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IMPACTO POTENCIAL DESTA PESQUISA

Diante das pressdes ambientais e da diminui¢do da biodiversidade, ¢ importante preservar as
espécies nativas do Cerrado. Nesse cendrio, o cajuzinho-do-cerrado (Anacardium humile A.
St.-Hill) é destacado por seu potencial ecoldgico, econdmico e social. O estudo das
caracteristicas morfoagrondmicas e da diversidade genética dessa espécie apresenta
informagdes importantes para programas de conservagdo e domesticagdo, possibilitando a
identificacdo de genotipos superiores e promovendo a utilizagdo sustentavel em sistemas
produtivos adaptados ao Cerrado. Do ponto de vista ambiental, o estudo ajuda a preservar a
diversidade genética e apoiar estratégias de conservagdo tanto no habitat natural quanto em
ambientes controlados, o que ¢ essencial para a recuperagao dos ecossistemas. No aspecto
econdmico e social, os resultados podem estimular o aproveitamento comercial dos frutos,
criando oportunidades de renda e fortalecendo as cadeias produtivas locais. Além disso, a
pesquisa valoriza o conhecimento tradicional sobre o uso do cajuzinho-do-cerrado, integrando
as sabedorias locais ao avancgo cientifico e incentivando um desenvolvimento sustentavel que

respeita a cultura da regido.

POTENTIAL IMPACT OF THIS RESEARCH

Given environmental pressures and declining biodiversity, it is important to preserve native
Cerrado species. In this context, the Cerrado cashew (4Anacardium humile A. St.-Hill) stands
out for its ecological, economic, and social potential. The study of the morpho-agronomic
characteristics and genetic diversity of this species provides important information for
conservation and domestication programs, enabling the identification of superior genotypes
and promoting sustainable use in production systems adapted to the Cerrado. From an
environmental perspective, the study helps preserve genetic diversity and supports
conservation strategies in both its natural habitat and controlled environments, which is
essential for ecosystem recovery. Economically and socially, the results can stimulate the
commercial use of the fruit, creating new income opportunities and strengthening local
production chains. Furthermore, the research values traditional knowledge about the use of
the Cerrado cashew, integrating local wisdom with scientific advancement and encouraging

sustainable development that respects the region's culture.
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RESUMO

O Cerrado ¢ conhecido como um dos principais hotspots global de biodiversidade, mas sofre
intensa pressao devido a expansdo agricola e ao extrativismo, o que ameaga diversas espécies
nativas, como o cajuzinho-do-cerrado (4nacardium humile A. St.-Hil.). Essa espécie frutifera
apresenta potencial econdmico e social, sendo utilizada principalmente de forma extrativista,
no entanto, a restrita disponibilidade de informagdes sobre sua variabilidade genética e
caracteristicas morfoagrondmicas, restringe seu avanco em programas de conservacao,
domesticacdo e melhoramento genético. Dessa forma o presente trabalho caracterizou,
acessos de A. humile em area de Cerrado nativo, por meio de descritores e estimativas de
parametros genéticos. Para isso, foram avaliados 49 acessos no Parque Nacional das Emas
(GO/MS), considerando varidveis morfoagrondmicas dos frutos e pseudofrutos. As analises
estatisticas foram realizadas pelos métodos REML/BLUP e pelos agrupamentos de Tocher e
Ward. Os resultados revelaram ampla variabilidade genética entre os acessos, com destaque
para °Brix e massa total, que apresentaram maiores valores de herdabilidade e varidncia
genotipica. O método de Ward demonstrou maior capacidade de distingdo entre os genotipos,
formando 18 grupos distintos e identificando o acesso 45 como o mais divergente. Os
resultados evidenciam ampla variabilidade genética entre os acessos de A. humile,
demonstrando o potencial da espécie para utilizagdo em programas de melhoramento genético
e em estratégias de conservacdo. Essa diversidade constitui um recurso valioso para o
aprimoramento dessa frutifera, favorecendo seu uso sustentavel e contribuindo para a
preservacao da variabilidade genética dessa espécie nativa do Cerrado.

Palavras-chave: Cerrado; Anacardiaceae; varidveis morfoagronomicas; variabilidade

genética



ABSTRACT

The Cerrado is known as one of the main global biodiversity hotspots, but it suffers intense
pressure due to agricultural expansion and extractive activities, which threatens several native
species, such as the Cerrado cashew (Anacardium humile A. St.-Hil.). This fruit-bearing
species has regional economic and social potential, being mainly used in extractive activities;
however, the limited availability of information on its genetic variability and
morpho-agronomic characteristics restricts its advancement in conservation, domestication,
and genetic improvement programs. Therefore, this study characterized accessions of A.
humile in a native Cerrado area using descriptors and estimates of genetic parameters. To this
end, 49 accessions in the Emas National Park (GO/MS) were evaluated, considering
morpho-agronomic variables of the fruits and pseudo-fruits. Statistical analyses were
performed using the REML/BLUP methods and Tocher and Ward clustering. The results
revealed wide genetic variability among the accessions, with °Brix and total mass standing
out, showing higher heritability and genotypic variance values. Ward's method demonstrated a
greater capacity for distinguishing between genotypes, forming 18 distinct groups and
identifying accession 45 as the most divergent. The results highlight wide genetic variability
among A. humile accessions, demonstrating the species' potential for use in genetic
improvement programs and conservation strategies. This diversity constitutes a valuable
resource for the improvement of this fruit tree, favoring its sustainable use and contributing to
the preservation of the genetic variability of this native Cerrado species.

Keywords: Cerrado; Anacardiaceae; morpho-agronomic variables; genetic variability.



1. INTRODUCAO
2. OBIJETIVOS
2.1.  Objetivo geral
2.2.  Objetivo geral
3. MATERIAIS E METODOS
4. RESULTADOS E DISCUSSAO
5. CONCLUSAO

6. REFERENCIA

SUMARIO

12

15

15

15

15

20

33

33



12

1. INTRODUCAO

O Cerrado, segundo maior ecossistema do Brasil, ocupa cerca de 23,9% da area do
pais e ¢ reconhecido como um hotspot global de biodiversidade. Esse bioma se destaca pela
variedade de habitats e pela quantidade de espécies endémicas. Com um clima
predominantemente tropical sazonal, oferece condi¢cdes adequadas para o desenvolvimento de
espécies com potencial para pesquisa, exploragcdo e comércio (Brasil, 2004).

