (b) vce (a) v cclv averm (b) ce (a)
PB02 48,33e 30,00c  12,90c 2,37c vee(d) ve (a) esv (c) esv (d) ros (d) 2,67c  mod (b) vce (@)  vee(c) ce (a)
PBO05 55,60e 30,20c  22,43b 2,15c rcc(a) ve (a) esv (c) averm (a) averm/ros (b) 2,80c mod (b) vce (@)  vee(c) ce (a)
PB13 73,25¢c 34,25¢  32,10a 2,17c vee(d) ve (a) esv () esv (d) averm/ros (b) 4,14b ralo (c) vee (@)  vcee(c) ce (a)
PB10 70,29d  42,29b 29,79a 2,38c rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm/ros (c) 1,83c mod/ralo (d) vee (@)  vcee(c) ce (a)
PB18 63,00d 37,60b  25,02b 2,40c rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm/ros (c) 1,80c mod/ralo (b) vee (@)  vcee(c) ce (a)
PB20 61,00d 31,50c 23,61b 2,15c vee(d) ve (a) esv (c) esv (d) ros (d) 3,67b  comp/mod/ralo (c) vce (@)  vee(c) ce (a)

continua
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Tabela 5 - Grupo PB (porte baixo): médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), didametro do caule (DC, mm), comprimento médio do internddio
(ClI, cm), coloragao do caule (CC), coloracgdo da folha adulta (CA), coloragdo da folha jovem (CJ), coloragdo da nervura (CN), coloragdo do estigma (CE), nimero de racemos (NR), densidade
de frutos no racemo (FR), coloragéo do fruto (CF), coloracdo do aculeo (CA) e presenca de espinhos no fruto (PE).

continuagdo

Acesso AP AC DC Cl cct CA! cJt CN! CE' NR FR! CF! CA! PE?
PB15 51,43e 28,86c 21,67b 2,15c rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm (a) 2,29c  comp/mod (b) vee (8) v cc/v averm (b) ce (a)
PBO03 90,40b 47,40a 28,72a 3,03b rcc(a) ve (a) esv (c) averm (a) averm (a) 3,20b  mod/ralo (a) vee (8) v cc/v averm (c) ce (a)
PB16 97,20b  44,40b 33,48a 2,61b rcc(a) ve () esv/bronz (b) averm (a) averm (a) 2,80b ralo (c) vee (@)  vee(C) ce (a)
PB9937 79,38c  27,00c 26,88a 2,33b rcc(a) ve (a) esv/bronz (c) averm (a) 3,44b  comp/mod/ralo (d) vee (@) v cc/v averm (b) ce (a)
PB23 58,67d  26,20c 22,04b 2,20c rcc(a) ve (a) esv (c) averm (a) esv (f) 1,33c  comp/mod/ralo (b) vce (8)  vaverm (a) ce (a)
PB233 56,50e 19,17¢  16,78c 1,73c rcc(a) ve (a) esv (c) averm (a) esv (f) 3,67b  comp (a) vce () vaverm (a) ce (a)
PBAT73 45,50e 31,33c 2159 2,14c rcc(a) ve (a) esv (c) averm (a) 2,00c  comp/ralo (a) vce () vaverm (a) ce (a)
PB2A49 69,50d  34,25c 23,60b 2,67b rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm/ros (b) 1,50c comp/mod/ralo (d) vee ()  rec/v averm (b)

PB2A30 75,50c  31,00c 23,72b 2,27c vee(d) ve (a) esv (c) esv (d) 1,00c mod/ralo (b) vce (8)  vaverm (a) ce (a)
PB2A22 72,50c 51,50a 31,88a 2,46¢ rcc(a) ve (a) esv/bronz (b) averm (a) averm/ros (c) 1,50c comp/mod (b) vce (@) vee(c) ce (a)
Média 67,39 34,27 25,88 2,46 3,31 1,28 1,70 2,50 2,86 1,83 2,86 2,51 2,94
QM Acesso 1358,05* 317,76* 163,07* 1,75*  5,63* 0,49* 1,19* 1,39* 5,55* 1,75* 1,11* 1,30* 0,64*
CV% 29,13 37,30 28,10 4522 11,60 30,02 9,32 13,90 56,71 32,14 8,78 13,92 2,33

continuacao

*Significativo a 5% pelo teste de F;
rcc = rosa com cera; vce = verde com cera; ve = verde escuro; esv = esverdeado; bron = bronzeada; aver = avermelhado; ros = rosado; mod = moderado; comp = compacto; v averm = verde
avermelhado; vsc = verde sem cera;; v = verde; ce = com espinhos; cee = com espinhos esparsos; se = sem espinhos.
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Tabela 6 - Grupo TS (tolerante a seca): médias das caracteristicas agronémicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), didametro do caule (DC, mm),
comprimento médio do internodio (Cl, cm), coloracédo do caule (CC), coloracdo da folha adulta (CA), coloragdo da folha jovem (CJ), coloragao da nervura (CN), coloracédo do
estigma (CE), nimero de racemos (NR), densidade de frutos no racemo (FR), coloragdo do fruto (CF), coloragdo do aculeo (CA) e presenca de espinhos no fruto (PE).

Acesso AP AC DC  CI cct cA' cJ' CN! CE' NR FR' cF! CA! PE
TS12 1 7370b 37,80b 33,2la 2,19¢c vcc (c) ve (@) esv (d) esv (c) 3,75a  mod/ralo (b) vce (a) v averm (a) ce (a)
TS16 2 87,00a 3840b 3356a 2,64b rcc/vee (c) ve(a) esv(d) esv (c) ros (b) 4,60a ralo (b) vce (a) v averm (a) ce (a)
TS06 3 4525d  29,00c 21,52c 1,94c vcc (c) ve (a) esv/bron (b) averm (a) ros (b) 4,00a  mod/ralo (b) vce (a) v averm (a) ce (a)
TS04 4 62,00 26,25¢c 32,44a 1,93c vcc (c) ve (a) esv/bron (c) esv(c) averm (a) 2,00b  comp/mod/ralo (b) vce (a) veelv averm (c) ce (a)
TS02 5 54,86¢ 26,63c 28,60a 1,83c vcc (c) ve (a) esv/bron (b) esv(c) ros (b) 2,43b  comp/mod/ralo (a) vce (a) vce (C) ce (a)
TS07 6 69,25b  40,25b 30,152 2,45b vcc (c) ve (@) esv/bron (c) esv (c) ros (b) 5,00a mod (a) ve (d) vce (¢) ce (a)
TS13 7 69,67b  37,33b 26,06b 2,75b vsc/vce (c) ve (a) esv(d) esv (c) averm/ros (b) 3,11a comp/mod/ralo (8) velvcc (b) vce (c) ce (a)
TS30 8 45,00d 29,00c 20,81c 1,91c rcc/vee (b) ve(a) esv/bron (b) averm/esv (b) averm/ros(a) 1,67b  mod/ralo (a) vce () vee/v averm (b) ce (a)
TS17 9 7350b 3525b 32,64a 2,54b vcc (c) ve (a) esv (d) esv (c) averm (a) 2,75b  mod/ralo (a) vce () veel/v averm (c) ce (a)
TS03 10 66,00c  34,88b 31,11a 2,40b vcc (c) ve (a) esv (d) esv (c) ros (b) 3,25a  mod/ralo (b) vce () vcel/v averm (c) ce (a)
TS38 11 95,00a 57,50a 22,83b 3,78a rcc (a) ve () esv (d) averm (a) averm/ros (a) mod/ralo (b)

TS23 12 75/40b  40,17b 31,55a 2,90b vcc (c) ve () esv (d) esv (c) esv (c) 1,80b  mod/ralo (b) vce (a) vce (¢) ce (a)
TS10 13 58,00c 30,86c 24,54c 2,53b vcc (c) ve () esv (d) esv (c) averm/ros (a) 2,29b  mod/ralo (a) vce (a) vee (¢) ce (a)
TS15 14 59,44c 34,67b 28,56a 2,36b vcc (c) ve () esv (d) esv (c) ros (b) 2,33b  comp/mod/ralo (b) vce (a) vee (¢) ce (a)
TS22 15 46,38d  24,33d 23,29b 1,98c rcc/vee (c) ve (a) esv/bron (d) averm/esv (c) averm/ros (b) 1,88d/c comp/mod/ralo (a) vce () vee/v averm (b) ce (a)
TS39 16 83,44a  42,22b 25,74b 2,84b vsc (d) ve (a) bron (a) averm/esv (b) ros (b) 2,80b  mod (a) v (c) vsc (d) ce (a)
TS20 17 46,50d 22,17d 1550c 1,86c vcc (c) ve (a) esv(d) esv () averm/ros (b) 2,00b  mod (a) vee (a) vee (¢) ce (a)
TS08 18 53,67c 33,00b 23,70b 2,04c vcc (c) ve (a) esv(d) esv () ros (b) 3,63a  comp/mod/ralo (a)  v/vcc (b) vaverm (a) ce (a)
TS26 19 65,00c 35,14b  29,79a 2,14c rcc (a) ve (@) esv/bron (c) averm/esv (a) averm/ros(a) 2,86b  comp/mod/ralo (a) vce (a) vce/v averm (b) ce (a)
TS29 20 57,63c 28,78c 20,15¢c 1,89c vcc (c) ve (@) esv (d) esv (c) averm/ros (a) 3,33a  mod/ralo (b) vee (b) vsc/vee/v averm (¢)  celcee (b)
TS36 21 63,60c 30,60c 27,71a 1,89c rcc (a) ve (@) bron (a) averm (a) averm/ros (a) 3,60a ralo (b) vce (a) v averm (a) ce (a)
TS14 22 46,70d  26,70c 26,29b 1,89c vcc (c) ve (@) esv/bron (c) esv (c) ros (b) 1,70b  ralo (b) vce (a) vee (¢) ce (a)
TS18 23 54,60c 21,20d 21,25¢ 1,83c rcc(a) ve (a) esv/bron (c) averm (a) averm (a) 4,00ba comp/mod/ralo (a) vee (a) v averm (a) ce (a)
TS19 24 57,33c 18,80d 23,61b 1,79c rcc/vee (b) ve (a) esv/bron (b) averm/esv (b) 4,80a comp/mod/ralo (a) vee (a) vsc/v averm (b) ce (a)
Média 61,49 32,11 26,09 2,24 2,33 1,25 1,30 2,30 2,88 1,66 2,82 2,31 2,97

QM Acesso 1105,38* 368,11* 137,58* 1,28* 4,36* 0,75* 1,15* 0,72* 6,01* 1,06* 1,13* 1,81* 0,12*
CV% 2595 2361 22,08 2449 17,73 24,59 16,38 15,51 55,80 34,11 9,80 16,56 4,40

*Significativo a 5% pelo teste de F; Trcc = rosa com cera; vcc = verde com cera; ve = verde escuro; esv = esverdeado; bron = bronzeada; aver = avermelhado; ros = rosado; mod = moderado;
comp = compacto; v averm = verde avermelhado; vsc = verde sem cera;; v = verde; ce = com espinhos; cee = com espinhos esparsos; se = sem espinhos.
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Tabela 7 - Grupo OUTROS: médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), diametro do caule (DC, mm), comprimento médio
do internddio (CI, cm), coloragdo do caule (CC), coloragdo da folha adulta (CA), coloracéo da folha jovem (CJ), coloragdo da nervura (CN), coloracdo do estigma (CE),
ntmero de racemos (NR), densidade de frutos no racemo (FR), coloragdo do fruto (CF), coloragdo do actleo (CA) e presenca de espinhos no fruto (PE).

Acesso AP AC DC cit cct CA! cJt CN! CE' NR FR! CF! CA! PE?
PADAMO02 54.50c 26.25c  2197b 1.86f rcc(a) ve (a) esv/bron (a) aver (a) aver (a) 1.50c  comp/mod (a) vee (a)  vaver (a) ce(a)
PADAM30 55.75¢ 24.65c  24.82b  1.99f rccivee (b) ve (a) esv/bron (c) aver/esv (b) aver/ros (a) 3.75a  comp/mod (a) vce (a)  veclv aver (b) ce(a)
PADAM38 80.70a  35.00b  26.69b 2.59e rcc (a) ve (a) bron (a) aver (a) aver (a) 3.70a  comp/mod/ralo (b) vcc (a) Vv aver (a) ce(a)
PADAM?28 7433b  27.89c 26.54b 2.05e rcc () ve (a) esv/bron (c) aver (a) aver (a) 3.22b  comp/mod (a) vee (a)  vaver () ce(a)
PADAM42 94.00a  46.50a 23.02b  3.30c  rcc/vee (b) ve (a) esv/bron (b) aver/esv (b) aver (a) 3.25b  comp/mod/ralo (b) vcc(a) vaver (a) ce(d)
PADAM18 62.33c  31.22b 21.81b 2.22¢ rcc(a) ve () esv/bron (b) aver (a) aver (a) 3.22b  comp/mod/ralo (b) vcc (a) vaver (a) ce(a)
LI29 61.00c 2450c  24.71b  1.72f  wvcc (c) ve () esv/bron (c) esv (d) ros (b) 3.13b  comp/mod/ralo (¢) vcc (a) vee (d) ce(a)
PADAM?24 51.33c  33.22b  16.49c 2.58e vcc(c) ve (a) esv (c) esv (d) ros/esv (c) 4.00a comp/mod/ralo (8) vcc (a) v aver (a) ce(a)
PADAM31 59.75¢  35.38b  24.07b  2.62e  rcc/vee (b) ve (a) esv(c) aver (a) aver/ros (a) 2.14c  mod/ralo (c) vee (a)  vaver () ce(a)
H97028 50.33c  25.00c  15.85c  2.40e vcc (c) ve (a) esv (c) esv (d) 4.13a  mod/ralo (c) vee (a)  vee (d) ce(a)
PADAM37 58.17c  30.56b  25.25b 2.35e  rcc(a) ve (@) esv/bron (c) aver (a) 4.89a comp/mod/ralo (b) vcc(a) vaver(a) ce(a)
PADAMPO7 12.60d  29.10c  22.74b  2.16e rcc (a) ve (@) esv (c) aver (a) 2.33b  comp/mod/ralo (¢) vcc (a) vcclv aver (b) ce(a)
PADAMP23 43.17c 25.33c  19.31c  1.95f rcc (a) ve (a) esv(c) aver (a) 3.33b  comp/mod/ralo (b) vcc (a) vaver (a) ce(a)
PADAM40 72.14b  2533c  19.56c 2.22e  vcc (c) ve (a) esv(c) esv (d) ros/esv (c) 3.78a  comp/mod/ralo (c) vcc (a) vsc/v aver (d) ce(a)
LI57 53.20c 26.90c  27.18b 1.82f rcc (a) ve (@) esv/bron (b) aver (a) aver (a) 2.40b  comp/mod/ralo (b) wvcc (a) vaver (a) ce(a)
LI04 72.14b  25.44c  22.33b  2.77d  rcc(a) ve (@) esv/bron (c) aver (a) ros (b) 5.11a comp/mod/ralo (¢) wvcc (a) Vv aver (a) ce(a)
LI83 65.67b 19.29¢  25.06b  1.50f wvcc (c) ve (@) esv (c) esv (d) ros/esv (c) 4.50a comp/ralo (c) vce (@) vee (d) ce(a)
PADAM26 51.44c 18.11c  25.00b  1.54f  wvcc (c) ve (a) esv(c) esv (d) ros/esv (c) 4.11a comp/mod/ralo (b) vcc(a) vee (d) ce(a)
SAVANA 53.60c 2257c  20.13c 1.66f rcc (q) ve (a) bron (a) aver (a) aver (a) 2.57b  ralo (c) vce ()  vaver (a) ce(a)
CNS1 71.00b  26.17c  22.25bh 2.89d rcc(a) ve (@) esv/bron (c) aver (a) aver (a) 4.60a  mod/ralo (c) vce (@) v aver (a) ce(a)
PADAM33 78.25a  26.57c¢  2551b  3.06d rcc/vee (b) ve (@) esv(c) aver (a) 3.17b  mod/ralo (c) vce () v aver (a) ce(a)
LI10 5250c  32.69b 25.69b 2.50e vcc (c) ve (@) bron (a) esv (d) 6.38a ralo (c) vce (@) vee (d) ce(a)
PADAMAL 54.00c 22.00c  21.66b  1.52f rcc (a) ve () esv(c) aver (a) 2.75b  comp/mod/ralo (b) wvcc (a) vaver (a) ce(a)
LI05 54.33c 23.50c  20.39c 1.62f vcc(c) ve () esv(c) esv (d) ros/esv (c) 3.50b  mod/ralo (c) vce (@)  vaver (a) ce(a)
M6367 83.00a 30.00b 36.60a 3.57c rcc(a) ve (@) esv (c) aver (a) 5.50a ralo (c) vce () v aver (a) ce(a)

continua
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Tabela 7 - Grupo OUTROS: médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), diametro do caule (DC, mm), comprimento médio do
internddio (CI, cm), coloracdo do caule (CC), coloracédo da folha adulta (CA), coloracéo da folha jovem (CJ), coloracao da nervura (CN), coloragdo do estigma (CE), nimero de
racemos (NR), densidade de frutos no racemo (FR), coloragdo do fruto (CF), coloracdo do actleo (CA) e presenca de espinhos no fruto (PE).

