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APRESENTAÇÃO

O termo “genética” nos últimos anos ganhou uma conotação cada vez mais 
importante e acessível à população. Podemos dizer que a genética saiu da rotina 
laboratorial e da sala de aula para adentrar as casas da população, seja por informação 
ou na forma de produto. Isso porque a revolução tecnológica contribuiu grandemente 
com o avanço no campo da pesquisa básica e aplicada à genética, e as descobertas 
propciadas por tecnologias mais apuradas possibilitaram um entendimento mais amplo 
desta importante área.

A genética como sabemos possui um campo vasto de aplicabilidades que podem 
colaborar e cooperar grandemente com os avanços científicos e tecnológicos. O 
acelerado mundo das descobertas científicas caminha a passos largos e rápidos no 
sentido de transformar a pesquisa básica em aplicada, portanto é relevante destacar que 
investimentos e esforços nessa área contribuem grandemente com o desenvolvimento 
de uma nação. 

O livro  “Inventários e Recursos Genéticos” aqui apresentado, aborda assuntos 
relativos aos avanços e dados científicos publicados de cunho voltado para a utilização 
dos recursos genéticos disponíveis na área ambiental, microbiológica dentre outras 
diversas que cientistas tem gastado esforços para compreender. Assim, são diversas 
as possibilidades de aplicações genéticas em diversos campos, neste livro tentaremos 
otimizar os conceitos dos recursos genéticos abordando plantas medicinais, 
segurança alimentar, sanidade animal, microrganismos patogênicos, identificação 
molecular, caracterização morfoagronômica, Banco de DNA, metabólitos secundários, 
melhoramento genético, análise multivariada, bioinformática, expressão de genes, 
viabilidade polínica, Germoplasma, recursos genéticos, cultivares, Qualidade de 
sementes; seleção de plantas; melhoramento genético da mamoneira, simulações 
em Easypop, fluxo gênico, fragmentação florestal, análise de diversidade genética de 
Nei, Coeficientes de endogamia,  demonstrando ferramentas genéticas e moleculares 
usadas em diferentes estudos que estão diretamente relacionados ao dia-a-dia da 
população.

Desejamos que este material possa somar de maneira significativa aos 
novos conceitos aplicados à genética Parabenizamos cada autor pela teoria bem 
fundamentada aliada à resultados promissores, e principalmente à Atena Editora 
por permitir que o conhecimento seja difundido e disponibilizado para que as novas 
gerações se interessem cada vez mais pelo ensino e pesquisa em genética.

Benedito Rodrigues da Silva Neto
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DIVERSIDADE GENÉTICA ENTRE ACESSOS DO 
BANCO DE GERMOPLASMA DE MACIEIRA DA 

EPAGRI

CAPÍTULO 11

Filipe Schmidt Schuh
Universidade Estadual de Maringá (UEM), 

Programa de Pós-graduação em Genética e 
Melhoramento Vegetal (PGM), Maringá – Paraná.

Pedro Soares Vidigal Filho
Universidade Estadual de Maringá (UEM), 

Programa de Pós-graduação em Genética e 
Melhoramento Vegetal (PGM), Maringá – Paraná.

Marcus Vinicius Kvistchal 
Empresa de Pesquisa Agropecuária e Extensão 

Rural de Santa Catarina (Epagri) – Estação 
Experimental de Caçador (EECd), Caçador - 

Santa Catarina.

Gentil Carneiro Gabardo
Universidade do Estado de Santa Catariana 

(UDESC), Centro Agro Veterinário, (CAV), 
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Giseli Valentini
Universidade Estadual de Maringá (UEM), 

Programa de Pós-graduação em Genética e 
Melhoramento Vegetal (PGM), Maringá – Paraná.