A flora do Cerrado possui muitas espécies frutiferas de alto valor, identificadas por
suas varias utilizagdes no setor farmacéutico e alimenticio. As espécies destacam-se por seu
valor nutricional, sabor e aromas unicos (Reis; Schmiele, 2019). No entanto, esse patrimonio
natural vem passando por mudancas (Gomes et al., 2020).

O setor agricola tem crescido, em média, cerca de 3% ao ano, e essa expansdo ja
resultou na perda de aproximadamente 40% da vegetacdo nativa. Além disso, mais da metade
desse bioma estd sendo usada para atividades econdmicas (Brasil, 2004) e segundo Aratjo et
al. (2022), aproximadamente 80% do Cerrado ja sofre algum nivel de degradacdo, o que
evidencia a necessidade urgente de estratégias eficazes para sua conservagao.

De acordo com Dos Santos et al. (2023) e Zuffo et al. (2018), o Anacardium humile A.
St.-Hill, também conhecido popularmente como cajuzinho-do-cerrado ou cajui, ¢ uma das
espécies nativas com importancia econdmica e nutracutica. Pertencente a familia
Anacardiaceae, ocorre em diferentes fitofisionomias do Cerrado, como o campo sujo,
caracterizado pelo predominio de vegetagdo herbacea com arbustos distribuidos de forma
esparsa, ¢ o Cerrado sensu stricto, que apresenta arvores de pequeno porte, geralmente
tortuosas e espacadas, associadas a um estrato arbustivo-herbaceo bem desenvolvido (Ribeiro;
Walter, 1998). A espécie esta distribuida no Distrito Federal e pelos estados da Bahia, Goias,
Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Minas Gerais, Parana, Rondonia e Sao Paulo (Belo et al.,
2019, Souza et al., 2023).

O cajuzinho-do-cerrado (4. humile) ¢ um subarbusto hermafrodita que floresce de
junho a novembro e frutifica nos meses de outubro a novembro. Espécie perene, de pequeno
porte (30—150 cm de altura), ¢ definida por folhas coridceas, alternadas e inflorescéncia
terminal, com flores pequenas, céalice esverdeado e pétalas vermelhas listradas (Lorenzi, 2006;
Silva-Luz; Pirani, 2010; Ressel et al., 2015; Costa et al., 2021). Nas regioes do Cerrado, seu
pedinculo tem grande valorizagdo, sendo possivel consumi-lo tanto in natura quanto
processado (Santos; Santos Junior, 2015; De Lima Junior et al., 2021; de Oliveira et al.,

2023).
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Figura 1 - Anacardium humile (Cajuzinho-do-cerrado).
Fonte: Proprio autor (2024)

Apesar de pouco estudada e ndo domesticada, essa espécie tem sido prejudicada pelo
extrativismo predatério e o crescimento das areas agricolas, o que torna urgente a necessidade
de caracterizagdo, coleta, conservacao e sele¢do de plantas produtivas para inicio do processo
de sele¢do e domesticacdo, tornando-se um objeto de estudo de grande importancia e
contribuicdo para diversos segmentos (Silva et al., 2001; Pereira et al., 2019;
Barrera-Redondo et al., 2020).

A identificagdo de variacdes fenotipicas e genéticas ¢ de grande importancia para o
processo de conservagdo, pois permite a avaliagdo da variabilidade genética entre populacdes
de uma mesma espécie € a conexao entre essas variagoes (Silva et al., 2007; Gongalves et al.,
2013; Paixdo, 2023). Tal pratica ¢ relevante em plantas ndo domesticadas, pois auxilia na
detec¢do do potencial genético e na coleta de dados destinados a preservagdo e a utilizacao
comercial (Moura et al., 2003; Gusmao, Vieira e Fonseca Junior, 2006; Valentim, 2024).

Sendo assim, a identificacdo por meio de descritores morfoagrondmicos ¢ essencial
para distinguir e preservar etnovariedades, contribuir para programas de melhoramento na
identificacdo de genotipos superiores, estimulando inovagdes para a producdo fruticola e
futuros consumidores (Fuhrmann et al., 2016; Giles et al., 2018, Ronoh et al., 2019).

A adogao desses descritores morfoagrondomicos deve-se a sua facilidade de medigao e
baixo custo (Tao et al.,, 2014; Silva et al., 2017; Ronoh et al., 2019). A escolha desses
descritores exige a selecdo de varidveis com alto poder discriminatorio, que ndo restrinjam a
compreensdo da variabilidade genética, descartando-se caracteristicas redundantes ou de
dificil aferi¢dao (Strapasson; Vencovsky; Batista, 2000; Paiva et al., 2010). Como descrito por

Guimaraes et al. (2007), essa analise viabiliza a deteccdo da divergéncia genética entre os
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acessos, sendo um passo fundamental para a preservacao e o uso estratégico do germoplasma
disponivel.

Aliada a caracterizacdo morfoagrondmica, a estimativa de parametros genéticos €
fundamental para ampliar o conhecimento sobre a variabilidade da populacdo e orientar
estratégias de conservacdo e melhoramento. Tais indicadores permitem compreender a
variabilidade intrinseca as popula¢des, fornecendo subsidios essenciais para embasar o
processo decisorio e auxiliar na identificagdo de genotipos superiores, bem como na predi¢ao
do avango genético ao longo das geragdes. Nesse sentido, quantificar a magnitude da
variabilidade disponivel e o potencial de resposta a selecdo torna-se imperativo para a
estruturacdo de programas mais eficientes (Costa et al., 2004; Verardi et al., 2013; Cruz;
Carneiro; Regazzi, 2014).

