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RESUMO

A crescente procura por novos clones de seringueira tem exigido pesquisas relacionadas com material da
Colecéo de Clones, capazes de permitir aos mel horistas o desenvol vimento de clones promissores pararecomendagéo.
Neste estudo, foram avaliados 44 gendti pos de seringueira de origens amazoni ca e asi ética, em rel agéo aos caracteres
perimetro do caule, producdo de borrracha e incremento do caule. Foram estimadas suas divergéncias genéticas por
meio de técnicas multivariadas, visando a identificagdo de gen6tipos parentais superiores para uso no programa
seringueirado I nstituto Agronémico (IAC). O agrupamento pelo método de Tocher, realizado apartir das disténcias
generalizadas de Mahalanobiss, possibilitou agrupar os gendtipos em dez grupos. Com base na divergéncia genética
e nos caracteres morfo-agrondmicos analisados, sdo recomendados 0s cruzamentos entre 0 gendtipo RRIM 626 com
0s gendtipos AVROS 1328, C 259 e RRIM 527. Verificou-se também que, com relagéo aos gendtipos analisados, a
diversidade genética ndo estaligada diretamente a diversidade geogréafica.
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ABSTRACT

GENETIC DIVERSITY IN HEVEA GENOTY PES FROM AMAZONIAN AND ASIAN ORIGINS

The growing demand for new rubber tree cultivars has required research on the use of materials stored at the
Collection of Clones, capable of allowing breedersto develop potential cultivarsfor recommendation. In the present
study, 44 rubber tree genotypes from Amazonian and Asian originswere evaluated in relation to girth growth, rubber
yield and girth increment characters. Their genetic divergence was estimated using multivariate methods, in order to
identify superior parental genotypesto be used in the rubber tree breeding program of the Instituto Agrondmico de
Campinas/SP. The grouping by the Tocher method, based on Mahalanobis generalized distances, madeit possibleto
organi ze the genotypes into ten groups. Based on the genetic divergence and on morpho-agronomic characters, itis
suggested to crossRRIM 626 with AVROS 1328, C 259 and RRIM 527 genotypes. It was also verified in the anal ysed
genotypes that genetic diversity of the speciesis not directly related with geographical diversity.

Key words: Hevea brasiliensis, genetic variability, germplasm, breeding.
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INTRODUCAO

A borrachanatural € o produto do latex obtido por
sangria de seringueira e que combina elasticidade,
plasticidade, resisténciaafriccdo eimpermeabilidade de
liquidos e gases (Gongalves et al., 1989). Ainda que a
borracha sintética apresente certas vantagens, a natural
€ uma matéria-prima mundial, com probabilidade de
aumento de demanda por vérios consumidores, mas
principal mente pela inddstria de pneuméticos, que
atualmente consome 75% do total produzido (Martins
etal., 2000).

Espécies do género Hevea ocorrem natural mente
em umadreaqueinicianabaciaAmazobnicae estende-se
a0 sul, em direcdo ao Mato Grosso, eao norte, em diregéo
aparteatadabaciado Orinoco e umaparte das Guianas,
totalizando uma grande superficie que cobre partes do
Brasil, Bolivia, Peru, Coldmbia, Equador, Venezuela,
GuianaFrancesa, SurinameeGuiana(Gongavesetal., 1997).

A seringueira[Hevea brasiliensis (Willd. ex Adr.
de Juss.) Muell.-Arg.] é a espécie mais importante do
género e aUinicaplantada comercialmente entre as onze
conhecidas. E uma planta al 6gama, dipl6ide, com 2n =
36 cromossomaosegue semulltiplicapredominantemente pela
ac30 deventos einsetos (Webster & Paardekooper, 1989).

A populagdo dessa espécie apresenta grande
variabilidade genéticaem relagéo adiversos caracteres,
como: altura e arquitetura da planta; estrutura e
espessura da casca; nimero de anéis consecutivos de
vasos | aticiferos e distanciamédiaentre el es; densidade
e didmetro de vasos laticiferos; tamanho das folhas;
dimensao dos frutos; comprimento e largura de
sementes; resisténcia ao vento; resisténcia ao cancro-
do-tronco, ao oidio, a antracnose e ao mal-das-folhas;
propriedades fisicas e quimicas do |&tex; e producdo de
borracha (Gongalveset al., 1990).