continuacao

Acesso AP AC DC cit cct CA! cJt CN! CE' NR FR! CF! CA! PE?
LI11 81,00a  29,75b  28,42b  3,04d rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) aver/rosfesv (b) 4,57a  mod (b) vee (a)  vsclv aver (c) ce(a)
PADAM32 63,78¢c 33,00b 24,090 2,24e rcc(a) ve (a) esv(c) aver (a) 2,67b  comp/mod/ralo (c) vcc (a) Vv aver (a) ce(a)
PADAM14 67,78¢c 31,89b  17,79c  2,23e  vsc (d) ve (a) esv/bron (c) esv(d) ros (b) 1,33c  comp/mod/ralo (b) vcc(a) vcc (d) ce(a)
PADAM19 68,33b  26,25c  26,74b  2,09e rcc (a) ve (a) esv/bron (c) aver (a) 3,00b  mod/ralo (b) vee (a)  vaver () ce(a)
LI24 46,00c  25/43c  19,79c 1,76f  wvcc (c) ve (a) esv/bron (b) esv (d) ros (b) 1,57c  ralo (c) vee (a)  vee (d) ce(d)
PADAMO1 49,00c 26,00c 2343b 2,47e rcc () ve (@) esv/bron (a) aver (a) ros (b) 1,50c  comp/ralo (b) vce ()  vaver (a) ce(a)
PADAM36 56,17c  33,00b 25,75b  3,36c  rcc(a) ve (@) esv/bron (a) aver (a) ros/esv (c) 2,50b ralo (c) vce ()  vaver (a) ce(a)
PADAM34 83,20a  47,80a 22,77b  3,63c  vcc (€) ve (a) esv (c) esv (d) ros (b) 3,00b  mod/ralo (c) vee (a)  vee (d) ce(a)
CHINA 50,00c  30,67b  10,03d 4,31b vcc(c) ve (a) esv (c) esv (d) 1,00c  mod (b) vee () vee (d) cee (b)
CNES 32,63b  1555c  3,02d rcc/vee (b) ve (a) esv/bron (c) aver/esv (c) 3,25bh  comp/mod/ralo (c) vcc/v (b) vec (d) celcee (a)
L3161 31,00b 26,27b  2,95d rcc (a) ve (@) esv (c) esv (d) 4,50a mod (b) vce (@) vee (d) ce(a)
CHINA CARECA 25,00c  7,62d 5,13a  vcc (€) ve (@) esv (c) esv (d) aver (a) ralo (c)

PADAMO03 22,15c  20,85c 1,68f vcc(c) ve (a) esv/bron (c) esv (d) 3,29b  mod/ralo (c) vce ()  vaver (a) ce(a)
Média 62,70 28,64 22,42 2,40 3,12 1,26 1,59 2,36 3,36 1,64 2,98 2,66 2,95
QM Acesso 1422,05* 257,37* 134,52* 3,63* 7,09* 0,81* 1,63* 1,11* 9,06* 1,42* 0,05* 1,45* 0,24*
CV% 31,52 2511 23,26 28,27 14,64 27,33 9,57 16,27 56,15 38,41 3,18 9,51 8,74

*Significativo a 5% pelo teste de F;

1

avermelhado; vsc = verde sem cera;; v = verde; ce = com espinhos; cee = com espinhos esparsos; se = sem espinhos.
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rcc = rosa com cera; vee = verde com cera; ve = verde escuro; esv = esverdeado; bron = bronzeada; aver = avermelhado; ros = rosado; mod = moderado; comp = compacto; v averm = verde



Tabela 8 - Grupo MELHORADOS: médias das caracteristicas agrondmicas altura da planta (AP, cm), altura do caule (AC, cm), diametro do caule (DC, mm), comprimento
médio do internddio (CI, cm), coloragdo do caule (CC), coloracdo da folha adulta (CA), coloracdo da folha jovem (CJ), coloragdo da nervura (CN), coloracdo do estigma
(CE), nimero de racemos (NR), densidade de frutos no racemo (FR), coloragdo do fruto (CF), coloragdo do actleo (CA) e presenca de espinhos no fruto (PE).

Acesso AP AC DC Cl cct cat cJt CN*! CE!? NR FR! CF! CA! PE!

IAC2028 76,38b 39,71b 27,86a 2,50b rcc(a) wve(a) esv/bron (a) aver (a) aver (a) 2,50a comp/mod/ralo (a) wvcc(a) vaver(a) ce(a)

IAC Guarani  88,13b 4161b 3154a 293b rcc(a) ve(a) esv/bron(a) aver(a) aver (a) 2,88a comp/mod/ralo (a) wvcc(a) vcc (d) ce (a)

IAC226 105,33a 63,11a 26,54a 4,29a rcc(a) ve(a) esv/bron(a) aver(a) aver (a) 2,44a  comp/mod/ralo (a) wvcc(a) vcc (d) ce (a)
IAC80 80,89b 48,44b 2790a 3,41b vcc(g) ve(a) esv/bron(a) aver/esv (b) aver/ros(b) 1,78a comp/mod (a) v (d) vce (e) ce (a)
Média 88,00 48,72 28,48 3,33 1,20 1,91 2,88 2,38 2,18
QM Acesso 1413,45* 962,39* 41,44 4,89* 0,25 0,25* 0,25 1,79 0,41
CV% 22,94 29,81 21,78 25,49 33,05 13,27 10,04 48,86 33,26

*Significativo a 5% pelo teste de F;
Y rcc = rosa com cera; vee = verde com cera; ve = verde escuro; esv = esverdeado; bron = bronzeada; aver = avermelhado; ros = rosado; mod = moderado; comp = compacto; v averm = verde
avermelhado; vsc = verde sem cera;; v = verde; ce = com espinhos; cee = com espinhos esparsos; se = sem espinhos.
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Alguns autores obtiveram coeficientes de variacdo entre 4,0% e 28,5% (NOBREGA et
al., 2010) e 1,33% e 31,36% (BAHIA et al., 2008), valores estes considerados satisfatorios,
demonstrando eficiente controle do efeito de ambiente e, consequentemente, maior
confiabilidade nos dados. Com isso, caracteres como altura da planta, altura do caule,
diametro do caule, coloracgdo das folhas jovens, densidade de frutos no racemo e comprimento
médio do internodio, podem ser considerados confiaveis, pois apresentam CV na mesma
ordem de grandeza de valores encontrados pelos autores acima citados (Tabelas 5, 6, 7, 8, 9).

Apenas 0 nimero de racemos apresentou um CV mais elevado (CVtopos=56,37%,
CV1s=55,80%, CVpg=56,71%, CVoutros=56,15%, CVwmeLHorADOs=48,86%), porém, foi
semelhante ao obtido por Smiderle et al. (2004) para 0 mesmo carater (CV=52%).

Nas tabelas 4, 5, 6, 7 e 8 também € possivel visualizar que, para todas as
caracteristicas avaliadas, o efeito dos quadrados médios dos acessos (QM) apresentaram
valores significativos. Esses resultados demonstram que ha variabilidade genética entre os
acessos analisados, sendo um indicativo de que os genotipos estudados sdo agronomicamente
diferentes, mostrando a necessidade de avaliacdo das médias.

Os acessos do grupo MELHORADOS apresentaram diferenca estatistica para o efeito
dos QM, apenas para altura da planta, altura do caule, didmetro do caule, comprimento médio
do internddio e numero de racemos. Este resultado era esperado, haja vista que 0s acessos
presentes neste grupo apresentam um estadio mais avancado em programas de melhoramento,
principalmente por se tratarem de cultivares, refletindo em baixa diversidade genética e
fixacdo de alguns caracteres.

Para o grupo TODOS, o maior numero de agrupamentos encontrado foi para o carater
coloracdo do caule, com sete agrupamentos, apresentando maior variabilidade (Tabela 4).
Coloracédo do estigma mostrou seis agrupamentos. Altura da planta, altura do caule, diametro
do caule, densidade de frutos no racemo, coloracdo da nervura, coloragéo do fruto, coloragéo
do actleo e comprimento médio do internddio mostraram cinco agrupamentos. Namero de
racemos teve quatro agrupamentos e presenca de espinho e coloragdo da folha jovem, com
trés agrupamentos, destacaram-se como caracteristicas com menor variabilidade.

A analise do agrupamento a partir das médias permite identificar a ocorréncia de
variabilidade entre os gendtipos estudados, o que ja foi indicado pelo teste F. Este fato tem

importancia para aproveitamento da heterose e na obtencdo de segregantes com constituicdo
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genotipica de interesse em programas de melhoramento genético com mamoneira (BEZERRA
NETO et al., 2010).

Os demais grupos (PB, TS, OUTROS, MELHORADOS) apresentaram agrupamentos
de médias diferentes para as mesmas caracteristicas. Para o grupo PB, houve seis
agrupamentos para a coloracdo do estigma, seguido de coloragdo do caule, com cinco; com
quatro agrupamentos classificaram-se altura da planta, coloracdo da nervura, coloracdo do
aculeo, coloracdo do fruto e densidade de frutos no racemo. O menor agrupamento que este
grupo demonstrou foi para altura do caule, coloracéo da folha jovem, comprimento médio do
internddio, didmetro do caule, nimero de racemos e presenca de espinhos, todos com trés
agrupamentos (Tabela 5).

No grupo dos TS (Tabela 6) foi observado no maximo quatro agrupamentos, sendo
estes para altura do caule, altura da planta, coloracdo da folha jovem, coloracdo do caule,
coloracdo do actleo e coloracdo do fruto. Coloracdo da nervura, coloracdo do estigma,
comprimento médio do internddio e didmetro do caule foram agrupados em trés grupos. E o
menor agrupamento encontrado, dois, correspondeu a densidade de frutos no racemo, nimero
de racemos e presenca de espinho.

Para o grupo OUTROS (Tabela 7), o maior nimero de agrupamentos observado foi
para o carater comprimento médio do internddio, com seis grupos, seguido de altura da planta,
coloracdo da nervura, coloracdo do caule, coloracdo do aculeo e didmetro do caule, com
quatro grupos. Coloracdo da folha jovem, coloracdo do estigma, densidade de frutos no
racemo e nimero de racemos formaram trés grupos; e coloracdo do fruto e presenca de
espinho apresentaram dois agrupamentos de médias

Nota-se que esses trés grupos apresentaram agrupamentos diferentes para algumas
caracteristicas. Aguelas que apresentam maior nimero de agrupamentos podem indicar que
ainda ndo estdo fixadas nos genoétipos analisados. Esperava-se que 0s grupos PB e TS
estivessem em estadio de selecdo mais avancado de selecdo e que as caracteristicas
observadas nao apresentassem muita variacao, principalmente em relacdo ao grupo OUTROS,
que ndo possui linhagens avancadas de programas de melhoramento. Essa hipotese é
comprovada para algumas caracteristicas, como comprimento médio do internddio, em que
em OUTROS, apresentou seis agrupamentos e, em TS e PB, mostrou trés. Portanto, essa
caracteristica apresenta-se mais fixada para os grupos TS e PB. Porém, para outras
caracteristicas esta situacdo ndo foi observada, indicando que os grupos PB e TS ainda

necessitam de mais processos de selecdo para melhor fixacéo dos caracteres.
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O grupo MELHORADOS (Tabela 8), por ser representado por acessos supostamente
com maior nivel de homozigose, ndo apresentaria muita variacdo para 0S caracteres
analisados, o que foi comprovado pelo teste Scott & Knott, em que foram encontrados no

maximo dois agrupamentos, demonstrando pouca variagao entre 0S mesmos.

4.1.2.1 Altura da planta

Altura da planta
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Figura 1 - Distribuicdo de individuos de mamona (Ricinis communis) divididos nos grupos
PB, TS, MELHORADOS e OUTROS em funcdo de classes da varidvel altura da planta (cm).

A altura da planta é uma variavel muito influenciada pelo ambiente, pois cultivares
com altura média de 2 m no Nordeste brasileiro, quando cultivadas em outras regides do pais,
podem atingir até 4 m (NOBREGA, 2008).

Em programas de melhoramento da mamoneira buscam-se plantas com porte baixo,
pois é uma caracteristica importante para facilitar a colheita, sobretudo mecanizada, visando a
incorporacdo de tecnologias em seu cultivo e aumento da produgdo (AMARAL, 2003).

No presente trabalho a média para altura da planta para todos os individuos analisados
foi de 65,86 cm, sendo a maior e, a menor altura obtidas, respectivamente, de 138,50 e 12,60
cm (Tabela 4). Segundo Veiga et al. (1989) e Savy Filho et al. (1999a) plantas com menos de
150 cm s&o consideradas muito baixas.