No ambito dos principais parametros genéticos, destacam-se a herdabilidade e o ganho
de selecdo. A primeira expressa a proporcdo da variagdo fenotipica atribuida a efeitos
genéticos, indicando o grau de transmissibilidade de caracteres de interesse; ja o segundo
representa o progresso esperado apos a sele¢do de individuos superiores. Sob essa oOtica, a
analise conjunta desses fatores possibilita avaliar a eficdcia do processo seletivo e estimar o
avango possivel em cada ciclo de melhoramento, contribuindo diretamente para a obtengdo de
cultivares com atributos agronémicos otimizados (Costa et al., 2004; Verardi et al., 2013;
Resende, 2002).

Nesse cendrio, pesquisas focadas na conservagdo de materiais genéticos de melhor
qualidade e no desenvolvimento de métodos de cultivo sustentdveis sdo importantes para
reduzir a pressdo do extrativismo sobre as popula¢des naturais, contribuindo para a
conservagao da variabilidade genética da espécie. Além disso, a identificagdo e preservagao
de diferentes genotipos com caracteristicas desejaveis permitem conservar individuos de
grande potencial agronomico e auxiliar na reducdo da ameaga aos recursos naturais (Silva,
2010; Junqueira, 2012).

Desta forma, objetivou-se com esse trabalho avaliar, por meio de descritores
morfoagrondmicos e parametros genéticos, acessos de cajuzinho- do-cerrado (Anacardium
humile A.St.-Hil.) em éreas de Cerrado nativo, com o intuito de selecionar plantas para inicio

do processo de selecdo e domesticacao.
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2. OBJETIVOS

2.1. OBJETIVO GERAL

Objetivou-se com este projeto dimensionar a variabilidade genética de acessos de uma
populacdo de cajuzinhos-do-cerrado, por meio de descritores morfoagronomicos e parametros
genéticos de acessos de cajuzinho-do-cerrado (Anacardium humile A.St.-Hil.) em areas de

Cerrado nativo.

2.2. OBJETIVO GERAL
Objetiva-se em especifico:
1. Caracterizar a variabilidade genotipica de acessos de cajuzinho-do-cerrado
(Anacardium humile A.St.-Hil.);
2. Estimar os parametros genéticos como herdabilidade para identificar as
caracteristicas e acessos promissores para futuras domesticagao e selecao; e
3. Estimar a divergéncia genética multivariada entre os acessos, buscando

identificar genitores promissores.

3. MATERIAIS E METODOS

As coletas dos frutos foram realizadas nos dias 12 e 13 de outubro de 2024, na
Unidade de Conservagdo Parque Nacional das Emas, localizada entre os municipios de Costa
Rica/MS, Mineiros, Chapaddao do Céu e Serrandpolis/GO. A area encontra-se nas
coordenadas 18°6°23” S e 52°55°40” O, com altitude variando entre 350 ¢ 1000 metros,
compreendendo ainda a faixa de 04°48” a 05°16° de latitude Norte e 60°05° a 60°44° de
longitude Oeste. Durante as coletas de campo, foi realizado o registro das origens geograficas
de cada acesso (Figura 2). Os dados climaticos da regido foram obtidos da estacdo

meteoroldgica de Costa Rica/MS do Inmet (Figura 3).
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Parque Nacional das Emas

Legenda

@ Pontos coleta dia 12

® Pontos coleta dia 13

O Parque Nacional das Emas
@ Mato Grosso do Sul

O Goias

Ponto de coleta 3 Ponto de coleta
12 de outubro 3 13 de outubro

Figura 2 - Localizacdo do Parque Nacional das Emas e pontos de coleta do dia 12 ¢ 13 de

outubro de 2024.
Fonte: Proprio autor (2026)
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Figura 3 - Dados climaticos do municipio de Costa Rica/MS no ano de 2024. *Coleta
Fonte: Inmet - Mapa das Esta¢des.

Para a realizagdo do estudo, foram coletados, de forma aleatdria, frutos e pseudofrutos

de 49 acessos de cajuzinho-do-cerrado (4. humile A. St.-Hil.), sendo cada acesso representado
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por um subarbusto. As coletas foram realizadas utilizando frutos em estagio ideal de

maturacdo, descartando-se aqueles que apresentavam sintomas visuais de infestagdo por

pragas, doencas, deterioracdo ou danos aparentes.

Tabela 1 - Coordenadas geograficas dos acessos de cajuzinho-do-cerrado avaliados.