A exploragdo adequada dessa variabilidade, por
meio da identificacdo de parentais produtivos e da
realizacdo de hibridacfes controladas entre gendtipos
com divergéncia genética satisfatoria, aumentaria a
eficiénciado melhoramento genético paraaobtencéo de
novos cultivares.

A borrachanatural € o produto do latex obtido por
sangria de seringueira e que combina elasticidade,
plasticidade, resisténciaafriccdo eimpermeabilidade de
liquidose gases (Gongalveset al., 1989). AindaqueaA

286 r e v i st a|Ceres

borrachanatural é o produto do |&tex obtido por sangria
de seringueirae que combinaelasticidade, plasticidade,
resisténcia a friccdo e impermeabilidade de liquidos e
gases (Gongalves et al., 1989). Ainda que a borracha
sintética apresente certas vantagens, a natural é uma
matéria-primamundial, com probabilidade de aumento de
demanda por vérios consumidores, mas principa mente
pelaindustriade pneumati cos, que atual mente consome
75% do total produzido (Martinset al., 2000).

Espécies do género Hevea ocorrem naturalmente
em umaadreaqueinicianabaciaAmazonicae estende-se
a0 sul, em direcdo ao Mato Grosso, e ao norte, em direcdo
aparte atadabaciado Orinoco e umaparte das Guianas,
totalizando uma grande superficie que cobre partes do
Brasil, Bolivia, Peru, Colémbia, Equador, Venezuela,
GuianaFrancesa, SurinameeGuiana(Gongalveset al., 1997).

A seringueira[Hevea brasiliensis (Willd. ex Adr.
de Juss.) Muell.-Arg.] € a espécie mais importante do
género e aUnicaplantada comercialmente entre asonze
conhecidas. E uma planta alégama, dipldide, com 2n =
36 cromossomos e que se multiplica predominantemente
pelaacio deventoseinsatos (Webgter & Paardekooper, 1989).

A populacdo dessa espécie apresenta grande
variabilidade genéticaem relagéo adiversos caracteres,
como: altura e arquitetura da planta; estrutura e
espessura da casca; nimero de anéis consecutivos de
vasos | aticiferos e distanciamédiaentre el es; densidade
e didmetro de vasos laticiferos; tamanho das folhas;
dimensao dos frutos; comprimento e largura de
sementes; resisténcia ao vento; resisténcia ao cancro-
do-tronco, ao oidio, a antracnose e ao mal-das-folhas;
propriedades fisicas e quimicas do |&tex; e producéo de
borracha (Gongalveset al., 1990).

A exploragdo adequada dessa variabilidade, por
meio da identificacdo de parentais produtivos e da
realizacdo de hibridacdes controladas entre gendtipos
com divergéncia genética satisfatoria, aumentaria a
eficiénciado melhoramento genético paraaobtencdo de
novos cultivares.A exploracdo adequada dessa
variabilidade, por meio da identificagdo de parentais
produtivos e da realizac8o de hibridacdes controladas
entre gendtipos com divergéncia genética satisfatéria,
aumentariaaeficiénciado melhoramento genético para
a obtencdo de novos cultivares.
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Alguns dos critérios utilizados em estudos de
divergéncia genética de seringueiras rel acionam-se aos
caracteres morfoldgicos e agronémicos, as técnicas
citoldgicas e ao perfil molecular (Mydin et al., 1992;
Paiva, 1994; Cuco, 1997; Omokhafe & Alika, 2003;
Gongalveset al., 1997).

No Brasil, o melhoramento da cultura iniciou-se
em 1937, ap0ds surtos do fungo Microcyclus ulei nos
plantios da Ford no Estado do Pard. Entretanto, o
programa de melhoramento genético da seringueira no
ambito do Instituto Agrondmico (IAC) teve inicio em
1960 (Gongalves et al., 2001). Considerando-se que o
Estado de S&o Paulo possui duas regies ecol ogicamente
aptas ao cultivo da cultura, ou sgja, Planalto Paulista e
regido Litoranea, torna-se necessariaaobtencao de novos
clones com alto potencial de producgéo e toleréncia as
principais doengas, umavez que aimplantacdo de uma
hevel cultura baseada no emprego de uma base genética
restritaatornavulneravel ao ataque de pragas e doengas
deformaendémica

Estetrabalho teve por objetivo avaliar adiversidade
genéticaentre 44 gendtipos de origem amazdnicaeasidtica
da Colecédo de Clones de Seringueira do Instituto
Agronémico de Campinas/SP (IAC), medianteautilizacgo
das principais variaveis agronomicas, tendo em vistaa
identificacéo de gendtipos parentai s superiores parauso
em programas de melhoramento genético daseringueira.