Outros autores citam média maior que a relatada neste estudo. Rodrigues et al. (2010)
obtiveram média de 1,84 m em acessos de mamona pertencentes a Universidade Federal de
Lavras, apresentando plantas com altura superior a 2 m. Bezerra Neto et al. (2010) também

constataram média de 1,87 m para a altura, obtendo plantas com mais de 2 m entre as
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cultivares avaliadas, assim como Zuchi et al. (2010). hOliveira e Zanotto (2008) observaram
valores entre 310,9 cm e 246,90 cm para a cultivar Guarani. Fanan et al. (2009) trabalharam
com IAC 2028 e a variacdo na altura média da planta foi de 166 e 179 cm. Bahia et al. (2008)
observaram variacdo de altura de 1,79 a 2,34 m em acessos do EBDA. Ndbrega (2008)
obteve média de 311,18 cm para altura da planta de gendtipos pertencentes & Embrapa
Algodéao.

Esses dados revelam que 0s genoOtipos pertencentes ao BAG IAC apresentam
mamoneiras de baixa estatura, por ser um carater muito influenciado pelo ambiente. Acredita-
se que alguns fatores ambientais possam ter contribuido para a diminui¢do da altura das
plantas, como falta de irrigacdo no inicio do desenvolvimento das plantas e compactacdo do
solo. Porém, considera-se que a diferenca de altura entre os acessos € uniforme e, portanto,
podem ser observados acessos com plantas mais altas ou baixas que outros.

Em relagcdo aos grupos, PB, TS e OUTROS apresentaram médias de 67,39, 61,49 e
62,70 cm, respectivamente; apenas no grupo MELHORADOS foi observada media de 88,00
cm superior a esses valores (Tabelas 6, 7, 8 € 9). Porém, em todos 0s grupos, os individuos
gue os compde ainda podem ser considerados de baixa estatura.

Observando-se a figura 1 € possivel perceber que acessos pertencentes ao grupo PB
compreendem toda a area do grafico, mostrando a presenca de individuos de tamanhos
variaveis, porém, considerados de porte baixo, segundo Veiga et al. (1989), uma vez que nédo
ultrapasaram 1,50 cm.

O grupo MELHORADOS néo apresentou individuos com menos de 44,8 cm, e as
medias se concentrara-se mais em torno de 100,4 e 114,3 cm (Tabela 8). E o grupo em que 0s
acessos menos se dispersaram ao longo do gréafico, demonstrando melhor fixacdo dos
gendtipos para essa caracteristica.

Os grupos PB, TS e OUTROS apresentaram maior dispersao, porém é possivel
visualizar maior concentracao de seus individuos em torno de 30,9 e 86,5 cm para o grupo TS
e OUTROS, e entre 44,8 e 86,5 cm para PB (Tabelas 6, 7 e 8). Os resultados indicam que 0s

genotipos pertencentes aos trés grupos ainda apresentam segregacao para essa caracteristica.

4.1.2.2 Altura do caule

Da mesma forma que a altura da planta, a altura do caule é muito influenciada pelo

ambiente. Fatores como luminosidade, temperatura e disponibilidade de agua, podem afetar o
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carater da altura do caule (NOBREGA, 2008). Nos genétipos onde as ramificacbes laterais
ndo sdo abundantes, a altura do caule estd correlacionada com a altura da planta
(ZIMMERMAN, 1957).

Altura do caule
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Figura 2 - Distribuicdo de individuos de mamona mamona (Ricinis communis) divididos nos
grupos PB, TS, MELHORADOS e OUTROS em funcéo de classes da variavel altura do caule

(cm).

A média da altura do caule obtida nesse trabalho foi 32,62 cm. A maior altura do caule
observada foi 63,11 cm e a menor foi de 16,88 cm (Tabela 4). Para Veiga et al. (1989) e Savy
Filho et al. (1999a), plantas com menos de 60 cm de altura do caule s&o consideradas muito
baixas.

Alguns autores encontraram valores superiores aos observados para essa caracteristica
nos genotipos aqui analisados. Rodrigues et al. (2010) obtiveram variacdo de 0,63 a 1,41 me
Nobrega (2008) observou média de altura do caule em torno de 96,75 cm. Porém, Bahia et al.
(2008) relataram altura do caule para as plantas analisadas de 39,42 a 66,65 cm, valores mais
préximos aos observados nesse estudo. Para IAC 2028 Fanan et al. (2009) encontraram média
de 63 cm.

Assim é possivel verificar que os acessos do BAG de mamona do IAC apresentam
altura do caule muito baixa, exceto IAC226 que, com média de 63,11 m, é considerado baixo.
Como a altura do caule esta diretamente relacionada com a altura da planta, esse resultado era
esperado, além de ser satisfatorio, pois buscam-se plantas de porte reduzido com menos
problemas de acamamento e facilidade de colheita (PASSOS et al., 2010).

Observando os valores das médias dos quatro grupos é possivel verificar que em todos
eles essa caracteristica tem valores abaixo de 60 cm (Tabelas 5, 6, 7 e 8. Ao verificar a

distribuicdo desta variavel ao longo do gréafico (Figura 2), é possivel constatar que 0s acessos
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do grupo MELHORADOS constituiram a maioria das classes com maior altura do caule,
concentrando-se entre 46,4 e 64,6 cm. Nos demais grupos, os valores ficaram entre 19,1 e
46,4 cm. Esses dados revelam que, para altura do caule, ainda ha variabilidade entre os
acessos de mamona do BAG IAC, que possibilitara ser explorada nos programas de
melhoramento da espécie.

4.1.2.3 Diametro do caule

Diametro do caule
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Figura 3 - Distribuicdo de individuos de mamona (Ricinis communis) divididos nos grupos
PB, TS, MELHORADOS e OUTROS em funcdo de classes da variavel diametro do caule

(mm).

O diametro do caule ndo € uma caracteristica muito estudada, mais possui sua
importancia devido a presenca de acamamento em solos mais arenosos, € materiais mais
grossos tendem a resistir a esse problema. Porém, se o caule é demasiadamente grosso, a
colheita mecanizada pode ser dificultada (NOBREGA, 2008).

Os valores maximo e minimo, bem como a média encontrada para diametro do caule
entre os acessos analisados foram de 36,60, 7,62 e 24,77 mm, respectivamente (Tabela 4).

Outros autores citaram médias para essa mesma caracteristica superiores as relatadas
nesse estudo. Rodrigues et al. (2010) observaram media de 3,44 cm; Bahia et al. (2008)
relataram valores de 38,53 a 5,04 mm; Lima (2010) encontrou plantas com 30,83 a 52,04 mm
de didametro e Nébrega (2008) relatou valores entre 41 e 54,7 mm.

Segundo esses dados, de acordo com a média encontrada, 0s acessos estudados sao

considerados finos. Porém, como a amplitude dessa categoria € muito grande, é possivel
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encontrar acessos que se ajustem a todas as categorias. Essa situacdo demonstra variabilidade
entre 0s acessos para o diametro do caule, ou seja, € uma caracteristica que ainda ndo esta
fixada nos acessos avaliados, necessitando de processos de selecao.

Observando como o diametro do caule se comporta para cada grupo (TS, PB,
OUTROS e MELHORADOS), segunda a média de cada um, em todos eles o diametro foi
considerado fino. Porém, ao analisar a figura 3, referente a distribuicdo dos individuos para
esse carater, nota-se que alguns individuos se encontram nas demais classificacdes,
principalmente acessos pertencentes a MELHORADOS e PB; aqueles que fazem parte de
OUTROS séo os que menos se enquadram nas demais classes.

4.1.2.4 Comprimento médio do internddio

Comprimento médio do internédio
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Figura 4 - Distribuicdo de individuos de mamona (Ricinis communis) divididos nos grupos
PB, TS, MELHORADOS e OUTROS em funcéo de classes da variavel comprimento médio

do internddio (cm).

Essa caracteristica esta relacionada com o nimero de nés do caule, sendo importante

devido & associagdo com a altura da planta e com a precocidade. H4 uma grande variagdo no
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namero de nds e uma correlagdo positiva entre 0 nimero de nds e dias para o florescimento
(BANZATTO & ROCHA, 1969). Em programas de melhoramento selecionam-se genitores
com nimero medio de nos abaixo de vinte uma vez que gen6tipos com nlimeros maiores
tendem a ser muito tardios.

Na caracterizagdo realizada com acessos de mamona do IAC, a variagdo do
comprimento médio do internddio foi de 4,84 a 1,47 cm, e a média observada foi 2,43 cm
(Tabela 4). Alguns autores observaram valores superiores aos encontrados nesse trabalho. O
comprimento médio do internddio dos acessos avaliados por Bahia et al. (2008) foi de 3,93 a
4,81 cm. Por sua vez, Severino et al. (2006) obtiveram média de 4,78 cm.

Os valores valores obtidos nesse trabalho indicam que gendtipos pertencentes ao
banco de germoplasma do IAC possuem, em sua maioria, comprimento médio do internodio
considerado pequeno e, consequentemente, podem apresentar plantas baixas.

Ao observar separadamente cada grupo, 0s MELHORADQOS apresentaram média de
3,33 cm (Tabela 8), portanto apresentam comprimento de internddio caracterizado como
médio. Os demais grupos, PB, TS e OUTROS, mostraram médias inferiores a 2,50 cm (2,40,
2,46 e 2,24 cm, respectivamente) (Tabelas 6, 7, 8) indicando que possuem comprimento de
internddio classificado como pequeno.

E possivel perceber esta distingdo na figura 4, em que os individuos dos grupos TS,
PB e OUTROS se concentraram em classes inferiores (de 0,88 a 3,18 cm), engquanto 0s
MELHORADOS em classes com maior valor (de 2,03 a 5,48 cm). Logo, essa caracterizacdo
permitird recombinar individuos entre os grupos, uma vez que o grupo MELHORADOS se
classificou de maneira distinta, permitindo cruzamentos em acessos dos demais grupos,

explorando a heterose entre eles.

4.1.2.5 NUmero de racemos

O ndmero de racemos esta diretamente relacionado com a altura do caule e com a
altura da planta, porque quanto maior a planta, mais cachos ira produzir. Além de, também,
ser um componente de producdo (RODRIGUES et al., 2010).

Plantas de mamona destinadas a regides que utilizam agricultura tecnificada,
consideradas novas fronteiras para a cultura, precisam ser desenvolvidas e adaptada as

condicBes especificas de cultivo. Para tanto, um desses atributos de uma cultivar é a producéo
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de um racemo por planta, com tolerancia de dois racemos, para permitir a passagem das
maquinas e facilitar a colheita (SAVY FILHO, 1999c).
No presente estudo a média de racemos por planta foi de 3,01, sendo que a maior

média foi de 6,38 e a menor foi 1,00 racemo por planta (Tabela 4).

Namero de racemos
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classes de nimeros de racemos

Figura 5 - Distribuicdo de individuos de mamona (Ricinis communis) divididos nos grupos
PB, TS, MELHORADOS e OUTROS em funcdo de classes da variavel nUmero de racemos

por planta.

Segundo essa classificacdo, 0 numero de racemos por planta nos acessos do BAG de
mamona do IAC é considerado de baixo a médio, porém, ha acessos que se enquadram na
categoria alta.

Autores como Rodrigues et al. (2010) encontraram média de 3,37, que foi considerada
como baixo numero de cachos por planta. Cantanhéde (2009) obteve médias de 4,16 e 4,06
cachos por planta. Esses valores indicam que o nimero de racemos por planta nos acessos do
BAG IAC encontra-se entre valores esperados.

Observando os grupos, em OUTROS foi constatada maior média para este carater
(3,36, Tabela 7), enquanto que o0s demais grupos apresentaram valores menores
(MELHORADOS: 2,88, Tabela 8; TS: 2,88, Tabela 6; PB: 2,86, Tabela 5). Ao analisar a
figura 5 é possivel verificar que o grupo MELHORADOS concentrou seus valores em torno
de classes inferiores, ou seja, apresentou plantas com menor nimero de racemos. Nos demais

grupos, é possivel notar uma segregacdo maior. Essa situacdo pode ser explicada devido ao
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avanco de sele¢do no grupo MELHORADOS que, sendo formado por cultivares, era esperado
que apresentasse menor numero de racemos por planta, pois essa € uma das caracteristicas
visadas em programas de melhoramento, uma vez que corresponde a melhor producdo e

menor porte lateral.

4.1.2.6 Densidade de frutos no racemo

Densidade de frutos no racemo
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Figura 6 - Distribuicdo de individuos de mamona (Ricinis communis) divididos nos grupos
PB, TS, MELHORADOS e OUTROS em funcédo de classes da variavel densidade de frutos

no racemao.

A densidade de frutos no racemo é uma caracteristica que estd relacionada com a
producéo, referindo-se a proximidade dos frutos entre si no racemo. Portanto, quanto mais
proximos, maior serd a quantidade de frutos no racemo. Logo, em programas de
melhoramento da mesma buscam-se plantas com racemos compactos, que implicara em maior
produtividade.

Entre os acessos analisados, foram encontradas plantas que se enquadram nas trés
classes, poréem, a que mais se destacou foi a de plantas com densidade moderada de frutos no
racemos (Tabela 4, figura 6).

Ao analisar essa caracteristica por grupo, verifica-se que 0 grupo que mais apresentou

individuos com densidade compacta de frutos no racemo foi 0 MELHORADOS; os demais
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concentraram seus individuos entre densidades moderada e rala de frutos no racemo (Figura
6). Essa distribuicdo ocorreu devido a segregacdo dessa caracteristica nos genotipos
analisados. Acessos pertencentes aos grupos PB, TS e OUTROS ainda ndo apresentam
fixacdo do carater, enquanto que no grupo MELHORADOS, em que caracteres de produgdo

foram explorados, os gendtipos possuem melhor fixagdo da caracteristica.

4.1.2.7 Coloracgodes

A coloracdo do caule é um carater qualitativo a cerosidade no caule depende da
presenca de dois genes complementares. Além disso, varios modificadores do carater atuam
sobre sua expressdo. A auséncia ou presenca de cera segue uma segregacdo qualitativa,
porém, as plantas com cera detém vérias proporc¢des, apresentando segregacdo quantitativa
(FREIRE et al., 2007).

Entre os acessos analisados, ndo foram encontradas todas as coloragfes do caule
descritas para a espécie, apenas verde com cera, verde sem cera e rosa com cera, havendo
predominancia das coloragdes cerosas: verde com cera e rosa com cera (Tabela 4).

A coloracéo das folhas também é uma caracteristica qualitativa. No presente trabalho,
entre os acessos e individuos observados, ndo foi constatada variacdo quanto a coloracdo das
folhas adultas, sendo todas classificadas com a verde escura. Por sua vez, para as folhas
jovens foram identificadas folhas esverdeadas e bronzeadas. A coloragéo avermelhada néo foi
verificada, pois refere-se 8 mamona vermelha, ndo presente nos acessos estudados.

Para a coloracdo da nervruta foram verificadas esverdeada e avermelhada. As
coloracdes do estigma observadas foram rosado e avermelhado, para os frutos foram
constatados frutos verdes, verde com cera e verde escuro; predominando os frutos verdes com
cera. E a coloracdo dos aculeos observada foram verde com cera, verde sem cera e verde

avermelhado, sendo o verde sem cera a classificacdo menos constatada.