Data da Matriz N°® de Latitude Longitude Altitude
coleta Frutos (m)
12-OUT-24 3 20 18°4'16.76" S 52°55'57.26" W 850,5
12-OUT-24 4 3 18°4'16.69" S 52°55'56.93" W 851,3
12-OUT-24 5 20 18°4'16.51"S 52°55'5691"W 851,9
12-OUT-24 6 5 18°4'16.28" S 52°55'56.97" W 853,7
12-OUT-24 7 20 18°4'16.20" S 52°55'57.22" W 856,6
12-OUT-24 8 20 18°4'16.10" S 52°55'57.42" W 857,2
12-OUT-24 9 7 18°4'16.14" S 52°55'57.72" W 855,4
12-OUT-24 10 20 18°4'16.35"S 52°55'57.92" W 855,2
12-OUT-24 11 18 18°4'16.60" S 52°55'58.09" W 8559
12-OUT-24 12 20 18°4'16.88" S 52°55'58.20" W 856,7
12-OUT-24 13 20 18°4'17.14" S 52°55'58.29" W 855,4
12-OUT-24 1 18 18°4'1743"S 52°55'58.40" W 859,9
12-OUT-24 15 20 18°4'17.70" S 52°55'58.51"W 860,4
12-OUT-24 16 20 18°4'17.96" S 52°55'58.66" W 861,1
12-OUT-24 23 11 18°4'19.90" S 52°55'59.33"W 853,6
12-OUT-24 24 20 18°4'20.19" S 52°55'59.46" W 854,1
12-OUT-24 25 20 18°4'20.44" S 52°55'59.57" W 854,2
12-OUT-24 26 20 18°4'20.72" S 52°55'59.68" W 852,3
12-OUT-24 27 16 18°4'20.98" S 52°55'59.80" W 854,3
12-OUT-24 28 16 18°4'21.27"S 52°55'5991"W 853,5
12-OUT-24 29 5 18°4'21.53"S 52°56'0.03" W 852,8
12-OUT-24 30 12 18°4'21.79"S  52°56'0.15" W 854,3
12-OUT-24 31 20 18°4'22.06"S 52°56'0.26" W 856,8
12-OUT-24 32 18 18°4'22.34"S  52°56'0.36" W 854,2
12-OUT-24 33 20 18°4'22.60"S 52°56'0.49" W 855,5
12-OUT-24 34 15 18°4'22.86" S 52°56'0.61"W 854,2
12-OUT-24 35 20 18°4'23.13"S 52°56'0.73" W 852,9
12-OUT-24 36 20 18°4'23.40"S 52°56'0.85" W 854,1
12-OUT-24 37 20 18°4'23.66"S 52°56'0.96" W 859,0
12-OUT-24 38 11 18°4'2393"S  52°56'1.08" W 847,8
12-OUT-24 39 20 18°4'2420"S 52°56'1.19" W 858,3
12-OUT-24 40 20 18°4'24.46" S 52°56'1.31"W 861,5
12-OUT-24 41 20 18°4'24.73"S  52°56'1.42" W 852,4
12-OUT-24 42 20 18°4'25.00"S 52°56'1.54" W 854,3
12-OUT-24 43 8 18°4'2527"S  52°56'1.65" W 856,9
12-OUT-24 44 20 18°4'2553"S  52°56'1.77"W 852,2
12-OUT-24 45 20 18°4'25.80"S 52°56'1.89" W 844,2
12-OUT-24 46 20 18°18'3.67"S 52°49'4422" W 852,3
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13-OUT-24 47 9 18°18'6.85" S 52°49'40.78" W 823,1
13-OUT-24 48 14 18°18'16.90" S 52°49'31.56" W 825,2
13-OUT-24 49 20 18°18'26.79" S 52°49'17.08" W 827,2
13-OUT-24 50 20 18°18'27.60" S 52°49'17.21" W 825,7
13-OUT-24 51 20 18°18'28.48" S 52°49'16.01" W 826,9
13-OUT-24 52 8 18°18'29.25" S 52°49'14.82" W 842,6
13-OUT-24 53 20 18°18'30.04" S 52°49'13.60" W 850
13-OUT-24 54 13 18°18'30.86" S 52°49'12.39" W 843.,4
13-OUT-24 55 7 18°18'31.68"S 52°49'11.18" W 841,8
13-OUT-24 56 20 18°18'32.48" S 52°49'9.98" W 842,6
13-OUT-24 57 20 18°18'33.28" S 52°49'8.80" W 848,3
13-OUT-24 58 20 18°18'41.51"S 52°49'9.32" W 844.,2

Apos a avaliagdo das amostras no campo, o material vegetal foi acondicionado em
sacos plasticos apropriados, devidamente rotulados e transportadas em caixa térmica até a
Sala de Avaliagdo de Plantas do Laboratério de Cultura de Tecidos Vegetais (LCTV) da
Faculdade de Engenharia da UNESP, Campus de Ilha Solteira. O material foi caracterizado
com base em descritores fenotipicos vegetativos e em caracteres biométricos de frutos e
pseudofrutos.

Neste estudo, foram avaliados os seguintes caracteres biométricos dos frutos: didmetro
mediano (mm) (DMF), comprimento (cm) (CF) e massa (g) (MF). Para os pseudofrutos,
determinou-se o comprimento (cm) (CPF), diametro médio (mm) (DMPF), massa (g) (MPF) e
teor de solidos soluveis (°Brix). Além disso, avaliou-se o comprimento total (cm) (CTotal) e a
massa total (g) (MTotal) do conjunto fruto-pseudofruto. As mensuragdes de comprimento
foram realizadas com o auxilio de régua milimetrada, enquanto os didmetros foram aferidos
com paquimetro digital. A massa foi obtida por pesagem direta em balanga de precisao (0,001
g), ¢ o teor de solidos soluveis foi quantificado utilizando-se um refratdmetro digital

(DBR0055).

Figura 4 — Diametro mediano (a) e comprimento (b) do fruto. Comprimento (c) e didmetro
médio (d) do pseudofruto. Comprimento total (b+c) do conjunto fruto-pseudofruto de
cajuzinho-do-cerrado (4. humile).



19

Os dados obtidos para as variaveis morfoagrondmicas avaliadas nos frutos e
pseudofrutos dos 49 acessos de Anacardium humile foram submetidos a Analise de Deviancia
(ANADEV) baseada no modelo estatistico para clones nao aparentados. Para tanto,
empregou-se 0 modelo misto definido pela equagcdo y = Xu + Zg + €, em que:

y: representa o vetor de observagdes das caracteristicas morfoagronomicas avaliadas
nos frutos e pseudofrutos dos 49 acessos de Anacardium humile;

p: a média geral (efeito fixo);

g: o vetor dos efeitos genotipicos (considerados aleatorios);

€: o vetor de erros (também aleatorio);e

X e Z: as matrizes de incidéncia associadas aos efeitos fixos e aleatdrios.

As estimativas dos parametros genéticos e fenotipicos, bem como o calculo da
distancia generalizada de Mahalanobis, foram obtidas por meio do software Selegen —
REML/BLUP (Resende, 2007).

Para a visualizagdo do ranqueamento e selecdo dos acessos, foram elaborados graficos
do tipo Lollipop Chart para cada um dos nove parametros avaliados. Os graficos foram
construidos no ambiente R (R Core Team, 2023), utilizando os pacotes ggplot2 (Wickham,
2016) e dplyr (Wickham et al., 2023).