RESUMO: A macieira (Malus x domestica Borkh.) 
apresenta naturalmente ampla variabilidade 
genética. Contudo, o sistema produtivo da 
macieira restringe cada vez mais o número 

de cultivares utilizadas, o que pode incorrer 
no risco da vulnerabilidade genética. Além 
disso, a conservação da diversidade genética 
é de suma importância para a sustentabilidade 
dos programas de melhoramento genético da 
cultura. Diante disso, o presente trabalho teve 
por objetivo avaliar a diversidade genética entre 
115 acessos do Banco Ativo de Germoplasma 
de Maçã da Epagri (EECd) por meio de 66 
descritores mofo–agronômicos. A coleta dos 
dados se deu nos anos de 2014 e 2015 na 
Epagri, Estação Experimental da Caçador, Santa 
Catarina. A matriz de dissimilaridade genética 
foi estimada pelo algoritmo de Gower, e para 
análise de agrupamento foi utilizado o método 
de UPGMA. Ampla variabilidade genética pôde 
ser observada pelos resultados da análise de 
dissimilaridade, a qual variou de 0,26 até 0,72, 
sendo que a combinação mais similar foi entre 
os acessos M. aldenhamensis e M. eley, e a 
mais dissimilar, entre os acessos ‘Princesa’ e 
‘Pome 19’. No dendrograma pôde-se observar 
a formação de 16 grupos distintos. As cultivares 
Princesa e Co-op 16 foram alocadas em grupos 
isolados, demonstrando que essas cultivares 
apresentam maior diversidade genética em 
relação aos demais acessos avaliados. Todas 
as cultivares silvestres foram alocadas no 
mesmo grupo, como esperado. As combinações 
de genótipos mais promissoras para o uso em 
programas de melhoramento genético foram as 
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combinações hibridas formadas entre os indivíduos dos grupos 1, combinados com os 
indivíduos dos grupos 11, 12, 13, 15 e 16.
PALAVRAS-CHAVE: Malus spp.; dissimilaridade; divergência; Gower. 

GENETIC DIVERSITY AMONG APPLE ACESSIONS FROM GERMPLASM BANK 

OF EPAGRI

ABSTRACT: Apple tree (Malus x domestica Borkh.) shows naturally broad genetic 
variability. However, the apple tree grown system have been restricted, leading to a few 
number of cultivars being used, which may lead to risks of genetic vulnerability. Moreover, 
the conservation of the genetic diversity has a fundamental importance for the success 
of the apple breeding programs. Based on this, the present work aims to evaluate the 
genetic diversity between 115 apple accessions from the Apple Germplasm Bank of 
the Epagri (EECd), through 66 morpho-agronomic characters. Achievement data was 
in the years of 2014 and 2015 in the Epagri Experimental Station, located in Caçador, 
Santa Catarina state. The genetic dissimilarity matrices was estimated by Gower 
Algorithm, and for cluster analysis, was used UPGMA method. Wide genetic variability 
was observed by dissimilarity calculation, that ranged from 0.26 to 0.72, with average 
of 0.52. The most similar combination was between the accessions M. aldenhamensis 
and M. eley, and the most dissimilar was between the accessions ‘Princesa’ and ‘Pome 
19’. Analysis of the dendrogram allowed to observe the existence of 16 distinct groups. 
The cultivars Princesa and Co-op 16 were allocated in isolated groups, demonstrating 
these cultivars show genetic diversity higher than the other accessions evaluated. The 
wild cultivars were allocated into the same group, as expected. The most promising 
genotype combinations for use in breeding programs were the hybrid combinations 
between the individuals in group 1, combined with the individuals in groups 11, 12, 13, 
15 and 16
KEYWORDS: Malus spp.; dissimilarity; divergence; Gower.

1 |  INTRODUÇÃO

A macieira (Malus x domestica Borkh.) é considerada uma das fruteiras de clima 
temperado de maior importância mundial (VELASCO et al., 2010). Essa cultura tem 
como centro de origem a região que se estende desde o Cáucaso até o Oeste da 
China (MUZHER et al., 2007), e atualmente encontra-se distribuída por todos os cinco 
continentes (BLEICHER, 2006). No Brasil, o maior potencial produtivo se encontra na 
região sul, sendo os estados do Rio Grande de Sul e Santa Catarina os produtores 
de maior relevância, somando aproximadamente 1,2 milhões de toneladas da fruta 
produzidas anualmente (CEPA, 2018). 

Embora o gênero Rosaceae possua ampla variabilidade genética natural 
(MUZHER et al., 2007), a adoção de um número reduzido de cultivares pelo sistema 
produtivo têm levado ao estreitamento da base genética da cultura da macieira 
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(HOCKANSON et al., 1997). No Brasil, por exemplo, 95% dos pomares comerciais 
são compostos pelas cultivares Gala e Fuji e suas mutações, que em geral afetam a 
coloração da epiderme dos frutos (POMMER e BARBOSA, 2009; MELLO, 2006). Além 
disso, a maioria dessas cultivares possui susceptibilidade às principais doenças que 
afetam a cultura e não são plenamente adaptadas às principais regiões produtoras de 
maçã do país (PETRI et. al., 1996; BONETI et al., 2006).  