4.1.2.8 Presenca de espinho no fruto

A presenca ou auséncia de aculeos na capsula é uma caracteristica qualitativa,
controlada por um unico par de genes (FREIRE et al., 2007). Entre os individuos presentes
nesse estudo, foram constatados frutos que compreendem todas as classes citadas, porém,

predominantemente, foram encontrados frutos com muitos espinhos.
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4.1.3 Andlises de dissimilaridade genética

4.1.3.1 Grupo TODOS

Houve formagdo de cinco blocos distintos no dendrograma obtido a partir de
similaridades geneticas (Figura 7). O bloco representado em amarelo apresenta predominancia
de individuos que compde os grupos TS e MELHORADOS. E os individuos presentes no
bloco azul, h& destaque para aqueles pertencentes ao grupo PB. No bloco verde ha maior
namero de individuos dos grupos PB e OUTROS. O bloco vermelho apresenta abundancia de
individuos do grupo PB, enquanto que, no bloco roxo os individuos dos grupos TS e
OUTROS se destacaram.

Essa distribuigdo pode demonstrar uma fixagdo dos caracteres avaliados entre 0s
individuos, ou seja, 0s grupos PB e TS podem apresentar caracteristicas que os diferem e
definem. Individuos do grupo OUTROS estdo presentes tanto em blocos com individuos TS
qguanto com individuos PB, confirmando a falta de fixacdo de caracteres desse grupo,
demonstrando que ndo sdo linhagens avancgadas. No bloco amarelo observou-se a presenca de
individuos do grupo MELHORADOS, caracterizados por serem mais avancados quanto a
caracteres de interesse agronémico e por possuirem maior fixacdo dessas caracteristicas. No
mesmo bloco, ocorrem individuos TS, podendo deduzir que esse grupo apresenta individuos
com caracteristicas semelhantes aos do grupo MELHORADOS e com caracteristicas para

serem aproveitadas em futuros programas de melhoramento.

4.1.3.2 Grupo PB

Segundo Laureti e Brigham (1987) o porte da planta € uma das mais importantes
caracteristicas morfolégicas da mamona, que influenciara na tecnologia de producdo da
cultura. Em geral, plantas de porte alto tm maior rusticidade, adequando-se ao baixo nivel de
tecnologia ou a condic@es drasticas de clima e solo.

O cruzamento entre individuos de porte alto com individuos de porte ando segregara
em F, na proporcao de trés plantas de porte alto para uma de porte baixo. E possivel, através
de selecdo recorrente, atuar sobre o porte, pela reducdo do nimero de nés e do comprimento
do internodio. O porte ando é governado pelos alelos recessivos (dwdw), que, em
homozigose, condiciona o tamanho curto do internddio (dwarf internode). O gene para dwarf

internode é geneticamente dependente daquele para indeiscéncia do fruto, plantas pistiladas e
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nimero de internédios. E possivel, portanto, constituir gendtipos com internédios curtos, com
nimero reduzido de internddio, racemos com alto nimero de flores femininas e frutos
indeiscentes (OLIVEIRA, 2007). Por sua vez, segundo Freire et al (2007), altura de planta
também é uma caracteristica quantitativa controlada por varios genes e bastante influenciada
pelo ambiente.

Na Figura 8, que representa o dendrograma dos individuos, nota-se a presenca de
quatro blocos maiores representados pelas cores vermelha, azul, verde e preta, sendo que o
bloco representado em preto detém o maior nimero de individuos.

Também estdo representados os individuos de cada acesso por setas de diferentes
cores (verde, roxo, azul e laranja), em que setas da mesma cor representam individuos
pertencentes ao mesmo acesso. Com isso, € possivel perceber que entre 0s acessos estudados,
ha aqueles com maior variabilidade para os caracteres avaliados e acessos com menor
variabilidade. Por exemplo, as setas verdes e roxas, representam acessos cujos individuos
apresentam pouca diversidade, ou seja, sdo geneticamente proximos. Em contrapartida, as
setas azul e laranja indicam acessos com maior variabilidade, pois estdo dispersos nos clados
do dendrograma.

Na mesma figura 8, alguns individuos foram destacados por apresentar caracteristicas
agrondémicas interessantes: porte baixo, que facilita a colheita, sobretudo mecanizada, além de
permitir maior nimero de plantas por area; cachos com frutos compactos, com maior nimero
de frutos por racemo; e presenca de um Unico racemo na planta para facilitar a colheita
mecanizada (SAVY FILHO, 1999b). Dentro do grupo PB, os individuos que apresentaram
essas caracteristicas sdo PB2A12.8, PB23.3, PB2A32.4, PBA29.8, PB233.2, PB07.5
(dendrograma ampliado a, Figura 8), PB2A42.1, PB2P74.4, PB2A32.5, PB07.7 (dendrograma
ampliado b, Figura 8), PB2A12.7, PB9937.6, PB2A49.8 (dendrograma ampliado c, Figura 8),
PB2P74.3 (dendrograma ampliada d, Figura 8), PB46.8 (dendrogramo ampliada e, Figura 8),
PB2A69.2 (dendrograma ampliado f, Figura 8).

E possivel perceber que os individuos acima citados apresentam-se dispersos nos
clados do dendrograma (Figura 8), ou seja, sdo individuos divergentes que apresentam
variabilidade genética. Essa divergéncia genética € interessante por permitir explorar a
heterose por meio de cruzamentos entre individuos de diferentes grupos. A exploracdo da
heterose, geralmente aplicada a culturas alégamas, também pode ser explorada para o
desenvolvimento de cultivares hibridas de mamona, representando um meio eficaz para

aumentar o rendimento. A hibridacdo tem sido muito utilizada com o objetivo de reunir, num
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sO individuo, caracteres existentes separadamente em genotipos diferentes. Somente pela
hibridacdo se consegue obter novas cultivares, aumentando as chances de selecdo do genotipo
ideal, buscado pelo melhorista (FREIRE et al., 2007).

Para compreender melhor a diversidade genética presente no grupo PB, foram
realizados dendrograma separadamente para cada acesso composto com mais de cinco
individuos. Foram encontrados acessos em que 0s individuos mostraram-se divergentes e
outros em que os individuos mostraram-se geneticamente proximos.

Para demonstrar a variabilidade foram tomados seis acessos, dos quais PBA43 e
PB2A12 representaram aqueles com individuos dispersos pelo dendrograma (Figura 9 A, B).
E possivel verificar que nesses dois acessos houve formacao de dois blocos distintos e que as
distancias genéticas entre seus individuos é consideravel. As divergéncias encontradas entre
seus individuos sdo determinadas por caracteres como alturas da planta e do caule, diametro
do caule, coloracdo da nervura e das folhas jovens e comprimento médio do internddio.
Assim, existe variabilidade dentro desses acessos que poderia ser explorada em programas de
melhoramento, uma vez que estdo fixados.

Outros acessos apresentam maior divergéncia, como PB255 e PBO7 (Figura9 E, F). A
distancia genética entre os individuos também é consideravel e houve formacdo de varios
blocos. Seus individuos apresentam diferencas entre o0s caracteres altura da planta e do caule,
diametro do caule, comprimento médio do internddio, cores do caule, da nervura, dos aculeos
e do estigma, densidade de frutos por racemo e ndmeros de racemos. Devido a essas
diferencas, a escolha desses acessos em programas de melhoramento ndo é ainda

recomendada, pois caracteres importantes para a cultura ndo estéo fixados.
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Figura 7 - Dendrograma (UPGMA) obtido a partir de similaridades genéticas (Jaccard) entre 126 acessos de

mamona (840 individuos). No eixo x, encontram-se as distancias relativas e, no y, a identificacao dos individuos.
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Figura 8 — I: dendrograma (UPGMA\) obtido a partir de similaridades genéticas (Jaccard)
entre acessos de mamona (Ricinus communis) do grupo PB (porte baixo). No eixo X,
encontram-se as distancias relativas e, no y, a identificacdo dos individuos, em que setas da
mesma cor indicam individuos do mesmo acesso e realces em amarelo sdo individuos que
apresentam caracteres agronémicos de interesse; Il: ampliacdo dos dendrogramas (a, b, ¢, d e
e) que contém os destacados em amarelo.
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Figura 9 - Dendrograma (UPGMA) obtido a partir de similaridades genéticas (Jaccard) entre
individuos de acessos de mamona (Ricinus communis) do grupo PB (porte baixo). No eixo X,
encontram-se as distancias relativas e, no y, a identificacdo dos individuos (Figura A:
dendrograma do acesso PBA43; B: dendrograma do acesso PB2A12; C: dendrograma do
acesso PB2A59; D: dendgrograma do acesso PB2A46; E: dendrograma do acesso PB255; F:

dendrograma do acesso PBO07).

Foram observados, também, acessos com pouca diversidade genética, a exemplo de
PB2A59 e PB2A46 (Figura 9 C, D). Estes ndo apresentaram grande diversidade genética
dentro do bloco. Mesmo havendo formacdo de blocos, a distancia genética entre eles € menor
gue nos demais acessos do dendrograma da figura 9. Nesses dois acessos é possivel observar
identidade entre dois individuos, ou seja, para os caracteres avaliados ndo houve diferencas.
Esses acessos aparentam fixacdo das caracteristicas estudadas e pouca variabilidade genética

entre os individuos.
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4.1.3.3Grupo TS

Nos acessos classificados como tolerantes a seca nao foi realizada verificacdo da
tolerancia a escassez de agua, mas acredita-se serem linhagens em estagio mais avancado de
programas de melhoramento e que apresentam de algumas caracteristicas de interesse
agrondmico fixadas.

A fim de compreender melhor como se encontra a variabilidade genética entre 0s
acessos pertencentes ao grupo TS, e seu melhor aproveitamento em programas de
melhoramento, foi obtido um dendrograma a partir de dissimilaridades genéticas de Jaccard
(Figura 10). E possivel visualizar a formacdo de quatro blocos: vermelho, verde, azul e
laranja, sendo que o bloco representado em laranja compreende o maior nimero de
individuos.

As setas verde, roxa, azul e laranja, presentes na Figurall, representam individuos
pertencentes a acesso diferentes e setas da mesma cor representam individuos do mesmo
acesso. O acesso designado por setas roxas apresenta individuos com maior proximidade
genética, ou seja, ndo ha muita diversidade entre eles para os caracteres analisados. As setas
azul, verde e laranja simbolizam acessos com maior variabilidade entre seus individuos, uma
vez que estes se encontram dispersos por todo dendrograma, demonstrando maior distancia
genética entre eles.

No mesmo dendrograma também foram destacados (em amarelo) individuos que
possuem caracteristicas agronémicas de interesse (porte baixo, cachos compactos e um
racemo): TS19.2, TS19.3 e TS18.5. Para visualizar melhor como estes individuos se
comportam diante de todo grupo, as regides onde se encontram na figura 10l foram ampliadas
(Figura 1011).

E possivel perceber que os individuos TS19.2 e TS19.3 encontram-se no bloco laranja.
Ambos estdo muito proximos e apresentaram distancia genética pequena entre si,
demonstrando pouca variabilidade em relacdo as caracteristicas estudadas. Em contrapartida,
o0 individuo TS18.5 do bloco verde, apresentou distancia genética relativamente grande em
relacdo a TS19. O uso desses individuos em cruzamentos futuros é interessante, pois ambos
apresentam caracteres de interesse e diversidade genética para explorar a heterose.

Assim como para 0 grupo PB, no grupo TS foram tomados alguns acessos para
compreender a diversidade genética dentro dos acessos. Foi possivel constatar acessos com

maior e menor diversidade genética. Por exemplo, os acessos TS08 e TS20 (Figura 11 A,
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Figura 10 - I: dendrograma (UPGMA) obtido a partir de similaridades genéticas (Jaccard) entre
acessos de mamona (Ricinus communis) do grupo TS (tolerante a seca). No eixo x, encontram-se as
distancias relativas e, no y, a identificacdo dos individuos, em que setas da mesma cor indicam
individuos do mesmo acesso e realces em amarelo sdo individuos que apresentam caracteres

agrondmicos de interesse; Il: ampliagdo dos dendrogramas (a e b) que contém os destacados em

amarelo.
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Figura 11 - Dendrograma (UPGMA) obtido a partir de similaridades genéticas (Jaccard)
entre individuos de acessos de mamona (Ricinus communis) do grupo TS (Tolerante a Seca).
No eixo X, encontram-se as distancias relativas e, no y, a identificacdo dos individuos (Figura
A: dendrograma do acesso TS08, Figura B: dendrograma do acesso TS20, Figura C:
dendrograma do acesso TS36, Figura D: dendrograma do acesso TS18, Figura E:
dendrograma do acesso TS03, Figura F: dendrograma do acesso TS29).

B) apresentaram menor diversidade genética, pois a distancia genética entre seus individuos
foi relativamente pequena, principalmente no acesso TS08. Esses acessos apresentam baixa
variagdo genética para os caracteres avaliados.

No dendrograma referente aos acessos TS36 e TS18 (Figura 11 C, D) foi possivel
perceber a formacdo de dois grupos. A distancia genética entre os individuos pertencentes a

esses acessos foi maior do que no caso dos acessos anteriores, TS08 e TS20. Tambem foi
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possivel notar que a diversidade genética entre seus individuos € maior, ou seja, eles
apresentam variacdo para os caracteres avaliados, como na altura da planta e do caule,
diametro do caule, densidade de frutos no racemo e nimero de racemos.

No caso dos acessos TS03 e TS29 (Figura 11 E, F), ambos apresentaram alta distancia
genética entre seus individuos, além de varios agrupamentos, demonstrando alta variabilidade,
sendo, portanto, acessos que necessitam de mais avancos em programas de melhoramento
para maior fixacdo de caracteristicas de interesse. Os caracteres que apresentaram variacao
entre os individuos dos acessos foram alturas da planta e do caule, didmetro do caule,
comprimento médio do internddio, densidade de frutos por racemo, nimero de racemos, cores

do aculeo, do fruto e do estigma e presenca de espinhos.

4.1.3.4 Grupo MELHORADOS

Por conter de acessos em estadio mais avancado de selecdo, supbe-se que 0 grupo
MELHORADOS apresente menor grau de variagdo para 0s caracteres analisados. Para
verificar tal hipétese foi construido um dendrograma para verificar a diversidade genética do
grupo quanto aos caracteres avaliados (Figura 12).

Foi constatada (Figura 12a) a presenca de dois blocos (a, b) maiores no dendrograma,
em que em b estdo presentes principalmente individuos da cultivar IAC80, evidenciando que
a diversidade genética desse acesso € mais diferenciada em relagdo aos demais. Portanto, é
uma boa fonte para ser utilizada na exploracdo da heterose, buscando incorporar
caracteristicas de interesse em novos individuos.

Na mesma figura foram destacados alguns individuos que apresentaram caracteristicas
de importancia para a cultura, como porte baixo, presenca de um Unico racemo na planta e
compactacdo dos frutos neste racemo. Esses individuos foram 1AC2028.1, IACGuarani.6 e
IAC226.3 e se encontram em posicOes distantes no dendrograma, portanto, com grande
distdncia genética entre eles. Essa caracteristica € muito relevante, pois permite explorar a
heterose entre esses individuos, uma vez que apresentam caracteristicas de interesse
agrondmico, que podem ser mantidas, e buscar incorporar outras que possam ser importantes

para a cultura.
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Figura 12 - Dendrograma (UPGMA) obtido a partir de similaridades genéticas (Jaccard)
entre acessos de mamona (Ricinus communis) do grupo MELHORADOS. No eixo X,
encontram-se as distancias relativas e, no y, a identificacdo dos individuos, os quadrados

amarelos sdo individuos que apresentam caracteres agronémicos de interesse.