A representagdo visual consistiu na ordenacdo decrescente dos valores genotipicos
preditos (utg) de todos os 49 acessos, indicados por marcadores pontuais. Adicionalmente,
foram inseridas barras de erro verticais em cada ponto, representando o respectivo Erro
Padrao de Predi¢do (SEP - Standard Error of Prediction) de cada variavel, obtidos via
software Selegen-REML/BLUP. Com o intuito de facilitar a identificagdo dos genotipos
superiores, aplicou-se um critério de sele¢do com foco nos 10 melhores acessos para cada
caracteristica.

Visando a identificacdo de genotipos superiores que reinem o maior numero de
caracteristicas agrondmicas e tecnoldgicas favoraveis simultaneamente (selecdo multipla),
procedeu-se com a construgdo de um Mapa de Calor (Heatmap). Para isso, elaborou-se uma
matriz bindria de selecdo, onde atribui-se o valor indicativo de presenga aos acessos que
figuraram entre os 10 melhores de cada parametro avaliado, e auséncia aos demais.

O grafico foi confeccionado no ambiente R, com o auxilio dos pacotes ggplot2
(Wickham, 2016) e tidyr (Wickham et al., 2023). Para facilitar a interpretagao bioldgica e a
visualizagdo da elite populacional, o eixo das ordenadas (linhas), contendo os acessos
avaliados, foi reordenado de forma decrescente com base no somatério (frequéncia

acumulada) de suas apari¢des no agrupamento superior.
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A fim de avaliar a divergéncia genética entre os acessos, procedeu-se com o calculo da
distancia generalizada de Mahalanobis, obtida a partir dos valores genotipicos preditos via
metodologia REML/BLUP utilizando o software Selegen. Com base nessa matriz de
dissimilaridade, as matrizes foram agrupadas utilizando dois métodos estatisticos
complementares: o método de otimizacdo de Tocher (Faria et al., 2012), executado no
software GENES (Cruz, 2013; 2016), e o método hierarquico de Ward (Seidel et al., 2008). A
confeccao do dendrograma referente ao agrupamento de Ward foi realizada no ambiente

RStudio, utilizando-se os pacotes factoextra e ggplot2.

4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Figura 5A, consta o ranqueamento e selecdo dos acessos a partir dos valores
genotipicos preditos (u+g) de todos os 49 acessos.

A andlise de selegdo multipla, baseada na intersec¢ao dos 10 melhores genotipos para
cada caracteristica, revelou a presenca de individuos de alta superioridade genética simultanea
(Figura 6). Os gendtipos 29 e 51 destacaram-se como os mais promissores, figurando no
agrupamento superior em oito das nove caracteristicas avaliadas, demonstrando excelente
conformagdo fisica e rendimento. Da mesma forma, o gendtipo 53 apresentou desempenho
superior em sete caracteristicas, evidenciando seu potencial para compor a base genética de
futuros programas de domesticacdo e melhoramento da espécie.

Os resultados observados podem estar relacionados ndo apenas a constituigdo genética
dos acessos, mas também a fatores inerentes as condi¢gdes naturais de ocorréncia da espécie.
Aspectos como a localizacao dos individuos na area da coleta, bem como diferencas de idade
e estagio de desenvolvimento das plantas, podem ter contribuido para parte da variacao
observada entre os acessos. Entretanto, como essas variaveis ndo foram avaliadas, ndo foi

possivel determinar sua influéncia sobre as caracteristicas analisadas.
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Figura 5. Ranqueamento dos acessos de A. humile para as caracteristicas dos pseudofrutos (A, B, C
e D), dos frutos (E, F e G) e do conjunto fruto-pseudofruto (H e I).
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Evaluated Traits
BRIX CPF DMPF MPF CF DMF MF Ctotal Mtotal

Selected Accessions
£+
o

Figura 6. Selecao multipla dos acessos de A. humile para as caracteristicas (°Brix) teor de
solidos soluveis; (CPF) Comprimento do pseudofruto; (DMPF) Diametro mediano do
pseudofruto; (MPF) Massa do pseudofruto; (CF) Comprimento do fruto; (DMF) Diametro
mediano do fruto; (MF) Massa do fruto; (CTotal) Comprimento total; e (MTotal) Massa
total.

Adicionalmente, o gendtipo 53 apresentou desempenho superior para sete das
caracteristicas avaliadas, com destaque para o elevado teor de sélidos soluveis (°Brix). Esse
atributo ¢ amplamente valorizado por estar associado ao sabor e a qualidade dos frutos, além
de contribuir para seu aproveitamento industrial e aceitagdo pelo consumidor. Dessa forma,
juntamente com os acessos 29 e 51, o gendtipo 53 destacou-se entre os materiais mais
promissores da populacdo avaliada, sendo recomendado para compor a base genética em

futuras etapas de domesticagdo e melhoramento da espécie.
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Ao analisar os parametros genéticos exibidos na Tabela 1, nota-se que a variancia

, . 2 - , L. . .
genotipica (o ) demonstrou uma ampla variagdo entre as caracteristicas analisadas, variando
g

de 0,03 em CF a 12,90 em °Brix. Os maiores valores foram observados para °Brix (12,90),

MTotal (7,23) e DMPF (6,18), sugerindo que essas variaveis apresentam maior contribui¢ao

genética para a variacdo observada entre os acessos.

Tabela 2 — Pardmetros genéticos e estatisticos para as varidveis avaliadas em frutos e

pseudofrutos de 4. humile.

Parametros Varidveis
°Brix CPF DMPF
02 12,90 0,16 6,18
g
02 0,29 0,09 7,12
e
62 13,19 0,25 13,30
f
h?g 0,98 + 0,23 0,64 + 0,08 0,46 = 0,07
CVgi% 32,68 17,39 10,34
CVe% 4,93 13,01 11,10
Média geral 10,99 2,28 24,04
MPF CF DMF
02 5,69 0,03 2,84
g
02 3,54 0,32 2,06
e
62 9,23 0,36 4,9
f
h%g 0,62 + 0,01 0,10+ 0,03 0,58 £ 0,07
CVvgi% 28,46 12,64 12,01
CVe% 22,45 38,57 10,25
Média geral 8,38 1,47 14,02
MF CTotal MTotal
02 0,16 0,27 7,23
g
02 0,07 0,45 3,61
e
62 0,24 0,72 10,83
f
h?g 0,69 + 0,08 0,38 £ 0,06 0,67 £0,08
CVgi% 27,07 13,91 27,21
CVe% 17,95 17,77 19,23
Média geral 1,5 3,76 9,88

2 .. .. 2 A 2 A L. o .
*cg variancia genética; o : variancia de erro; o ; variancia fenotipica; h2g: herdabilidade individual no sentido

amplo; CVgi%: coeficiente de variagdo genético; CVe%: coeficiente de variagdo experimental.