MATERIAL EMETODOS

Otrabalhofoi realizado utilizando-se aColecéo de
Clones de Seringueira do Centro Experimental Central
(IAC), em Campinas, Sdo Paulo. Osdadosforam coletados
em 44 gendtipos de umacolecdo de seringueirade origens
amazonica e asi&ica, introduzida em 1958, locais onde
realiza-se parte das polinizagdes controladas. (Tabelal).
O CEC edtalocdizado aumalatitude de 22954 S, longitude
47°05' W enumaaltitude de 669 m acimado nivel do mar;
tipo climético Cwa da classificagdo de Koppen (clima
subtropical imido com inverno seco), caracterizado por
apresentar temperaturamédiado mésmaisfrio nuncain-
ferioral2°C.

O delineamento adotado foi o de blocos ao acaso
com cinco repeticdes, sendo cada repeticéo constituida
por seis plantas. A divergénciagenéticafoi estimada por
analise de agrupamento, em que a medida da
dissimilaridade utilizada foi a disténcia generalizadade
Mahalanobis, e 0 método de agrupamento, o de
otimizagdo de Tocher, com o programaestatistico GENES
(Cruz, 2001). Posteriormente, realizou-se a andise da
variancia, e as médias foram comparadas pelo teste de
Tukey, a5% de probabilidade (Banzatto & Kronka, 1995).
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Os tratos culturais foram realizados de acordo com as
recomendacOes adotadas para a cultura (Goncgalves et
al., 2001).

Os caracteres utilizados para o célculo da
divergénciagenéticaforam o perimetro do caule (PC), a
de 1,30m deaturado solo; o incremento médio anual do
caule(IC), em cm, realizado nafase adultados gendtipos,
calculado pela diferenca entre o valor do perimetro do
caule em dezembro ejaneiro do mesmo ano, no primeiro
ano de sangria; e a producéo de borracha (PB), obtida
pelo sistemade sangriaS/2 d/2, ou sgja, sangriaem meio
espiral, realizada em intervalos de dois dias (d/2),
totalizando 130 sangrias/ano. O registro daproducéo foi
efetuado pelo volume do I&tex coletado nastijelas e me-
dido em cilindro graduado. Parao volumetotal mensal foi
determinado o DRC (dry rubber content) etransformado
em borracha seca. O peso total mensal de borracha por
gendtipo foi dividido pelo nimero de sangrias (que va
riou de 10 a 15) por més durante os doze meses do ano,
sendo o resultado expresso em gramas/gendtipo/sangria.

RESULTADOSE DISCUSSAO

Observa-se que houve variagdes significativasem
todos os caracteres dos genétipos da populacao
(perimetro do caule, producdo de borrachaeincremento
do caule) analisados (Tabela l). Essavariabilidade deve-
se, em grande parte, as diferencas genéticas entre eles.
Naandlise das médias, destacam-se como superiores 0s
gendtiposTjir 1x Tjir 16, AVROS 363 eAVROS 255, com
valoresde 65,3; 65,1; € 62,3 cm, respectivamente parao
perimetro do caule, RRIM 626 eBAS20com 19,1e19,0
gramas/gendétipo/sangria, respectivamente, para a
producéo de borrachae AVROS 49, AVROS 363, PB 49 e
PB 5/63 com 8,5; 6,6; 6,6 €6,2 cm, respectivamente para
incremento do caule (Tabelal).

OsgendtiposC 256 e Tjir 16 apresentaram producdo
deborrachade 18,3 e 12,4 gramas/gendti po/sangria, ndo
diferindo estatisticamente do clone mais produtivo e, por
outro lado, mostraram os menoresincrementos do caule,
com 2,2 e1,5cm, respectivamente.