4.1.3.5 Grupo OUTROS

Na figura 13 observa-se a formagdo de quatro blocos (vermelho, verde, azul e
amarelo), em que os blocos representados em verde e amarelo detém o maior nimero de
individuos. L104.9 é o Unico individuo presente na representacdo em azul.

Assim como nos demais grupos, também foi possivel encontrar acessos com maior e
menor variabilidade genética, como demonstrado pelas setas de cores diferentes na figura 13,
em que setas da mesma cor correspondem a individuos do mesmo acesso. As setas de cores
roxa e verde representam acessos menos variaveis, cujos individuos encontram-se mais
proximos no dendrograma, evidenciando baixa diversidade genética. As setas azul e laranja
indicam acessos com maior diversidade, pois seus individuos encontram-se dispersos por boa
parte do dendrograma, se concentrando em um bloco (amarelo), porém ndo estdo
aglomerados. Essa situacdo pode evidenciar variabilidade para os caracteres avaliados.

Nesse grupo, também foram identificados individuos que apresentam caracteres

agrondmicos de interesse (um racemo, porte baixo, cachos com frutos compactos):
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PADAMO02.9, PADAM42.1, PADAM18.1, PADAM14.7, PADAMO01.8, LI57.4, LI10.1 e
LI110.5. Esses individuos estdo marcados em amarelo na figura 131 e ampliados na figura 1311.
Esses resultados permitem observar que os individuos se dividem entre os marcados em
amarelo e verde, ou seja, ha diversidade genética entre esses individuos que pode ser
explorada em cruzamentos visando aproveitar a heterose, procurando incorporar outras
caracteristicas de interesse, mas preservando o porte e 0s racemos Unicos e compactos que
esses individuos ja apresentam.

Buscando um melhor entendimento da diversidade genética desse grupo, também
foram elaborados dendrogramas por acesso para melhor visualizar a variabilidade dentro dos
acessos. Foram encontrados acessos com muita e pouca variabilidade, havendo destaque para
alguns deles. Os acessos CNES e LI11 (Figura 14 A, B) apresentaram ampla diversidade
genética entre seus individuos, sobretudo o acesso CNES, cuja distancia genética entre alguns
individuos foi consideravelmente alta. Foi possivel constatar que os individuos dos acessos
destacados apresentaram divergéncia em quase todos os caracteres avaliados: altura da planta
e do caule, didametro do caule, comprimento meédio do internddio, cores do caule, do fruto, da
folha jovem, do aculeo, densidade de frutos no racemo e nimero de racemos.

Nos dendrogramas referentes aos acessos LI05 e LI57 (Figura 14 C, D), a distancia
genética entre seus individuos foi um pouco maior que nos acessos anteriores. Também &
possivel constatar a formacdo de dois grupos, indicando que ha diversidade genética entre
seus individuos para os caracteres avaliados. Essa variacdo foi mais presente para alturas da
planta e do caule, didmetro do caule, comprimento médio do internddio, densidade de frutos
por racemo e numero de racemos.

Também foi possivel visualizar acessos que apresentaram pouca diversidade genética
entre seus individuos, como LI10 e PADAMO3 (Figura 14 E, F). Esses apresentaram
distancias genéticas inferiores aos acessos ja citados, além da presenca de identidade entre
dois (PADAMO3) e trés (L110) individuos, ou seja, para as caracteristicas analisadas esses

individuos sdo idénticos. Esses dados revelam fixacdo dos caracteres nesses acessos.

73



74



PADAMO26 °
PADAMO2.8
PADAMO02.9
PADAM3838
PADAM32.4
PADAMA42 3
LI11.9

LI39.3

PADAM38.9
PADAM427

PADAMO02.10 b
PADAM326
PADAM38.10
LI57.2
PADAMO1.9
PADAM36.6

PADAMI1B.1

L1577

L1574

L1293
—ﬁLIM' 1
LI105

LI83.6
— ——{PAD AM26.7

B!

t LI110.7
L1837
—:LISB.IO
_‘{ PADAM?26.10
LI05.1

o — PADAM?26.4

e PADmM2es

PADAMO3.3

L1573 c
PADAM37.7
PADAMO1.8
PADAM36.9

PADAM42 1

| [re— DPAD AM24.3
PADAM?24.6
PADAM?24.7

M PAD AM24.8

e

!

PADAM?24.9

LI10.5

,

\

LI10.6

g
PADAMI144

PADAMI4.6
PADAMI47

Figura 13 — I: dendrograma (UPGMA) obtido a partir de similaridades genéticas (Jaccard) entre

acessos de mamona (Ricinus communis) do grupo OUTROS. No eixo X, encontram-se as distancias

relativas e, no y, a identificagdo dos individuos, em que setas da mesma cor indicam individuos do

mesmo acesso e realces em amarelo sdo individuos que apresentam caracteres agronémicos de

interesse; I1: ampliacdo dos dendrogramas (a, b, c, d, e, f, e g) que contém os destacados em amarelo.
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Figura 14 - Dendrograma (UPGMA) obtido a partir de similaridades genéticas (Jaccard)
entre individuos de acessos de mamona (Ricinus communis) do grupo OUTROS. No eixo X,
encontram-se as distancias relativas e, no y, a identificacdo dos individuos (Figura A:
dendrograma do acesso CNES, Figura B: dendrograma do acesso LI11, Figura C:
dendrograma do acesso LI105, Figura D: dendrograma do acesso LI57, Figura E: dendrograma
do acesso PADAMO3, Figura F: dendrograma do acesso L110).
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4.2 Anélises Moleculares
4.2.1 Diversidade génica

4.2.1.1 Banco de germoplasma e individuos selvagens

A genotipagem dos 140 acessos de mamona, utilizando 23 microssatélites
polimorficos, permitiu a identificacdo de 112 alelos distintos, em que a média de alelos por
locos observada foi de 4,91+1,73, os locos Rco06 e Rcol3 apresentaram 0 maior numero de
alelos, nove e oito, respectivamente (Tabela 9) e os loco Rcol2 o menor nimero, (dois,
Tabela 9). Quanto ao nimero efetivo de alelos, este variou de 1,38 (Rco02) a 3,68 (Rco41l),
sendo que a média foi de 2,47+0.94) (Tabela 9). O indice de Shannon também apresentou
variacdo entre os locos de 0,55 (Rco01) a 1,74 (Rco06) com média de 1,03+0,34 (Tabela 9),
Quintero et al. (2013) observaram variacdo para 0 mesmo indice, de 1,01 a 1,91.

Bajay (2009) em estudo semelhante, com 26 SSR e acessos de mamoneira do IAC,
EMBRAPA e Botucatu, observou um total de 111 alelos, com média de 4,27 alelos por loco.
Esses valores sdo muito proximos aos verificados para os acessos avaliados nesse trabalho.

Quintero et al. (2013) analisaram 82 acessos de mamona provenientes de Chiapas,
México, utilizando sete dos 23 SSR presentes nesse estudo, sendo eles: Rco02, Rco26, Rcol5,
Rco30, Rco08, Rcol3, Rco23. Para Rco02, Rco26 e Rco30 o nimero de alelos encontrados
foram os mesmos observados para os acessos utilizados no presente estudo. Para Rcol5, 0s
autores encontraram quatro alelos, um a menos do que o observado neste trabalho. em Rco08
foram observados 4 alelos e no presente estudo foram encontrados trés; em Rcol3 os autores
verificaram sete alelos, enquanto que nesse estudo foram observados oito, e, para Rco23
encontraram oito alelos e nesse trabalho, foram trés. A média de alelos por loco calculada
pelos autores foi de 5,5. Esses dados revelam que a genotipagem realizada para os 140
acessos de mamona estdo em coeréncia com outros trabalhos semelhantes.

A distribuicdo dos alelos entre os individuos analisados se fez de maneira distinta
entre os locos, porém, em sua maioria, foi possivel visualizar a predominancia de um ou dois
alelos mais frequentes, enquanto que os demais apresentaram em frequéncias menores. Como,
por exemplo, no loco Rco01, o alelo 238 ocorreu em maior freqiiéncia em relacéo aos demais
alelos 240 e 278 (Tabela 10). Em outros casos, a fregiiéncia de dois alelos destacaram-se
guando comparadas com as demais, como no loco Rco40, em que os alelos 236 e 246
mostraram frequéncia alélica de 0,45 e 0,39, enquanto o0s alelos 226 e 234 tiveram freqiiéncia
alélica de 0,09 e 0,07 (Tabela 10).
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Dentre os locos observados, verifica-se que, em alguns, a freqiiéncia entre seus alelos

mostrou-se uniforme, como em Rcol2 e Rco30 (Tabela 10).

Tabela 9 - Pardmetros de diversidade génica utilizados para descricdo de locos de SSR em

mamona (Ricinus communis).

Locos Tamanho da amostra na ne |
Rco01 194 3,00 1,44 0,55
Rco40 216 4,00 2,71 1,13
Rco26 142 4,00 1,62 0,77
Rco35 208 6,00 2,73 1,17
Rco08 216 3,00 2,13 0,83
Rco03 240 3,00 1,40 0,56
Rcol5 260 500 2,29 1,01
Rcoll 214 500 2,89 1,23
Rco22 214 500 3,46 1,37
Rcol2 210 2,00 2,00 0,69
Rco30 126 7,00 4,83 1,68
Rco33 182 6,00 1,74 0,79
Rco02 232 500 1,38 0,61
Rco09 266 6,00 2,53 1,09
Rco06 236 9,00 4,47 1,74
Rco34 192 500 2,53 1,15
Rco29 228 500 1,88 0,98
Rco20 272 6,00 1,79 0,89
Rco23 174 3,00 1,98 0,80
Rco18 222 3,00 2,07 0,84
Rco41 196 6,00 3,68 1,43
Rcol3 268 8,00 3,22 1,53
Rco36 214 3,00 2,15 0,83
Média 214 491 247 1,03
Desvio Padrao 1,73 0,94 0,34

na = ndmero observado de alelos
ne = numero efetivo de alelos
I = Indice de Shannon (1972)
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Tabela 10 Frequéncias alélicas dos 23 SSR estimadas para todos os individuos estudados.

Alelos

206 208 211

212 213 214 216 216

217

218 219 220 222

224

225

226 228 229

230 231 232 233 234

235

236

237

238

239

240

242 243

244

Rco01
Rco40
Rco026
Rco35
Rco08
Rco03
Rcol5
Rcoll
Rco22
Rcol2
Rco30
Rco33
Rco02
Rco09
Rco06
Rco34
Rco29
Rco20
Rco23
Rco18
Rco41l
Rco13
Rco36

0,02

0,10

0,01

0,01

0,40

0,19 0,11

0,01 0,01

0,60

0,60

0,15

0,51

0,36 0,11

0,71

0,35

0,05

0,32

0,09

0,01
0,16
0,51
0,30

0,09

0,04

0,07

0,08

0,31
0,49

0,23 0,02

0,06

0,02

0,07

0,09

0,63

0,51

0,84

0,03

0,43

0,45

0,20

0,13

0,01
0,01

0,23

0,01

0,53

0,82

0,84

0,04

0,08

0,18

0,18

0,15

0,02

0,07

0,06

051

0,03

0,05

0,05

0,50

0,18
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245 246 247 248 249 250 251 252 253 253 254 255 257 258 259 261 262 263 266 268 269 270 271 272 274 276 278 280
0,03
0,39
0,77 0,06 011
0,17 0,28 0,02 0,01
0,41 0,55 0,04
0,10
0,01 0,22 0,73 0,01 0,01 0,02
0,05 0,25 0,36 0,12 0,08 0,07 0,01 0,01
0,57 0,18 0,06 0,18 0,01
0,04 0,72 0,02
0,05
0,24 0,27 0,36 0,08 0,03 0,02
0,02 0,10 0,03 0,07
0,04
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4.2.1.2 Anédlises considerando 0s grupos gerais

Analisando a genotipagem dos seis grupos separadamente, considerando os 23
marcadores moleculares SSR utilizados, constatou-se que o0s grupos PB, TS,
MELHORADOS, EMBRAPA e SELVAGEM apresentaram 97, 78, 40, 90, 63 e 29 alelos
diferentes, respectivamente. A média observada de alelos por loco para cada grupo foi de
4,09+1,24 para PB, 3,39+1,27 para TS, 1,82+0,91 para MELHORADQS, 3,91+1,24 para
OUTROS, 3,00+1,22 para EMBRAPA e 1,52+0,61 para SELVAGENS (Tabela 11).

O grupo MELHORADOS apresentou um dos menores nimero de alelos e uma das
médias mais baixas de alelos por loco. Considerando o fato dos individuos desse grupo serem
compostos por cultivares, certamente, apresentam caracteres fixados, consequentemente, de
poucos alelos, demonstrando menor variacao genética.

O grupo SELVAGENS também mostrou valores baixos para os parametros citados,
porém esta situacdo pode ter ocorrido devido ao baixo nimero de individuos do grupo, néo
permitindo detectar a diversidade.

Os demais grupos, por conter maior variabilidade morfoldgica entre seus individuos
tiveram importante variabilidade alélica. Portanto, era esperado que os grupos PB, TS,
OUTROS e EMBRAPA tivessem maior namero de alelos, permitindo melhor aproveitamento
da sua diversidade genética para programas de melhoramento genético.

Quanto a frequéncia alélica, verifica-se que, para alguns locos, a distribuicdo dos
alelos entre os grupos foi mais uniforme que em outros, como para o loco Rco22, que
demosntra pouca variabilidade entre os grupos ( Figuras 15). Porém, na maioria dos casos, 0s
grupos MELHORADOS e SELVAGENS apresentaram um menor nimero de alelos. Por
exemplo, para o loco Rco41 os grupos PB, TS, OUTROS e EMBRAPA evidenciaram grande
namero de alelos, enquanto que MELHORADOS e SELVAGENS mostraram presenca de
dois e um alelos, respectivamente, demonstrando pouca divergéncia genética, o primeiro
devido ao seu avanco de selecdo para o melhoramento e o segundo se explica por seu baixo
numero de individuos.