O estreitamento da base genética apresenta-se como um aspecto problemático 
para a cultura da macieira, visto que incorre em vulnerabilidade genética e potencializa 
a suscetibilidade das culturas ao surgimento de novas raças de patógenos e insetos 
(ROMAY et al., 2011). Ademais, a baixa variabilidade genética disponível é um aspecto 
que pode limitar ganhos genéticos em programas de melhoramento genético (HYTEN  
et al., 2006). 

A variabilidade genética das espécies vegetais pode ser acessada a partir dos 
Recursos Genéticos Vegetais disponíveis principalmente nos centros de origem e nos 
bancos de germoplasma (LOPES e CARVALHO, 2008). A caracterização adequada 
desse germoplasma pode proporcionar ganhos consideráveis aos programas de 
melhoramento e também potencializar seu uso direto pelos agricultores (COELHO et 
al., 2007). O processamento das informações obtidas a partir da caracterização pode 
ser realizado de diversas maneiras, sendo a avaliação da diversidade genética uma das 
técnicas que fornece importantes informações para o conhecimento da variabilidade 
genética entre os acessos. Tal processo proporciona um melhor gerenciamento do 
banco de germoplasma e facilita a escolha dos genitores, que ao serem cruzados, 
possibilitam maior efeito heterótico nas progênies, aumentando as chances de 
obtenção de genótipos superiores em gerações segregantes (SUDRÉ et al., 2005;  
BUZAR et al.,2007). 

O objetivo deste trabalho foi estudar a diversidade genética de acessos do Banco 
Ativo de Germoplasma de Macieira mantido pela Empresa de Pesquisa Agropecuária 
e Extensão Rural de Santa Catarina (Epagri) a partir de informações de caracterização 
de descritores morfo-agronômicos, estimar a divergência genética entre os genótipos 
e indicar as combinações híbridas de maior potencial para uso no programa de 
melhoramento da macieira.

2 |  MATERIAL E MÉTODOS

No estudo foram avaliados 115 acessos pertencentes ao Banco Ativo de 
Germoplasma de Macieira (BAG – Maçã) da Epagri (Empresa de Pesquisa Agropecuária 
e Extensão Rural de Santa Catarina), localizado na Estação Experimental de Caçador 
(EECd), às coordenadas geográficas 26° 49’ 07’’ Sul, 50° 59’ 30’’ Oeste, e altitude 
média de 950 m (MARCUZZO et al., 2009). A precipitação média anual da região é 
de 1.280 mm, com temperatura média anual de 16,2 °C, temperatura média mínima 
de 4,6 °C e temperatura média máxima de 29,3 °C (MATTOS et al., 2007). A média 
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histórica de acúmulo de frio anual é de 557 Unidades de Frio (Método Carolina do 
Norte modificado), apresentando uma variação de 360 a 900 horas com temperatura 
abaixo de 7,2 °C (PETRI et al., 1996). 

O BAG-Maçã é mantido na forma de coleção ativa de germoplasma à campo, 
cujos acessos são representados por duas plantas adultas, enxertadas sobre o porta-
enxerto MM.106. As plantas são completamente podadas anualmente, a fim de garantir 
a produção de material de propagação. No entanto, para execução deste estudo, 
adotou-se não realizar poda em alguns ramos de ambas as plantas, com intuito de 
promover florescimento e frutificação. Os tratamentos fitossanitários e a rotina de 
nutrição mineral do BAG-Maçã foram realizados conforme recomendações básicas 
para a cultura da macieira (EPAGRI, 2006). O controle de doenças teve como finalidade 
evitar morte de plantas por incidência severa de doenças atribuídas à cultura. 

Um total de 89 acessos, dentre os 115 acessos estudados, foram selecionados 
pela completa caracterização dos mesmos, ou seja, para os quais foi possível 
preencher os dados de todos os descritores utilizados. Os outros 26 acessos foram 
selecionados devido a atributos de resistência genética à sarna da macieira (Venturia 
inaequalis) e à mancha foliar de glomerella (Colletotrichum spp.), como descritos por 
Furlan et al. (2010). 