Os resultados evidenciam uma expressiva diversidade genética entre os acessos

avaliados. As estimativas dos pardmetros genéticos indicaram a existéncia de variabilidade
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entre os materiais estudados, evidenciando diferengas que podem ser exploradas em
programas de melhoramento. Os elevados valores de varidncia genotipica observados para
algumas caracteristicas sugerem que a expressao desses caracteres ¢ fortemente influenciada
pelos fatores genéticos, aumentando as chances de sucesso na sele¢do de individuos
superiores. Entre as caracteristicas avaliadas, o teor de solidos soluveis totais (°Brix) e a
massa total dos frutos merecem destaque por sua importdncia para a qualidade e
produtividade, apresentando potencial para gerar avangos em futuros trabalhos de

melhoramento genético.
. A , . 20 . 4. -~
Segundo Ferreira (2022), a variancia genotipica (Gg) indica que parte da variagao total

que se deve as diferengas genéticas entre os individuos analisados, mostrando o nivel de

diversidade genética presente em uma populacdo. Por outro lado, a varidncia residual ou

. 2 N : .
ambiental (Ge) refere-se a variagdo causada por fatores externos, como solo, clima, manejo e

. . A , . 2 o
erros experimentais. A varidncia fenotipica (o f), por sua vez, representa a variagdo total

observada nos individuos, resultando da soma da variagdo genética e ambiental.

Assim, ao dividir a variancia fenotipica entre os fatores genéticos e ambientais,
torna-se possivel compreender o quanto as diferencas observadas entre os individuos sdo
causadas pela heranga genética ou pela influéncia do ambiente.

Conforme destacado por Ferreira et al. (2003), compreender a natureza e a magnitude
das variancias e correlagdes entre os caracteres de interesse ¢ essencial em programas de
melhoramento, pois permite a identificacdo das caracteristicas que sdo mais afetadas por
fatores genéticos e, consequentemente, mais promissoras para a selecdo. Nesse contexto,
apenas a variancia genotipica e suas correlacdes relacionadas sdao herdaveis e, portanto,

direcionam as estratégias de melhoramento (Rodrigues, 2010).
A variancia ambiental (02) exibiu valores que variaram entre 0,07 (MF) e 7,12

(DMPF), sugerindo que o ambiente exerce diferentes graus de influéncia sobre as
caracteristicas (Tabela 1). Os valores mais elevados da variancia ambiental, observados para
DMPF (7,12), MTotal (3,61) e MPF (3,54), indicam que essas variaveis sdo fortemente
afetadas por fatores ambientais, tornando a selecao direta baseada apenas no fenotipo menos
preciso. Por outro lado, °Brix (0,29) e MF (0,07) apresentaram baixa varidncia ambiental,
indicando que o ambiente teve menos influéncia e que essas caracteristicas eram mais

estaveis, facilitando a sele¢do fenotipica.
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A L 2 o o e .
A variancia fenotipica (o f)’ que indica a variagado total entre os individuos, variou de

0,25 (CPF) a 13,30 (DMPF) (Tabela 1). Destacam-se °Brix (13,19) e DMPF (13,30), que
mostraram os maiores valores, evidenciando uma ampla variacao fenotipica entre os acessos
analisados.

Esses resultados indicam a existéncia de ampla variabilidade entre os individuos

avaliados, no qual pode ser utilizada em programas de melhoramento genético. No entanto, ao

. A , 2 A . 2 R
analisar os valores de variancia genotipica (o ) e varidncia ambiental (o ), nota-se que o °Brix
g e

. I , L .. . . 2 ,
possui uma contribui¢do genética significativa, pois sua °, (12,90) ¢ alta, enquanto sua Ve

(0,29) ¢ baixa. Isso indica que a maior parte da variagdo observada para essa caracteristica €

de origem genética, o que a torna bastante estavel e confiavel para a selegao.
— 2.
Por outro lado, as varidaveis CF (0,36) e MF (0,24) mostraram valores de o ; mais

baixos e uma contribui¢cdo genética menor, indicando uma reducao na variabilidade total e um
aumento na influéncia ambiental, dessa forma, o potencial de ganho genético por meio da
selecdo direta torna-se limitado. Assim, atributos como °Brix ¢ DMPF se destacam por sua
alta variabilidade e forte controle genético, sendo os mais promissores para a qualidade e
produtividade dos frutos de A. humile.

A herdabilidade ¢ um dos parametros genéticos mais importantes e frequentemente
empregados, pois permite avaliar a precisao do valor fenotipico como indicador do valor
genético dos individuos em uma populagao (Carneiro Junior, 2009). Entender o coeficiente de
herdabilidade (h?) permite estimar os ganhos genéticos e orientar a sele¢do da estratégia mais
apropriada para o melhoramento da espécie (Baldissera et al., 2014; Almeida, 2022).

Esse pardmetro oferece informagdes essenciais para a escolha dos métodos e etapas a
serem utilizados no desenvolvimento de uma cultivar (Falconer, 1987; Reis, 2000; Mistro,
2013). Sua importancia estd na habilidade de mostrar como os efeitos genéticos influenciam a
forma como as caracteristicas se manifestam, uma vez que € o valor genotipico que define o
potencial hereditario que sera passado para as proximas gera¢des (Falconer; Mackay, 1996;
Mistro, 2013).