O grupo EMBRAPA difere, quanto aos alelos presentes, dos grupos do BAG IAC.
Nos locos Rco35, Rco34 e Rco20 ha alelos presentes no grupo EMBRAPA (252, 258 e 235,
respectivamente), mas ndo estdo presentes nos grupos TS, PB, MELHORADOS e OUTROS.
Os alelos 252 do loco Rco35 e 235 do loco Rco20 sdo alelos exclusivos do grupo

EMBRAPA. Essa diferenca pode demonstrar a variagdo existente entre esses dois BAGs, ou
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Tabela 11 - Pardmetros de diversidade génica utilizados para descri¢éo de locos de SSR em mamona (Ricinus communis) em cada grupo

identificado.
PB TS MELHORADOS OUTROS EMBRAPA SELVAGENS
TA.
Locos Y pa? ne® 1* TAL pa? ne® 1* TAL na® né I T.A! na? ne I T.A! na? né 1 Al na? née [
Rco0l 64 3 142 054 30 3 1,72 073 4 2 160 056 60 3 164 066 32 1 1,00 000 4 1 1,00 0,00
Rco40 84 4 172 080 32 4 240 1,00 10 1 1,00 000 56 4 226 106 30 3 233 095 4 1 1,00 0,00
Rco26 72 4 126 047 30 4 191 093 6 1 1,00 000 26 3 200 079 6 3 257 101 2 1 1,00 0,00
Rco35 100 4 261 108 36 4 304 123 4 1 1,00 000 56 3 243 098 12 3 195 08 0 0 0,00 0,00
Rco08 88 3 202 082 26 2 1,74 062 6 2 1,38 045 60 3 213 084 32 3 146 057 4 2 160 056
Rco03 106 3 148 062 32 2 136 043 8 2 160 056 58 3 143 058 32 2 113 023 4 1 1,00 0,00
Rcol5 112 5 201 095 38 3 164 071 10 3 238 094 64 3 248 098 32 4 234 099 4 2 200 069
Rcoll 92 5 333 132 36 4 303 1,23 8 2 200 069 54 4 273 115 22 3 120 037 2 1 1,00 0,00
Rco22 94 5 350 137 26 4 270 1,17 4 3 267 104 54 5 246 115 32 2 144 048 4 2 160 056
Rcol2 92 2 191 067 36 2 153 053 8 1 1,00 000 48 2 199 069 24 2 138 045 2 1 1,00 0,00
Rco30 66 6 447 161 20 5 328 134 6 2 1,80 064 34 6 371 153 0 0 000 000 O 0 000 0,00
Rco33 76 4 1,70 069 28 2 151 052 O 0 000 000 50 4 144 059 24 4 288 120 4 2 200 0,69
Rco02 108 5 1,39 063 36 3 1,33 047 8 1 1,00 000 52 3 149 062 24 3 1,19 034 4 2 200 0,69
Rco09 116 5 2,27 101 40 3 143 057 10 2 1,92 067 66 4 254 106 30 2 199 069 4 2 200 0,69
Rco06 98 6 295 128 26 6 428 159 8 3 213 09 68 6 350 144 32 5 368 144 4 3 267 1,04
Rco34 94 3 216 092 22 3 1,75 076 8 1 1,00 000 54 4 276 114 12 2 1,38 045 2 1 1,00 0,00
Rco29 102 5 1,77 089 30 5 1,94 100 10 4 333 128 54 4 204 09 28 3 144 056 4 1 1,00 0,00
Rco20 118 3 152 058 42 2 151 052 8 1 1,00 000 68 5 231 109 32 3 1,89 081 4 1 1,00 0,00
Rco23 102 3 1,88 076 30 3 1,87 074 2 1 1,00 000 36 3 224 09 4 2 200 069 0 0 000 0,00
Rcol8 84 3 198 081 30 2 147 050 8 1 1,00 000 64 3 237 094 32 2 199 069 4 2 160 056
Rcodl 76 5 282 125 34 4 29 121 6 2 1,80 064 44 5 377 146 32 5 310 130 4 1 1,00 0,00
Rcol3d 116 6 225 121 40 6 193 102 8 1 1,00 000 68 7 351 146 32 6 2,80 127 4 2 200 0,69
Rco36 106 2 1,99 069 34 2 126 036 10 3 217 090 64 3 237 09 0 0 000 000 O 0 0,00 0,00
Média 94 4,09 219 091 32 339 207 08 7 18 158 042 55 391 242 100 26 3 19 073 4 153 145 0733
Desvio Padrdo 124 0,78 0,31 1,27 0,78 0,34 091 067 043 1.24 0,68 0,28 122 0,73 0,38 061 053 0,37

TA': tamanho da amostra

na

2

ne®: 'nL'Jmero efetivo de alelos
I *: indice de Shannon (1972)
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Figura 15 - Histograma das frequéncias alélicas de 23 locos de SSR, estimados para cada um dos seis grupos de mamona (Ricinus communis)
utilizados no estudo. O eixo Y indica o tamanho do alelo e o eixo X a frequéncia alélica.
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seja, possuem materiais divergentes que podem ser intercruzados para melhor
aproveitamento da variabilidade genética.

O grupo SELVAGENS diferiu consideravelmente dos demais grupos, pois além de
apresentar menor namero de alelos em todos os locos analisados, também possui alelos
privados, como o alelo 274, do loco Rco06. Esse fato demonstra a divergéncia desse material
em relacdo aos demais, fato esperado devido a ndo ocorréncia de selecdo. Acessos de BAGs
sdo selecionados a partir de caracteristicas de interesse, porém materiais selvagens nao

sofreram esse processo, podendo diferir quanto aos alelos presentes.

4.2.1.3 Anélises considerando os acessos dos grupos PB e TS

De acordo com a genotipagem realizada, constatou-se a presenca de 14 alelos no
acesso PB2A44, 12 em PBA29 e TS08, nove em PBA38, 13 em TS39 e 10 em TS22. O
menor valor de alelo encontrado por loco em todos os acessos foi um. O maior nimero de
alelos variou de acordo com o loco, sendo cinco para PB2A44, trés para PBA29 e TS39 e dois
para PBA38, TS08 e TS22 (Tabela 12). A média de alelos por loco foi bem proxima entre
todos os acessos, variando de 1,13+0,35 para PBA38 e 1,75+1,39 para PB2A44 (Tabela 12).

Quanto a freqléncia alélica (Figura 16) verifica-se que alguns locos ndo diferiam,
como os locos Rco09 e Rcol9, que apresentaram apenas um alelo. O acesso TS08 e TS39 se
destacaram dos demais, por terem alelos privados, como em Rc026. TS39 apresentou o alelo
259, assim como em Rco20 e Rco23. O acesso TS08 apresentou alelos privados nos locos
Rco05 e Rco29.

4.2.2 Variabilidade e estruturacdo genética

4.2.2.1 Banco de germoplasma e individuos selvagens

A partir dos dados de genotipagem obtidos para os 23 SSR, foram calculadas as
heterozigosidades observadas e esperadas para cada loco (Tabela 13). O maior valor de Ho foi
de 0,59, para o loco Rcoll, e o menor foi 0,00, para o loco Rcol2, com média de 0,20; He
variou de 0,27 a 0,80, com média de 0,55 (Tabela 13). Esses valores sdo superiores aos
encontrados por Bajay (2009) em trabalho semelhante, com caracterizagdo de acessos de

mamoneira, em que a média de Ho e He foram, respectivamente de 0,054 e 0,473, ndicando a
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Tabela 12 - Pardmetros de diversidade génica utilizados para descri¢do de locos de SSR em mamona em cada acesso estudado.

PB2A44 PBA29 PBA38 TS08 TS39 TS22

Locos TA» na® ne® I TA! na® ne® 1 TA! na® ne® I TA! na® ne® I TA! na® ne® I TA! na® né® I

Rco05 16 1 1,00 0,00 8 1 1,00 0,00 12 1 1,00 0,00 12 2 2,00 0,69 16 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00
Rco29 18 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00 12 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00
Rco09 10 1 1,00 0,00 8 1 1,00 0,00 2 1 1,00 0,00 2 1 1,00 0,00 4 1 1,00 0,00 6 1 1,00 0,00
Rco18 18 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00 12 2 1,95 0,68 16 3 2,46 097 14 1 1,00 0,00
Rco19 18 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00 12 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00 16 1 1,00 0,00
Rco26 12 1 1,18 0,29 4 1 1,00 0,00 10 1 1,00 0,00 8 1 1,00 0,00 12 1 1,00 0,00 6 1 1,00 0,00
Rco20 14 2 1,96 0,68 14 3 2,18 0,88 10 1 1,00 0,00 2 200 0,69 14 3 2,09 0,89 12 2 1,38 0,45
Rco23 18 5 3,00 1,3 16 3 2,33 0,95 16 2 1,88 0,66 12 2 1,18 0,29 16 2 1,28 0,38 16 2 1,13 0,23
Média 16 1,75 1,39 0,28 12 150 1,31 0,23 12 1,13 1,11 0,08 10 150 1,39 0,29 14 1,63 1,35 0,28 13 1,25 1,06 0,09
Desvio Padréao 1,39 0,73 0,48 0,93 0,58 0,42 0,35 0,31 0,23 0,53 0,49 0,34 0,92 0,58 0,42 0,46 0,14 0,17

TA: tamanho da amostra

2

na® : numero observado de alelos

ne*: ‘nimero efetivo de alelos
I *: Indice de Shannon (1972)
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Figura 16 - Histograma das frequéncias alélicas de oito locos de SSR, estimados para
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—

cada um dos seis acessos de mamona (Ricinus communis) utilizados no estudo. O eixo Y

indica o tamanho do alelo e o eixo X a freqiiéncia alélica.

Quanto ao grupo EMBRAPA, 0s acessos se encontram concentrados em determinado
ponto do dendrograma. No entanto, alguns se encontram dispersos entre os acessos do BAG
IAC, como CNPAM 993 e CSRN 39, podendo indicar que ha acessos da EMBRAPA
semelhantes geneticamente a acessos do IAC (Figura 17).
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superioridade da heterozigosidade dos acessos analisados no presente estudo. Por sua vez, Ho
foi menor que He, ha indicios de que os acessos estudados s&o endogamicos.

Observando os valores de significancia (p), nota-se que todos os locos ndo se
encontram em Equilibrio de Hardy-Weinberg (p<0,05), resultado esperado, uma vez que este
equilibrio s6 € atingido em populag¢fes panmiticas.

Acessos pertencentes aos grupos PB, TS e OUTROS estdo distribuidos ao longo de
todo o dendrograma, demonstrando que ha variabilidade genética dentro desses grupos.

O grupo MELHORADOS também se encontra em um mesmo bloco, evidenciando a
semelhanca genética entre os acessos. O acesso IAC Guarani, no entanto, se distanciou do
grupo, juntando-se aos acessos de TS e PB, compostos por em estdgio mais avangado de

melhoramento (Figura 17).

Tabela 13 - Indices de variabilidade genética obtidos de 140 acessos de mamona (Ricinus communis) utilizando
marcadores SSR, a partir do teste exato (GUO & THOMPSON, 1992).

Loco N Ho He p-value DP

Rco01 97,00 0,21 0,31 0,00 0,00
Rco40 108,00 0,18 0,63 0,00 0,00
Rco26 71,00 0,28 0,38 0,00 0,00
Rco35 104,00 0,09 0,64 0,00 0,00
Rco08 108,00 0,19 0,53 0,00 0,00
Rco03 120,00 0,01 0,29 0,00 0,00
Rcol5 129,00 0,37 0,57 0,00 0,00
Rcoll 107,00 0,59 0,66 0,00 0,00
Rco22 107,00 0,29 0,71 0,00 0,00
Rcol2 105,00 0,00 0,50 0,00 0,00
Rco30 63,00 0,25 0,80 0,00 0,00
Rco33 91,00 0,36 0,43 0,00 0,00
Rco02 115,00 0,08 0,27 0,00 0,00
Rco09 133,00 0,15 0,61 0,00 0,00
Rco06 118,00 0,10 0,78 0,00 0,00
Rco34 96,00 0,06 0,61 0,00 0,00
Rco29 114,00 0,19 0,47 0,00 0,00
Rco20 136,00 0,18 0,44 0,00 0,00
Rco23 87,00 0,10 0,50 0,00 0,00
Rcol8 111,00 0,27 0,51 0,00 0,00
Rco41 98,00 0,21 0,73 0,00 0,00
Rcol3 134,00 0,37 0,69 0,00 0,00
Rco36 107,00 0,10 0,54 0,00 0,00
Média 0,20 0,55

N = nmero total de acessos; Ho = Heterozigosidade observada; He = Heterozigosidade esperada; DV = desvio
padrdo

85



TS12

PBA29

PB2A30

PB2404
PE2P10

TS10

TS13

PB2449

PBA43
|TS30

ITsag

PB2A69

[4CGua

PBA28

TS15

T522

PBO3

PB2A45

PB2A76

TS06

PB2A26

PADAMO?

PBIS

PB2A28

PB2A6S

PB20

PBIO

PEO7

PADAM3?

PBI3

PADAMA2

PADAMIE

PBi6

FBA33

IAC2028

IAC226

14C20
(——————————PB2AS6

VB33

CNES

PB2AT0

PBO2

PB2AT2

TS02

TS06

FB2A20

PB2A43

PB2A75

PB36

PB2AI12

FB23

PB2P55

TS03

PBA3S

PBA36

PB2A52

PBOS

PADAM31

HO7028

1526

PADAM28

PADAM24

86



©
£
e
8

| I PADAM26
PADAM32
PB9937

N | { LI10

MAMONASAL
LIZ3

! PADAM33
PADAMP23
PBA32

L PADAM34
CSRN39
BR-E
CHINACAR.
L3161
BRAI0Z
PADAMAD
SELV 1

L SELV 2
CSRNOS
CHINA

LIs?

' PADAM5
PE46

PB2&46
PB2P67
PBA3S

PB2A19
T T T T T T T T T 1

023 042 062 021 100

Coefficsent
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agrupamento UPGMA, obtido a partir de similaridades genéticas Jaccard. No eixo X,

encontram-se as distancias relativas e, no y, a identificacdo dos individuos.
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O acessos do grupo SELVAGENS estdo em uma mesma darea, na qual nota-se a
presenca de acessos pertencentes ao grupo OUTROS, composto por acessos que se encontram
em estagio inicial de melhoramento, ou seja, podem se assemelhar com individuos selvagens
(Figura 17).

A estruturacdo genética dos 140 acessos tambeém foi verificada usando o programa
STRUCTURE, em que foi definido o K mais provavel a partir dos valores de AK, de acordo
com 0 método proposto por Evanno et al. (2005). O total de agrupamentos mais provavel de
acordo com esse método foi de K=2, ou seja, foram identificados apenas dois grupos entre 0s

140 acessos (Figura 18).

DeltaK = mean(|L"(K)|) / sd(L(K))
600

5001 \
400+ \

3001 \

2001 \\

100f \

Delta K

e

L L
5 6

~ak

Figura 18 - Valores de AK para cada K, calculado nos 140 acessos de mamona (Ricinus

communis). O maior valor de AK corresponde ao K 6timo.

A partir do K definido foi gerada uma figura representativa do agrupamento dos
acessos (Figura 19). Verifica-se que a maioria dos acessos de BAG IAC encontram-se no
mesmo bloco, identificado em vermelho. O bloco verde abrange todos os acessos do BAG
EMBRAPA, os individuos SELVAGENS e alguns acessos do IAC. Observa-se que alguns
acessos apresentam cores correspondentes aos dois blocos, como BRS-ENERGIA, PB2A32,

PB2A29, indicando semelhangas genéticas entre acessos da EMBRAPA e acessos do IAC.
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Figura 19 - Teste de atribuicdo para 140 acessos de mamona (Ricinus communis) avaliados
(K=2). Os acessos estdo representados pelas barras verticais coloridas. A mesma cor em
acessos diferentes indicam que eles pertencem ao mesmo grupo. Cores diferentes no mesmo

acesso indica a porcentagem do genoma compartilhado com cada grupo.