A caracterização morfo-agronômica dos acessos de maçã através de 66 
descritores morfo-agronômicos foi realizada durante os anos de 2015 e 2016, sendo 
57 descritores atribuídos para a proteção de cultivares de macieira no Brasil (MAPA, 
2013), e 9 descritores adicionais de interesse para o programa de melhoramento 
genético da macieira da Epagri. 

Os descritores do MAPA (Ministério da Agricultura Pecuária e Abastecimento) 
estão divididos em sete grupos de características relacionados à flores, folhas, 
estípulas, pecíolos, ramos, gemas e frutos, sendo que, cada grupo concentra um 
número diferente de descritores. Adicionalmente, foram realizadas avaliações de cor 
de fruto (cor de epiderme e cor de fundo) com base na cartilha de cores da Royal 
Horticultural Society (RHS, 2007). 

Os descritores relacionados aos ramos foram avaliados durante o período de 
maio a agosto e a avaliação fenológica e floral foi feita durante o período de julho 
a novembro cada ano de avaliação. As características relacionadas às folhas e aos 
sintomas visuais de doenças foram realizadas durante todo período vegetativo, 
compreendido desde o início da brotação, até a senescência das folhas. Já para a 
descrição dos frutos, procedeu-se a colheita dos mesmos durante o período que se 
estendeu de janeiro a maio de cada ano de avaliação.  

Os dados obtidos a partir dos 66 descritores morfo-agronômicos avaliados nos 
115 acessos de maçã foram categorizados em quantitativos, qualitativos ordinais, 
qualitativos nominais e binários, de acordo com cada característica em questão e, 
então, utilizados na estimação da divergência genética.

Para o cálculo das distâncias genéticas foi utilizado método baseado no algoritmo 
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de Gower (GOWER, 1971), tendo em vista os diferentes tipos de variáveis utilizados 
na caracterização. As estimativas de dissimilaridade obtidas com base no algoritmo de 
Gower foram calculadas pela seguinte expressão:

dij = 1-[∑(Wijk. Sijk)/ ∑(Wijk)

Onde: K = número de variáveis (k = 1, 2,…, p); i e j = dois indivíduos que representem 
um acesso; Wijk = peso dado à comparação ijk, atribuindo valor 1 para comparações 
válidas e valor 0 para comparações inválidas (quando o valor da variável está ausente 
em um ou ambos indivíduos); Sijk = contribuição da variável k na similaridade entre os 
indivíduos i e j, com valores entre 0 e 1. Para uma variável qualitativa (nominal), se 
o valor da variável k é o mesmo para ambos os indivíduos, i e j, então Sijk = 1, caso 
contrário, é igual a 0; para uma variável quantitativa (contínua) Sijk = 1 - | xik – xjk | / Rk 
onde xik e xjk são os valores da variável k para os indivíduos i e j, respectivamente, e 
Rk é o intervalo (valor máximo subtraído do valor mínimo), da variável k na amostra. A 
divisão por Rk elimina as diferenças entre escalas das variáveis, produzindo um valor 
dentro do intervalo [0, 1] e pesos iguais.

Para análise de agrupamento foi utilizado o método de UPGMA (Unweighted 
Pair Group Method with Arithmetic Mean) (CRUZ e CARNEIRO, 2006), tendo como 
base a matriz de dissimilaridade estimada pelo algoritmo de Gower. Todas as análises, 
incluindo a construção do dendrograma, foram realizadas utilizando-se o pacote 
“Cluster” (MAECHLER et al., 2015) disponibilizado para o programa computacional 
estatístico ‘R’ (R CORE TEAM, 2015).

3 |  RESULTADOS E DISCUSSÃO

O estudo da diversidade genética, realizado para os 115 acessos de macieira do 
banco de germoplasma da Epagri (BAG-Maçã), calculadas pelo algoritmo de “Gower” 
(GOWER, 1971), resultou em estimativas de dissimilaridade que variaram de 0,26 
a 0,72 (Tabela 1), com dissimilaridade média observada de 52,9 %. Em relação ao 
agrupamento dos acessos pelo método de UPGMA, estabelecendo um ponto de 
corte ao nível de dissimilaridade de 52,0, o qual julgou-se mais conveniente tendo 
em vista a conformação dos grupos originados, pode-se observar a formação de 16 
distintos grupos com diversidade entre os grupos variando de 53 a 62% conforme o 
dendrograma gerado (Figura 1). 