Segundo Sturion et al. (2017), a herdabilidade em sentido amplo ¢ adequada para
produzir ganhos de selecdo em plantas propagadas, ao passo que a herdabilidade em sentido
restrito ganha maior importancia para caracteristicas transmitidas por meio da reproducdo. Ele
pode ser calculado como o quociente da variancia genética pela variancia fenotipica, sendo

esta ultima resultante da soma das variancias genética e ambiental (Ferreira et al., 2022).
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Nesta analise, os valores de herdabilidade (h?g) estimados para as variaveis avaliadas
em A. humile mostraram uma grande variacdo entre as caracteristicas, indicando que
diferentes fatores, como genética e ambiente, influenciam cada uma delas.

O teor de solidos soluveis (°Brix) teve o maior valor de herdabilidade, com 0,98,
seguido por CPF (0,64), MF (0,69) e CTotal (0,38), indicando que essas caracteristicas
apresentam maior influéncia dos fatores genéticos e menor influéncia das condi¢des
ambientais. Esses resultados sugerem que os valores observados nos frutos sdo confidveis
para indicar o potencial genético dos individuos, tornando essas caracteristicas bastante
promissoras para programas de melhoramento, especialmente na busca por frutos de melhor
qualidade.

A importancia do teor de solidos soluveis observada neste estudo também foi relatada
por Lucena (2006) em trabalhos com o cajueiro comum (Anacardium occidentale L.), nos
quais essa caracteristica foi apontada como um importante indicador da qualidade dos
pseudofrutos. Por estar relacionada a concentragdo de agtcares, ela influencia diretamente o
sabor ¢ o potencial de aproveitamento industrial dos frutos, sendo especialmente relevante
para a produgdo de sucos, doces e outros derivados. Nesse sentido, o desempenho superior de
alguns acessos de A. humile para essa caracteristica refor¢a seu potencial para utilizacdo em
programas de sele¢ao voltados a obtencao de frutos com maior qualidade e valor agregado.

O coeficiente de variagdo genotipica (CVgi%) representa a amplitude da variacao
genética em relagdo a média do carater, servindo como um indicador da variabilidade genética
presente na populagdo. Esse pardmetro, apresentado em forma percentual da média,
possibilita a avaliagdo do potencial de resposta de uma caracteristica a selecdo, uma vez que
reflete a dispersao relativa dos valores genotipicos (Almeida, 2022).

O coeficiente de variacdo genotipica (CVgi%) apresentou uma variagdo de 10,34%
para DMPF a 32,68% para °Brix. Os maiores valores de CVgi% em °Brix (32,68%) e MPF
(28,46%) indicam uma grande diversidade genética entre os acessos para esses atributos,
destacando seu potencial para selecdo. Por outro lado, os menores valores registrados em
DMPF (10,34%) e CF (12,63%) sugerem uma variabilidade genética mais limitada, o que
pode restringir os avangos genéticos.

Por ultimo, o coeficiente de variagdo residual (CVe%) variou de 4,93% (°Brix) a
38,57% (CF). O baixo CVe% de °Brix (4,93%) e DMPF (11,10%) indica elevada precisdo nos
experimentos € menor impacto de fatores ambientais, o que fortalece a credibilidade dos

resultados para essas varidveis. Por outro lado, os valores mais altos de CVe% em CF
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(38,57%) e MPF (22,45%) mostram uma maior variabilidade ambiental, diminuindo a
precisao do experimento e dificultando a analise dos resultados genéticos.

A andlise dos parametros genéticos mostrou variagdes importantes no controle das
caracteristicas estudadas, proporcionando uma compreensao mais aprofundada da extensdo da
variabilidade encontrada entre os diferentes acessos de Anacardium humile. Esses resultados
mostram a possibilidade de usar determinados caracteres em programas de melhoramento
genético e em acgdes de conservacao da espécie, além de destacar os fatores que devem ser
considerados em futuras estratégias de selecao.

A variabilidade observada entre os acessos de Anacardium humile evidencia o
potencial da espécie para agdes de conservagao, domesticagdo ¢ melhoramento genético. Esse
comportamento também tem sido relatado para o cajueiro comum (Anacardium occidentale
L.), no qual a ampla variabilidade genética disponivel tem possibilitado a sele¢do de materiais
com caracteristicas desejaveis para diferentes formas de utilizacdo e comercializagao (Lucena,
2006). Além disso, estudos com a espécie demonstram que caracteristicas de interesse
agrondmico podem apresentar elevado controle genético, favorecendo a obten¢do de ganhos
por selecdao (Cavalcanti; Barros; Vidal Neto, 2009). Dessa forma, a identificagdo de acessos
superiores e geneticamente divergentes em A. humile reforga o potencial da espécie como
recurso genético promissor para futuras etapas de domestica¢ao e melhoramento.

Nesse contexto, a estimativa de parametros genéticos se torna uma ferramenta
fundamental para o processo de selecdo, uma vez que possibilita a compreensao da estrutura e
do potencial genético da populagcdo em analise. Tal abordagem oferece suporte técnico para a
identificacdo de gendtipos superiores (Ramalho; Santos; Pinto, 2000; Vencovsky, 1987), sem
gerar custos extras para os programas de melhoramento (Mistro, 2013).

O dendrograma gerado pelo método de agrupamento de Ward indicou a existéncia de

18 grupos genéticos diferentes entre os acessos de Anacardium humile (Figura 5).
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Figura 7. Método de Agrupamento de Ward.

No método de agrupamento de Ward (Figura 7), os acessos foram classificados de
acordo com o grau de similaridade, permitindo visualizar a estrutura da variabilidade genética
presente na populacdo avaliada. Por meio desse método, os gendtipos sdo organizados em
grupos que reunem individuos com caracteristicas morfoagronomicas semelhantes. Por outro
lado, a presenga de ramos mais longos no dendrograma indica a existéncia de acessos mais
divergentes, evidenciando diferencas entre os materiais avaliados. A identificacdo dessa

divergéncia ¢ importante para programas de melhoramento genético, uma vez que
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cruzamentos entre genodtipos mais distantes podem contribuir para o aumento da variabilidade
genética e para a obtencao de combinacdes favoraveis em geracoes futuras.