4.2.2.2 Anélises considerando grupos gerais

Para os seis grupos identificados no trabalho, foram obtidos parametros de
variabilidade genética, a partir da genotipagem com o0s 23SSR (Tabela 14).

A média da heterozigosidade observada dos grupos PB, TS, OUTROS e EMBRAPA
foram semelhantes, em torno de 0,20, enquanto que o grupo MELHORADOS obteve média
de 0,38 e SELVAGENS média de 0,56. Para todos os grupos, He ficou em torno de 0,50
(Tabela 14). Assim, os grupos PB, TS, OUTROS e EMBRAPA, com maior diferenca entre
Ho e He, podem apresentar maior nimero de individuos homozigotos, indicando taxa
relativamente alta de endogamia.
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Tabela 14 - indices de variabilidade genética obtidos de 140 acessos de mamona ( Ricinus communis), distribuidos em seis grupos, utilizando marcadores SSR, a partir do

teste exato.

PB TS OUTROS MELHORADOS EMBRAPA SELVAGENS
Locos N Ho He p-value DP N Ho He p-value DP N Ho He p-value DP N Ho He p-wvalue DP N Ho He p-value DP N Ho He p-value DP
Rco01 32 0,22 0,30 0,12 0,00 1500 0,33 047 021 0,00 30 0,23 0,40 0,03 0,00 2 0,50 0,50 1,00 0,00 loco monomérfico loco monomérfico
Rco40 42 0,10 042 0,00 0,00 16,00 025 060 000 0,00 28 0,21 0,55 0,00 0,00 loco monomorfico 15 0,33 0,59 0,00 0,00 loco monomérfico
Rco26 36 0,14 0,21 0,00 0,00 1500 0,33 049 0,00 000 13 069 0,52 0,14 0,00 loco monomorfico 3 033 0,73 0,2 0,00 loco monomérfico
Rco35 50 0,06 0,64 0,00 0,00 18,00 0,06 069 0,00 000 28 0,07 0,60 0,00 0,00 loco monomérfico 6 067 0,53 1,00 0,00 loco monomérfico
Rco08 44 0,18 0,51 0,00 0,00 1300 015 044 003 0,00 30 0,27 054 0,00 0,00 3 033 033 1,00 0,00 16 0,06 0,32 0,00 000 2 050 050 1,00 0,00
Rco03 53 0,00 0,33 0,00 0,00 16,00 006 027 002 0,00 29 0,00 0,30 0,00 0,00 4 000 043 0,14 0,00 16 0,00 0,12 0,03 0,00 loco monomérfico
Rcol5 56 0,16 0,51 0,00 0,00 19,00 021 040 000 0,00 32 056 0,61 0,00 0,00 5 020 0,64 0,05 0,00 16 0,88 0,59 0,05 000 2 1,00 0,67 1,00 0,00
Rcoll 46 0,80 0,71 0,00 0,00 1800 0,72 069 000 0,00 27 0,30 0,65 0,00 0,00 4 1,00 057 0,31 0,00 11 0,09 0,18 0,05 0,00 loco monomérfico
Rco22 47 0,32 0,73 0,00 0,00 1300 015 066 000 0,00 27 0,37 0,61 0,00 0,00 2 1,00 083 1,00 0,00 16 013 0,31 0,05 000 2 050 050 1,00 0,00
Rcol2 46 0,00 0,48 0,00 0,00 18,00 0,00 036 0,00 000 24 0,00 0,51 0,00 0,00 loco monomérfico 12 0,00 0,29 0,01 0,00 loco monomérfico
Rco30 33 0,30 0,79 0,00 0,00 10,00 0,20 0,73 0,00 000 17 024 0,75 0,00 0,00 3 0,00 0,53 0,20 0,00 loco monomérfico loco monomérfico
Rco33 38 045 042 0,08 0,00 14,00 043 035 100 0,00 25 0,16 0,31 0,01 0,00 loco monomorfico 12 0,33 0,68 0,00 0,00 2 1,00 0,67 1,00 0,00
Rco02 54 0,06 0,28 0,00 0,00 1800 0,11 025 001 0,00 26 0,15 0,33 0,01 0,00 loco monomorfico 12 0,08 0,16 0,04 000 2 0,00 067 0,33 0,00
Rco09 58 0,05 0,56 0,00 0,00 20,00 015 031 002 0,00 33 0,36 0,62 0,00 0,00 5 040 053 1,00 0,00 15 0,00 0,51 0,00 0,00 2 0,00 067 0,33 0,00
Rco06 49 0,10 0,67 0,00 0,00 1300 008 080 000 0,00 34 006 0,72 0,00 0,00 4 025 061 0,15 0,00 16 0,13 0,75 0,00 000 2 050 083 0,33 0,00
Rco34 47 0,06 0,54 0,00 0,00 11,00 0,18 045 0,01 000 27 0,04 0,65 0,00 0,00 loco monomérfico 6 0,00 0,30 0,09 0,00 loco monomérfico
Rco29 51 0,18 044 0,00 0,00 1500 0,20 050 000 0,00 27 0,22 0,552 0,00 0,00 5 060 0,78 0,19 0,00 14 0,07 0,31 0,00 0,00 loco monomérfico
Rco20 59 0,15 0,34 0,00 000 21,00 0,14 034 002 0,00 34 0,26 058 0,00 0,00 loco monomérfico 16 0,19 0,49 0,00 0,00 loco monomérfico
Rco23 51 0,04 047 0,00 0,00 15,00 0,07 048 0,00 000 18 033 057 0,04 0,00 loco monomérfico 2 0,00 0,67 0,33 0,00 loco monomérfico
Rcol8 42 0,21 0,50 0,00 0,00 1500 0,13 033 006 0,00 32 047 0,59 0,02 0,00 4 025 0,25 1,00 0,00 16 019 0,51 0,01 000 2 050 050 1,00 0,00
Rco4l 38 0,16 0,65 0,00 0,00 17,00 029 068 000 0,00 22 041 0,75 0,00 0,00 3 0,00 053 0,20 0,00 16 0,06 0,70 0,00 0,00 loco monomérfico
Rcol3 58 0,34 0,56 0,00 0,00 20,00 040 049 012 0,00 34 044 0,73 0,00 0,00 loco monomorfico 16 0,31 0,66 0,00 0,00 2 1,00 0,67 1,00 0,00
Rco36 53 0,04 0,50 0,00 0,00 17,00 0,00 0,21 0,00 000 32 0,22 0,59 0,00 0,00 5 0,40 0,60 0,62 0,00 loco monomérfico loco monomérfico
Média 0,18 0,50 0,20 0,48 0,26 0,56 0,38 0,55 0.19 047 0.56 0.63

N = numero total de acessos; Ho = Heterozigosidade observada; He = Heterozigosidade esperada; DV = Desvio Padrdo
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A mesma situagdo também pode ser observada na tabela 15, que indica o déficit de
heterozigotos em cada grupo e, para a maioria dos grupos, esse déficit foi confirmado. Os
grupos PB, TS, OUTROS, MELHORADOS e EMBRAPA, apresentaram um valor de p
significativo (p<0,05), indicando aumento de homozigotos e déficit de heterozigotos. No
grupo SELVAGENS, essa situacdo ndo foi constatada, provavelmente devido ao baixo

ndmero de individuos.

Tabela 15 - Teste de déficit de heterozigotos em cada grupo identificada nos 140 acessos de

mamona.
Grupo p-valor Grupo p-valor

PB 0,00 MELHORADOS 0,00

TS 0,00 EMBRAPA 0,00

OUTROS 0,00 SELVAGEM 0,32

A média do F;s de 0,46, também indica presenca de homozigotos (Tabela 16). O maior
valor de Fis observado foi de 0,78, para o loco Rco23, e o menor valor foi de -0,09, para
Rcoll. Valores com Fis negativos indicam excesso de heterozigotos, porém, por serem
poucos locos com essa caracteristica, esse resultado ndo pode ser confirmado.

De acordo com o PIC estimado para cada loco, é possivel considerar que todos eles
sdo informativos, ou seja, obtiveram-se 100% de polimorfismo. A média do PIC foi calculada
em 0,49, com variacdo de 0,28, no loco Rco01, a 0,76, no loco Rco30. Bajay (2009)
encontrou valores semelhantes, com a média 0,43, considerando o resultado moderadamente
informativo. Por sua vez, Quintero et al. (2013) obtiveram média de 0,7, variando de 0,5 a
0,81.

Os valores de Dsr’ indicam a diversidade genética entre os grupos, o maior valor
obtido foi de 0,29 e o menor -0,02, sendo a média de 0,09, Bajay (2009), em estudo
semelhante, obteve média para o Dst de 0,21, superior a encontrada nos genétipos analisados.
Porém, ainda pode-se considerar que ha diversidade genética entre os grupos considerados.

Quanto a subdivisdo dos o maior valor de Fst encontrado foi de 0,61 e o menor 0,07,
com média de a 0,32. Segundo escalas desenvolvidas por Wright (1978) valores de Fst na
faixa de 0,05 a 0,15 indicam moderada diferenciacdo genética, enquanto valores entre 0,15 e
0,25 indicam grande diferenciacdo genética e valores superiores a 0,25 indicam diferenciagédo
genética muito grande (HARTL & CLARK; 2010). Como a maioria dos locos apresentam
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valores superiores a 0,25, assim como a média, h& fortes indicios de que ha estruturagdo na

amostra total.

Tabela 16 - Estimativas por loco de indices relacionados a variabilidade genética de 140

genotipos de mamona (Ricinus communis) distribuidos em seis grupos.

Locos Tam. Amostra Fis Fir Fst PIC Dst’ Gsr’ Rst
Rco01 194 0,08 0,16 0,09 0,28 0,00 -0,02 -0,01
Rco40 216 0,60 0,79 048 0,56 0,29 0,46 0,11
Rco26 142 0,17 056 0,47 0,36 0,20 0,39 0,14
Rco35 208 0,66 082 047 0,58 0,10 0,18 0,15
Rco08 216 0,38 052 0,22 043 0,07 0,15 0,06
Rco03 240 09 09 0,07 027 -0,02 -008 -0,01
Rcol5 260 0,04 0,15 0,11 051 0,03 0,06 0,15
Rcoll 214 -0,09 0,11 0,18 0,61 0,05 0,10 0,00
Rco22 214 0,25 044 0,26 0,66 0,12 0,19 0,27
Rcol2 210 1,00 100 046 0,38 0,15 0,34 0,17
Rco30 126 0,72 086 051 0,76 0,06 0,10 0,26
Rco33 182 -0,07 0,38 042 0,37 0,01 0,03 0,09
Rco02 232 0,73 0,79 0,20 0,27 0,03 0,10 0,00
Rco09 266 0,67 0,73 0,19 0,53 0,06 0,11 0,13
Rco06 236 0,72 0,77 0,18 0,75 0,05 0,08 0,26
Rco34 192 085 093 052 0,56 0,26 0,43 0,09
Rco29 228 048 054 0,12 045 0,01 0,03 0,01
Rco20 272 0556 0,77 047 0,40 0,22 044 -0,01
Rco23 174 0,78 089 051 041 -0,01 -0,00 -0,038
Rcol8 222 0,29 0,38 0,12 042 0,03 0,07 0,06
Rco41l 196 0,71 0,79 0,27 0,68 0,11 0,18 -0,01
Rcol3 268 0,14 0,37 0,27 0,66 0,13 0,23 0,29
Rco36 214 0,64 086 061 043 0,05 0,11 0,07
Média 214 046 064 032 049 0,09 0,18 0,10

Fis — indice de fixagdo dentro dos grupos,

Fir — indice de fixacéo total,
Fst — indice de fixagdo entre os grupos,

PIC — contelde de informagéo polimorfica,

Dsr’ — diversidade genética entre as amostras,
Gst — coeficiente corrigido de diversidade genética,
R — diversidade genética entre os grupos.

Diferencas genéticas entre os grupos podem ser observadas também nos valores de

identidades e distancias genéticas (Tabela 17). Para identidade genética o maior valor obtido

foi entre os grupos TS e PB (0,94), ou seja, sdo as populagfes que apresentaram maior
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similaridade genética.O menor valor foi entre SELVAGENS e MELHORADOS (0,35),
portanto, sdo as duas popula¢fes com menor similaridade genética.

Valores inversos, porém representando a mesma situagdo, ocorreram com as distancias
genéticas, entre SELVAGENS e MELHORADOS foi observado o maior valor (1,03) e entre
PB e TS o menor valor (0,06) (Tabela 17).

O grupo SELVAGENS foi o que apresentou os menores valores de identidade
genética e maiores valores de distancia genética em relacdo aos demais, indicando que é o
grupo mais distante geneticamente (Tabela 17).

Constatou-se, ainda, que os menores valores de distancia genética e maiores valores de
identidade genética ocorreram entre os grupos PB, TS, MELHORADOS e OUTROS. Esse
resultado era esperado, uma vez que todos 0s acessos pertencentes esses grupos fazem parte

do BAG IAC, logo a similaridade genética entre eles € maior (Tabela 17).

Tabela 17 - Matriz genética relacionando as identidades genéticas (diagonal de cima) e
distancias genéticas de Nei (diagonal de baixo) entre os seis grupos definidos entre 140

acessos de mamona (Rcininus communis).

Grupo PB TS MELHORADOS OUTROS EMBRAPA SELVAGENS
PB 0,94 0,79 0,90 0,71 0,53
TS 0,06 0,77 0,87 0,68 0,54
MELHORADOS 0,23 0,26 0,75 0,55 0,35
OUTROS 0,10 0,14 0,28 0,77 0,57
EMBRAPA 0,34 0,39 0,60 0,26 0,66
SELVAGENS 0,63 0,61 1,03 0,57 0,41

No dendrograma, considerando os seis grupos (Figura 20), € possivel visualizar que 0s
grupos compostos por acessos pertencentes a0 BAG IAC encontram-se mais proximos entre
si, enquanto que o grupo EMBRAPA se diferencia geneticamente destes e 0 grupo
SELVAGENS é considerado o mais distante.

Para compreender melhor como esta organizada a variabilidade genética dos grupos,
foram construidos dendrogramas para cada um. Em PB, observa-se que o acesso PB2A19 é o
mais distante geneticamente. Também ha formacéo de dois blocos iniciais, em que PB2P67 e
PBA35 compbem o primeiro bloco, enquanto os demais acessos se dispdem pelo resto do
dendrograma (Figura 21). Os acessos mais similares geneticamente sdo PB2A04 e PB2P10,

pois a apresentaram a menor distancia genética observada.
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H& pequenos blocos compreendendo um baixo nimero de acessos. Este fato pode
demonstrar que ha diversidade genética entre os acessos do grupo PB (Figura 21).

.__PB
e 3T TS
#ommmmmmmeee 3 R MELHORADOS
e . L S OUTROS
: . SRR EMBRAPA
o SELVAGENS

Figura 20 - Dendrograma das amostras reunidas em seis grupos constituidos pelas distancias
genéticas de Nei (1972) e pelo agrupamento UPGMA.