A combinação geneticamente mais próxima, com base nos marcadores 
morfológicos, envolveu os acessos ‘M. aldenhamensis’ e ‘M. eley’, ambos de origem 
silvestre, que possuem diversas características similares, culminando em muitas 
coincidências de classes e, portanto, resultando na baixa dissimilaridade apresentada. 
Este fato também foi reciproco para outras cultivares silvestres e também para ‘Pome 
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28’, o que contribuiu para o agrupamento de todos esses acessos no Grupo 14 (Figura 
1).

Entre as 20 combinações mais similares, o acesso ‘D1R103T245’ foi o mais 
frequente, sendo geneticamente próximo aos acessos ‘Belle de Boskoop’, ‘Jersey Mac’, 
‘Empire’, ‘Baronesa’, ‘D1R63T94’ e ‘Pome 20’ (Tabela 1). O acesso ‘D1R103T245’ 
foi introduzido no BAG-Maça Epagri a partir dos EUA em 1979, e se destaca pela 
resistência à mancha foliar de glomerella (FURLAN et al., 2010) e pela resistência à 
sarna da macieira.

O índice de dissimilaridade genética de ‘0,33’ apresentado entre acessos ‘Lisgala’ 
e ‘Ozark Gold’ (Tabela 1) possivelmente está relacionado com sua ancestralidade 
comum, visto que o acesso Lisgala é uma mutação somática da cultivar Gala (DENARDI 
et al., 1997). As cultivares Gala e ‘Ozark Gold’, por sua vez, possuem a cultivar Golden 
Delicious como genitor comum. Segundo Zhang et al. (2012) a maioria dos genitores 
utilizados nos programas de melhoramento de maçã nos últimos anos, focou-se em 
uma estreita base genética, frequentemente envolvendo cruzamentos entre cultivares 
comercialmente populares.

Corroborando com isso, pode-se observar que o maior grupo (Grupo 1) 
apresentado no dendrograma da Figura 1, contém diversas cultivares descendentes 
de Golden Delicious, como é o caso dos acessos já mencionados ‘Gala’, ‘Lisgala’ e 
‘Ozarq Gold’, e de ‘Jonatham’, como ‘Florina’ e ‘Priam’. Apesar de não estar entre as 
20 combinações mais similares, a cultivar Wilmuta também se mostrou muito próxima 
geneticamente da cultivar Gala no dendrograma, contudo a genealogia dessa cultivar 
não é conhecida. Sugere-se que talvez esse acesso seja um clone de Gala, que foi 
introduzido a partir da Holanda pela Epagri no início dos anos 1990. 

Sabe-se que o uso de genótipos aparentados em programas de melhoramento 
é depreciativo para o máximo aproveitamento da heterose nas progênies (BARBIERI 
et al, 2005). A exemplo disto, Hauagge e Bruckner (2002) citam que, em cruzamentos 
endógamos, como os envolvendo ‘Golden Delicious’ x ‘Anna’, a grande maioria da 
população resultante tem vigor suficiente para atingir a fase adulta, porém 20% 
dessas plantas seriam excessivamente fracas para produzir frutos. Por isso, não 
se recomenda a utilização dos acessos deste grupo como genitores, ou mesmo o 
intercruzamento entre elas, em programas de melhoramento para o desenvolvimento 
de novas cultivares. 