Observa-se ainda que alguns acessos que se destacaram para determinadas
caracteristicas morfoagrondmicas, como os acessos 53, 51 e 29, ndo ficaram agrupados
necessariamente no mesmo grupo. Isso pode ser explicado pelo fato de que a andlise de
agrupamento considera todas as caracteristicas avaliadas em conjunto. Dessa forma, mesmo
que esses acessos apresentem resultados superiores para alguns descritores, diferencas em
outras caracteristicas podem ter influenciado sua distribuicdo no dendrograma.

Entre os acessos analisados, o acesso 45 se destacou por apresentar maior
dissimilaridade em relacdo aos demais, formando um grupo isolado (Figura 7). Esse
comportamento sugere a presenca de caracteristicas genéticas diferenciadas quando
comparado aos outros acessos avaliados. Em programas de melhoramento genético, materiais
com esse perfil sdo importantes, pois podem contribuir para o aumento da variabilidade
genética quando utilizados em cruzamentos. Além disso, a combinag@o do acesso 45 com
genotipos que apresentam caracteristicas agrondmicas desejaveis pode favorecer a obtencao
de descendentes com maior potencial de selegdo.

Assim, o método de Ward evidenciou a existéncia de variabilidade genética entre os
acessos analisados, mostrando-se eficiente na identificacdo de materiais promissores para
utilizacdo em programas de melhoramento genético.

A analise comparativa dos métodos de Ward e Tocher revela diferengas na
sensibilidade para identificar a variabilidade genética. O método de Ward exibiu um poder
discriminatoério superior, dividindo os acessos em 18 grupos diferentes e evidenciando de
forma detalhada a variedade genética presente.

Por outro lado, o método de Tocher agrupou os individuos em apenas trés grupos,
adotando uma abordagem mais generalista e conservadora, com uma tendéncia maior de
agrupar individuos semelhantes no mesmo conjunto. Embora houvesse variagdes na
quantidade de grupos formados, ambos os métodos concordaram em identificar o acesso 45
como o mais divergente, destacando sua relevancia para estratégias de cruzamento que
buscam aumentar a variabilidade e o ganho genético em programas de melhoramento do
cajuzinho-do-cerrado (Anacardium humile).

O método de Tocher (Tabela 2) resultou na formagao de apenas trés grupos principais,
demonstrando uma estrutura de agrupamento mais compacta e conservadora quando

comparado ao método de Ward.
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Tabela 3 — Agrupamento pelo método de otimizagdo de Tocher com base na dissimilaridade entre
0s 49 acessos de cajuzinho-do-cerrado para as variaveis avaliadas.

Grupos Acessos %
I 3:4;5:6;7;8;9;10; 11; 12; 13; 14; 15; 16; 23; 24; 25; 26; 95,92
27;28;29; 30; 31; 32; 33; 34; 35; 36; 37; 38; 39; 40; 41, 42;
43; 44; 46; 47; 48; 49; 50; 51; 52; 53; 54; 55; 56; 58
11 57 2,04
111 45 2,04
Total 49 100,00

Entre os grupos identificados, 47 individuos foram agrupados em um unico conjunto,
0 que sugere uma maior homogeneidade genética na maioria dos acessos. Mesmo assim, o
acesso 45 permaneceu distante dos outros, particularmente do individuo 57, o que confirma
sua posi¢do como o mais geneticamente distinto no conjunto analisado. Assim, o método de
Tocher se mostrou mais rigoroso na separacdo dos grupos, porém confirmou o padrdo de
divergéncia previamente identificado pelo método de Ward.

A andlise comparativa dos métodos de Ward e Tocher revela diferencas na
sensibilidade para identificar a variabilidade genética. O método de Ward exibiu um poder
discriminatorio superior, dividindo os acessos em 18 grupos diferentes e evidenciando de
forma detalhada a variedade genética presente.

Por outro lado, o método de Tocher agrupou os individuos em apenas trés grupos,
adotando uma abordagem mais generalista e conservadora, com uma tendéncia maior de
agrupar individuos semelhantes no mesmo conjunto. Embora houvesse variagdes na
quantidade de grupos formados, ambos os métodos concordaram em identificar o acesso 45
como o mais divergente, destacando sua relevancia para estratégias de cruzamento que
buscam aumentar a variabilidade e o ganho genético em programas de melhoramento do
cajuzinho-do-cerrado (Anacardium humile).

De forma geral, os resultados mostram que ha uma grande variedade genética entre os
diferentes acessos de Anacardium humile, trazendo uma importante oportunidade para
melhorar a espécie por meio de programas de melhoramento genético e agdes de conservagao.
A identificacdo de caracteristicas que sdo altamente herdaveis e que apresentam bastante
variabilidade entre os gen6tipos reforga o potencial de obter ganhos significativos por meio da
selecdo. Além disso, a andlise de agrupamento oferece informagdes uteis para ajudar na
escolha dos melhores genitores € no planejamento das estratégias de manejo genético da

espécie.
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5. CONCLUSAO

® Os acessos de cajuzinho-do-cerrado (Anacardium humile A. St.-Hil.) apresentaram
variabilidade genética para as caracteristicas avaliadas, evidenciando a importancia da
espécie para conservacao, domesticagdo e utilizagdo em programas de melhoramento
genético;

e As estimativas dos pardmetros genéticos demonstraram elevados valores de
herdabilidade e varidncia genotipica para caracteristicas como °Brix e massa total,
indicando forte influéncia genética e maior possibilidade de sucesso na sele¢ao dessas
varidveis. Dessa forma, foi possivel identificar acessos promissores para futuras etapas
de domesticagdo e sele¢ao da espécie; e

e A anilise de divergéncia genética multivariada evidenciou diferengas genéticas entre
os acessos avaliados. O método de agrupamento de Ward apresentou maior eficiéncia
na formacdo dos grupos, resultando em 18 agrupamentos distintos e destacando o
acesso 45 como o mais divergente em relagdo aos demais, indicando potencial de uso

como genitor promissor em programas de melhoramento genético.
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