A mesma situagdo visualizada para o grupo PB também é encontrada no grupo TS, em
que ha pequenos blocos (Figura 22). O acesso TS18 por estar agrupado separadamente dos
demais acessos do grupo pode ser considerado o mais distante geneticamente, enquanto 0s
acessos com maior similaridade genética foram TS30 e TS38, por apresentarem menor
distancia genética entre eles.

Para o grupo OUTROS, observam-se dois blocos, um menor composto por CHINA,
LI57, PADAM36, L3161E e CHINA CARECA e um maior compreendendo os demais
acessos. No bloco maior formaram-se mais dois sub-blocos grandes também diferenciando os
acessos do grupo (Figura 23). Os acessos mais semelhantes geneticamente foram PADAM14
e PADAM19, em que a similaridade entre eles é a maxima encontrada para o grupo, de 0,88.
Nesse grupo h4, portanto, variabilidade genética, uma vez que as distancias genéticas entre
Seus acessos sdo varidveis, podendo ocorreram acessos com maior e menor similaridade.

O grupo EMBRAPA apresentou pequenos blocos, em que o acesso CSRN 05
apresenta a menor similaridade genética, enquanto que BRS NORDESTINA e CSRD 2 foram
0s acessos mais similares (Figura 24). Devido a variabilidade entre as similaridades dos

acessos € possivel constatar que ha diversidade genética nesse grupo.

93



memelnel
0000 00
RO =
=oo
o
oG

| T T T T | T T T T | T T T T | T T T T |
023 040 056 072 089
Coeficiente Jaccard

Figura 21 - Dendrograma dos acessos de mamona (Ricinus communis) pertencentes ao grupo
PB (porte baixo), construido através das similaridades genéticas de Jaccard e pelo
agrupamento UPGMA.

No grupo MELHORADOS, verifica-se que o0s acessos pertencentes ao BAG IAC
encontram-se em um bloco, enquanto que o0 acesso BRS-Energia esta mais isolado. Fato pode
ter ocorrido devido a origem dos acessos, uma vez que BRS-Energia pertence ao BAG
EMBRAPA e possui genitores diferentes dos acessos do BAG IAC (Figura 25). Do BAG IAC
0 IAC 2028 e IAC 80 foram os mais similares geneticamente, enquanto que o IAC Guarani

mostrou-se o0 mais distante.
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Figura 22 - Dendrograma dos acessos de mamona (Ricinus communis) pertencentes ao grupo
TS (tolerante a seca), construido através das similaridades genéticas de Jaccard e pelo
agrupamento UPGMA.
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Figura 23 - Dendrograma dos acessos de mamona (Ricinus communis) pertencentes ao grupo
OUTROQOS, construido através das similaridades genéticas de Jaccard e pelo agrupamento
UPGMA.
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Figura 24 - Dendrograma dos acessos de mamona (Ricinus communis) pertencentes ao grupo

EMBRAPA, construido através das similaridades genéticas de Jaccard e pelo agrupamento
UPGMA.
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Figura 25 - Dendrograma dos acessos de mamona (Ricinus communis) pertencentes ao grupo
MELHORADOS, construido através das similaridades genéticas de Jaccard e pelo
agrupamento UPGMA.
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4.2.2.3 Anélises considerando os acessos dos grupos PB e TS

A analise dos individuos selecionados dos grupos TS e PB apresentou indices de
variabilidade genética, a partir da genotipagem usando oito marcadores moleculares SSR
(Tabela 18). Nos acessos TS22 e PBA29 foram registrados seis locos monomarficos, nos
acessos TS39 e PB2A44 foram observados cinco locos monomorficos, em TS08, quatro
locos e em PBA38, sete locos. Esses dados revelam que os SSR utilizados podem ndo ter
sido muito informativos ou os individuos que compdem 0s acessos ndo possuem diferencas
alélicas.

A média da heterozigosidade observada no acesso TS22 foi de 0,23, semelhante as
médias de Ho do acesso TS39, de 0,21, e do acesso PBA38 que foi de 0,25; o acesso TS08
obteve média de Ho inferior (0,08) e, nos acessos PB2A44 e PBA29, essa média foi superior
(0,43 e 0,54, respectivamente) (Tabela 18). Para He, as médias foram superiores as
calculadas para Ho. As maiores médias foram observadas nos acessos PBA29, PBA38 e
PB2A44 (0,60, 0,50 e 0,47, respectivamente) e as menores ocorreram nos acessos TS39,
TS08 e TS22 (0,40, 0,37 e 0,21, respectivamente).

A média do Fs calculado foi de 0,27 (Tabela 19), o maior valor observado foi um,
para 0 loco Rco05, e o menor valor foi -0,09, para Rco26. Mesmo demonstrando uma alta
amplitude para esse parametro, a maioria dos locos analisados revelou valores mais baixos,
indicando maior presenca de individuos heterozigotos.

Considerando os valores do PIC é possivel inferir o quanto informativos foram os
locos utilizados nos acessos selecionados. A média foi de 0,27, o maior valor foi de 0,53 para
0s Rcol8 e Rco23 e o menor valor foi 0,00 para os locos Rco09 e Rcol9. Portanto, pode-se
considerar que os locos em questdo sdo pouco informativos, principalmente para os locus
Rco09 e Rcol9, que ndo apresentaram polimorfismo (Tabela 19).

A diversidade genética entre os grupos foi baixa, considerando que a média do Dst’
foi de 0,20, e a variacdo foi de 0,00 a 0,51. Esse resultado era esperado uma vez que 0S
acessos possuem a mesma origem, todos pertencem ao BAG IAC e vem sendo selecionados
para caracteristicas de interesse, sendo que neste processo ha perda e fixacao de alelos (Tabela
19).
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Tabela 18 - indices de variabilidade genética em seis acessos de mamona (Ricinus communis), utilizando marcadores SSR, a partir do teste

exato.
TS22 TS39 TS08 PB2A44 PBA29 PBA38

Locos N Ho He p-value DP N Ho He p-value DP N Ho He p-value DP He p-value DP N Ho He p-value DP N Ho He p-value DP
Rco05 loco monomorfico loco monomorfico 6 0,00 0,55 0,02 0,00 loco monomorfico loco monomorfico loco monomorfico
Rco29 loco monomérfico loco monomérfico loco monomérfico loco monomorfico loco monomérfico loco monomérfico
Rco09 loco monomorfico loco monomorfico loco monomorfico loco monomorfico loco monomorfico loco monomorfico
Rcol8 loco monomorfico 8 0,00 0,63 0,00 000 6 083 053 0,39 0,00 loco monomorfico loco monomérfico loco monomérfico
Rcol9 loco monomorfico loco monomorfico loco monomorfico loco monomorfico loco monomoérfico loco monomorfico
Rco26 loco monomorfico loco monomorfico loco monomorfico 0,17 0,17 1,00 0,00 loco monomorfico loco monomorfico
Rco20 6 0,33 0,30 1,00 0,00 7 043 056 0,16 0,00 4 0,00 057 0,09 0,00 0,57 0,53 1,00 0,00 7 0,71 058 0,63 0,00 loco monomorfico
Rco23 8 0,13 0,13 1,00 0,00 8 0,00 0,23 0,07 0,00 6 0,17 0,17 1,00 0,00 0,56 0,71 0,23 0,00 8 038 061 0,11 0,00 8 025 0,550 0,22 0,00
Média 0,23 0,21 0,21 0,40 0,08 0,37 0,43 0,47 0,54 0,6 0,25 0,50

N = nimero total de acessos; Ho = Heterozigosidade observada; He = Heterozigosidade esperada; DV = Desvio Padrdo
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Em relacdo a subdivisdo dos grupos, o maior valor de Fsr encontrado foi de 1,00, o
menor valor foi 0,00 e a média foi de 0,58. Mesmo havendo grande variacdo para esse
parametro, a maioria dos valores foram superiores a 0,25, indicando a presenca de

estruturacdo entre as amostras (Tabela 19).

Tabela 19 - Estimativas por loco de indices relacionados a variabilidade genética em seis

acessos de mamona (Ricinus communis).

Locos Tam. Amostra F|s F|T FST PIC DST' GST' RST

Rco05 80 1,00 100 045 013 0,07 041 0,42
Rco29 94 1,00 1,00 0,20 0,33 1,00 1,00
Rco09 32 0,00 0,00 0,00 0,00

Rcol8 92 023 0,78 071 053 051 0,72 0,60
Rcol9 94 0,00 0,00 0,00 0,00

Rco26 52 -0,09 091 092 032 033 092 0,22
Rco20 72 0,12 036 0,27 043 0,13 0,23 0,22
Rco23 94 0,33 057 036 053 0,21 0,34 0,13
Média 76 0,27 069 058 0,27 020 0,58 0,43

A estruturacdo dos acessos pode ser observada, também, nos valores de identidades e
distancias genéticas (Tabela 20), em que os acessos com maior similaridade genética sdo
PB2A44 e TS22, por apresentarem maior valor de identidade genética (0,96) e menor valor de
distancia genética (0,04). Os acessos com maior distancia genética foram TS08 e PBA29

(0,50), que também apresentaram menor valor de identidade genética (0,61).

Tabela 20 - Matriz genética relacionando as identidades genéticas (diagonal de cima) e
distancias genéticas de Nei (diagonal de baixo) entre 0s seis acessos selecionados de mamona

(Ricinus communis).

Acessos TS22 TS39 TS08 PB2A44 PBA29 PBA38

TS22 0,78 0,76 0,96 0,77 0,73
TS39 0,25 0,62 0,75 0,73 0,71
TS08 0,27 0,48 0,74 0,61 0,63
PB2A44 0,04 0,29 0,30 0,82 0,82
PBA29 0,26 0,31 0,50 0,20 0,93

PBA38 0,30 0,33 0,46 0,20 0,07

O dendrograma referente aos acessos (Figura 26) permite melhor visualizacdo da

estruturacdo genética. Os acessos TS22 e PB2A44 estdo agrupados, portanto sdo mais
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proximos geneticamente, assim como 0s acessos PBA29 e PBA38, que também se encontram
proximos. TS39 permanece isolado dos demais acessos, sendo mais distante geneticamente. E
TS08 demonstra ser 0 acesso com menor similaridade entre os demais.

Né&o foi possivel diferenciar, nesta analise, acessos pertencentes ao grupo PB daqueles
pertencentes ao grupo TS. Isso pode ter acontecido porque os marcadores utilizados ndo sdo
informativos para agrupar os individuos a partir das caracteristicas morfoldgicas e fisiologicas
analisadas, porte baixo e tolerancia a seca, ou 0S acessos pertencentes a esses grupos nado
possuem dissimilaridade genética.

e TS22
+ ___________________________
! TR PB2A44
e 3
' ! prsssszo PBA29
F-m—m 4 o 2
! ' e PBA38
.5 !
! § o TS39
!
JossssssssssassLss s eSS s S S s S S e TS08

Figura 26 - Dendrograma dos seis acessos agrupados através das distancias genéticas de Nei
(1972) e pelo agrupamento UPGMA.

Para compreender melhor como esta organizada a diversidade genética entre 0s
acessos, foi construido um dendrograma abrangendo todos os individuos de cada acesso
(Figura 27). Nele é possivel visualizar a formacéo de dois blocos. Em um deles encontram-se
todos os acessos TS08, e o bloco maior corresponde aos demais acessos. Todos 0s acessos
estdo concentrados em determinado bloco. PBA29 e PBA38 estdo mais agrupados, enquanto
TS39 se dispde em blocos com PBA38 e PBA29, demonstrando maior variabilidade genética.
Por sua vez, 0s acessos TS22 e PB2A44 encontram-se em um mesmo bloco.

A figura gerada a partir do K (Figura 28) proposto, apresenta 0 mesmo agrupamento
realizado no dendrograma (Figura 29). Os acessos PB2A44 e TS22 possuem a mesma cor,
logo pertencem ao mesmo bloco. PBA29 e PBA38 também estdo agrupados, enquanto TS39 e
TS08 pertencem a grupos distintos.
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Coeficiente Jaccard

Figura 27 - Dendrograma de seis acessos de mamona (Ricinus communis) com seus
individuos, construido através das similaridades genéticas de Jaccard e pelo agrupamento
UPGMA.
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Figura 28 - Valores de AK para cada K, calculado em seis acessos de mamona (Ricinus

communis). O maior valor de AK corresponde ao K 6timo.
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Esses dados indicam que a diversidade genética dentro dos acessos ndo apresenta
grande variabilidade, aspecto importante em programas de melhoramento, pois acessos com
maior fixacdo dos seus genes podem ser melhor explorados em estagios finais de programas
de melhoramento.

A variabilidade entre 0s acessos também é um aspecto interessante, pois indica que 0s
acessos apresentam diversidade genética que pode ser aproveitada, permitindo o cruzamento
entre genotipos diferentes com caracteres de interesse.

1.00

Figura 29 - Teste de atribuicdo para os seis acessos de mamona (Ricinus communis) (K=4).
Os acessos estdo representados pelas barras verticais coloridas. A mesma cor em acessos
diferentes indicam que eles pertencem ao mesmo grupo. Cores diferentes no mesmo acesso

indica a porcentagem do genoma compartilhado com cada grupo.
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5. CONSIDERACOES FINAIS

A partir da caracterizacdo agro-morfologica de 126 acesses de mamona (Ricinus
communis) foi possivel constatar a presenca de variabilidade genética para o0s
caracteres avaliados. Foi verificado que as cultivares apresentaram menor
variabilidade morfoldgica em relacdo aos demais acessos do BAG IAC. Além de
constatar acessos com caracteristicas de interesse para a cultura, principalmente
aquelas relacionadas a altura da planta, nimero de racemos por planta e densidade de
frutos no racemo. Assim, esses acessos podem ser melhor avaliados para demais
caracteres de interessantes em progamas de melhoramento de mamona como
tolerdncia a seca, resisténcia a doengas e produtividade, podendo se tornar possiveis
genitores em cruzamentos futuros.

Os dados de diversidade genética molecular (SSR) dos 140 acessos de mamona
constataram que ha diversidade genética entre eles, principalmente, entre aos acessos
do BAG IAC quando comparados com os acessos do BAG EMBRAPA e individuos
selvagens. Também foi possivel observar que ha variabilidade genética entre os
acessos do BAG IAC, em que essa € mais estreita entre os acessos do grupo
Melhorados, enquanto nos demais grupos a diversidade é maior. Porém, os grupos PB
e TS sdo muitoo préximos geneticamente, enquanto Outros possue maior diversidade.
Esses dados facilitardo a escolha de genitores em futuros cruzamentos, visando o
aumento da heterose.

Na analise com acessos PB e TS a nivel de individuo, foi verificado que ha pouca
variacdo entre os individuos dentro de um acesso, porém, os acessos se diferem entre
si. Esses dados indicam que estes acessos devem progredir no programa de
melhoramento buscando atingis maior homogeneidade genética, importante na
formagéo de novas cultivares.

Este estudo contribui para melhor aproveitamento da diversidade genética do BAG
IAC em programas de melhoramento, permitindo melhor organizacéo e exploracdo da

variabilidade genética disponivel, assim como, para a conservacgao da espécie.
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