A combinação mais dissimilar envolveu os genótipos ‘Princesa’ e ‘Pome 19’, com 
aproximadamente 72% de dissimilaridade, onde somente oito das 66 características 
avaliadas são coincidentes entre os dois acessos. A cultivar Princesa também se 
mostrou dissimilar em outras quatro das 20 combinações mais dissimilares, indicando 
alta dissimilaridade média no conjunto genotípico avaliado, o que também pode 
ser visualizado no dendrograma (Figura 1), visto que, a mesma foi alocada em um 
grupo isolado (Grupo 16). Em complemento, pode - se destacar que essa cultivar 
apresenta baixo requerimento de frio, é resistente à mancha foliar de glomerella, 
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tem boa coloração vermelha dos frutos, polpa crocante e suculenta, com sabor doce 
balanceado, adequado aos padrões de mercado brasileiro (CAMILO e DENARDI, 2006). 
Ademais, a cultivar Princesa foi amplamente utilizada como parental no Programa de 
Melhoramento Genético de Macieira da Epagri, sendo o genitor da cultivar Daiane, 
por exemplo. Essa, por sua vez, apresenta atualmente, alto potencial competitivo na 
cadeia produtiva da maçã no Brasil, evidenciando a boa capacidade de combinação 
da cultivar Princesa quando utilizada como germoplasma parental. 

A combinação dos acessos M. floribunda ‘e ‘Imperatriz’, presentes nos Grupo 
2 e 14 (Figura 1) respectivamente, com dissimilaridade genética de 69,5%, se faz 
interessante pelo ponto de vista de programas de melhoramento que buscam 
a obtenção de cultivares com médio requerimento de frio e resistência à sarna da 
macieira e a mancha foliar de glomerella. A ‘Imperatriz’, cultivar desenvolvida pela 
Epagri, apresenta médio requerimento de frio hibernal, resistência a mancha foliar de 
glomerella e resistência horizontal à sarna. Já o acesso M. floribunda, ‘clone 821’, possui 
o gene Rvi6 que confere resistência vertical à sarna da macieira (GALLI et al, 2010). 
Segundo Van Der Plank (1966), a integração da resistência vertical e horizontal se 
mostra positiva, pois o primeiro tipo de resistência atrasa a infecção inicial e o segundo 
diminui a taxa de infecção ao longo do tempo, resultando em mais estabilidade da 
resistência e melhor controle da doença.  Sendo assim cruzamento entre esses dois 
genótipos poderia resultar em um hibrido com resistência mais estável para ambas 
as doenças mencionadas. De fato, alguns programas de melhoramento genético 
pelo mundo têm utilizado M. floribunda e outras espécies silvestres para desenvolver 
cultivares de macieiras com resistência mais duradoura à sarna da macieira, tal qual 
o programa o programa ‘PRI’ que envolve a Purdue University juntamente com a 
Rutgers University e University of Illinois, nos EUA, e o HIDRAs (High-quality Disease 
Resistant Apples for a Sustainable Agriculture) na Europa.  

Contudo, deve-se atentar para o fato que cruzamentos envolvendo espécies 
silvestres, como as apresentadas no Grupo 14 (Figura 1), que em geral produzem frutos 
de tamanho muito pequeno e de sabor bastante adstringente, devem ser destinados 
a estratégias de pré-melhoramento, pois, de acordo com Janick et al. (1996) grande 
parte das progênies envolvendo um parental de frutos tipicamente pequenos, tende 
a expressar frutos menores que a média dos seus genitores. Isso poderia dificultar o 
processo de seleção, em função da frequência elevada de genótipos com frutos deste 
calibre.

Com o objetivo de explorar o máximo vigor híbrido das progênies, tendo como base 
os 16 grupos formados no dendrograma, podem ser sugeridos cruzamentos entre os 
acessos do grupo 1 com os acessos dos grupos 11, 12, 13, 15 e 16, em função da maior 
dissimilaridade observada entre eles, entre tanto, é relevante dar a devida atenção para 
a genealogia de cada indivíduo com o objetivo de evitar endogamia. Por exemplo, não 
é recomendado o cruzamento entre os acessos ‘Princesa’ e ‘Baronesa’, pois, mesmo 
estando em grupos distintos no dendrograma (Figura 1), as cultivares possuem alto 
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grau de parentesco, sendo genitor e progênie, respectivamente (DENARDI e CAMILO, 
1997). Observar-se também, casos de algumas cultivares estarem no mesmo grupo, 
mas, não apresentarem genealogia em comum, com acontece no grupo 11, com os 
acessos ‘Mutsu’ e ‘Senshu’. A cultivar Mutsu apresenta como genitores as cultivares 
Indo e Golden Delicious, enquanto que ‘Senshu’ é um híbrido entre ‘Toko’ e ‘Fuji’. 
Sendo assim, oque influenciou tal agrupamento é o fato de elas coincidirem em 19 das 
66 características, e com valores para caracteres quantitativos, muito próximos, para 
os quais, existem associações mais íntimas quando os valores estão mais próximos. 
Isso foi observado para as características de tamanho de fruto, por exemplo, com 
índice 6 para ‘Senshu’ e 7 para ‘Mutsu’. 

Um fator que pode ter ocasionado essas incongruências é o efeito ambiental 
exercido sobre os genótipos, pois o banco ativo de germoplasma de macieira consiste 
de apenas duas plantas por acesso e ocupa uma área de aproximadamente 0,4 
hectares. Outro aspecto que deve ser ressaltado é que a avaliação dos descritores é 
bastante subjetiva e, portanto, sujeita a pequenas variações na avaliação e erros de 
leitura podem ocorrer em alguns casos.

Sendo assim, o melhorista de maçã deve considerar as características desejáveis 
a incorporar nas progênies, de forma que a magnitude da dissimilaridade apresentada 
entre os grupos formados no dendrograma exposto (Figura 1) sirva de auxílio na 
identificação dos grupos genotípicos supostamente mais heteróticos, facilitando a 
escolha dos genótipos para compor cruzamentos que sejam de interesse do melhorista. 

4 |  CONCLUSÕES

Uma ampla variabilidade genética é observada entre os 115 acessos do Banco 
Ativo de Germoplasma de maçã da Epagri/EECd, com base nos 66 descritores morfo-
agronômicos avaliados.

Com o estabelecimento do ponto de corte de 0.525 no dendrograma obtido 
pelo método de UPGMA, foram identificados 16 grupos distintos, sendo o grupo mais 
dissimilar composto apenas pelo acesso ‘Princesa’.

Indicam-se como promissoras ao desenvolvimento de novas cultivares de maça, 
as combinações hibridas formadas entre os indivíduos dos grupos 1, combinados com 
os indivíduos dos grupos 11, 12, 13, 15 e 16. 
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Combinações menos divergentes Dij Combinações mais divergentes Dij

M. eley x M. aldenhamensis 0.2618 Princesa x Pome 19 0.7239
Reines des Reinettes x Florina 0.2711 Quinte x José Bins 0.7201
Florina x D1R103T94 0.3017 Mac Free x Florina 0.7073
Belle de Boskoop x D1R103T245 0.3026 Senshu x M. floribunda 0.7070
Jersey Mac x D1R103T245 0.3119 Quinte x M. floribunda 0.7068
Goltey x 21-300-13 0.3141 Pome 28 x Pome 19 0.7043
Empire x D1R103T245 0.3168 Nova Easygro x Mac Free 0.7040
Coop 8 x Carícia 0.3203 Princesa x Ozark Gold 0.7013
Florina x Empire 0.3204 Marquesa x Akane 0.7002
D1R103T245 x Baronesa 0.3229 Princesa x Mutsu 0.7002
Imperatore x 21-300-13 0.3253 Pome 25 x July Red 0.6987
Nova Easygro x Monroe 0.3262 NJ 45 x Imperatriz 0.6982
Wel spur del. x 21-300-13 0.3279 SM 69-2 x Senshu 0.6969
Lisgala x Ozark Gold 0.3316 M. floribunda x Imperatriz 0.6960
D1R63T94 x D1R103T245 0.3395 Akagui x 21-300-13 0.6955
Sansa x Arlet 0.3451 Princesa x Hatsuaki 0.6930
Pome 20 x D1R103T245 0.3454 Princesa x Everest 0.6913
NJ 96 x D1R98T486 0.3460 M. aldenhamensis x Mac Free 0.6908
Gala x Lisgala 0.3461 Senshu x Everest 0.6907
Coop 8 x 21-300-13 0.3461 Senshu x Pome 28 0.6902

Tabela 1 – Dissimilaridade estimada entre as combinações menos e mais divergentes entre os 
115 acessos de macieira do Banco Ativo de Germoplasma de Macieira da Epagri de Caçador, 

Santa Catarina, resultantes da avaliação de 66 descritores morfoagronômicos. 
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Figura 1 – Dendrograma representativo do agrupamento dos 115 acessos de macieira do 
Banco Ativo de Germoplasma da Epagri/EECd, pelo método de UPGMA com base no algoritmo 

de ‘Gower’.
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