A andlise dos componentes principai s mostrou que
os dois primeiros (perimetro do caule e producéo de
borracha) foram suficientes para explicar 91,7% da
variacdo observada nos genoétipos (Tabela 2). Esses
resultados concordam com os valores relatados na
literatura(Mydinet al., 1992; Paiva, 1994). Valoresacima
de 80% para os dois primeiros componentes da andlise
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s80 considerados satisfatérios (Cruz, 1990). Estudando
a divergéncia genética em gendtipos provenientes dos
Estados do Acre, Rondbnia e Mato Grosso, encontrou-
se valor de 83,3% para os caracteres altura de planta e
diédmetro do caule em plantas de um ano deidade (Paiva,
1994). Os resultados deste trabalho demonstram a
importancia da utilizacdo dos caracteres analisados, (i)
perimetro do caule e (ii) producéo de borracha, em
estudos de diversidade da seringueira, uma vez que o
perimetro do caule esta inteiramente correlacionado ao
vigor das plantas, e a producéo de borracha as
caracteristicas anatdmicas da casca (densidade e nimero

de anéis de vasos | aticiferos).

As estimativas das distancias genéticas dos 44
gendtipos de seringueiraanalisados permitiram detectar
queo AVROS49 eo C 256 (62,68) foram os maisdistantes
geneticamente, enquanto o IAN 2752 eo AN 2812 (0,01)
classificaram-se como os menos divergentes (Tabela 3).
A técnica de agrupamento utilizada neste estudo foi
satisfatOria, umavez que classificou tanto adivergéncia
guanto a similaridade dos geno6tipos corretamente nos
devidos grupos. Por exemplo, AVROS 49 e o C 256 nos
grupos9 e 7 (distanciade 55,3), respectivamente, e|AN
2752 el AN 2812 nogrupo 1 (Tabela4).

Tabela 1. Identificac8o dos 44 gendtipos de seringueira, seus respectivos parentais, origens e médias do perimetro do caule (PC)
em cm, producao de borracha (PB) em gramas/gendtipo/sangria; eincremento do caule (IC) emcm

Genétipos Parentais Origem PCT PB’ I1CT
AVROS 1279 AVROS 256 x AVROS 374 Sumatra 52,2 b-e 8,1 ¢ 3,6 b-g
AVROS 1328 AVROS 214 x AVROS 256 Sumatra 59,0 a-d 15,0 abc 55ae
AVROS 255 AVROS 36ill. Sumatra 62,3 ab 4,7 £+ 54 a-e
AVROS 352 AVROS 164 x AVROS 160 Sumatra 58,6 a-d 10,1 c-h 5,8 a-d
AVROS 363 - Sumatra 65,1a 6,5 d-j 6,6 ab
AVROS 49 Clone primaério Sumatra 58,8 a-d 4,0 g+ 8,5a
B 3363 - Brasil 59,2 a-d 5,8d-j 6,0 abc
BAS 20 Clone primario Brasil 58,8 a-d 19,0 a 4,0 b-g
C 256 - Libéria 52,7 b-e 18,3 ab 2,2 efg
C 259 - Libéria 51,6 b-e 12,5 af 4,8 b-g
C 297 - Libéria 52,9 b-e 12,9 a-e 2,3 efg
Fx 25 F 351 x AVROS 49 Brasil 52,3 b-e 2,4 hij 3,8 b-g
Fx 2784 F 4542 x AVROS 363 Brasil 51,1 b-e 4,0 g+ 54 a-e
Fx 3899 F 4542 x AVROS 363 Brasil 49,1 de 51 e 3,8 b-g
Fx 505 F 4542 x AVROS 363 Brasil 55,9 a-e 6,4 d-j 53ae
Fx 652 F 4542 x Tjir 1 Brasil 57,1 a-e 4,7 f-j 4,2 b-g
GT 127 Clone primério Java 57,1 a-e 3,004 4,6 b-g
GT 711 Clone primario Java 48,2 de 6,9 d-j 2,4d-g
LCB 510 Clone primario Java 48,5 de 9,4 c-i 3,4 b-g
IAN 2325 PB 86 x Fx 3993 (F 4542 x AVROS 363) Brasil 50,9 cde 9,2cl 3,8 b-g
IAN 2327 PB 86 x Fx 3993 (F 4542 x AVROS 363) Brasil 48,8 de 3,8 g+ 6,0 abc
IAN 2652 Fx 4069 (F 4542 x PB 86) x Tjir 1 Brasil 52,3 b-e 0,8]j 5,8 a-d
IAN 2749 Fx 4068 (F 4542 x PB 86) x Tjir 1 Brasil 51,9 b-e 3,59 3,8 b-g
IAN 2752 Fx 4068 (F 4542 x PB 86) x Tjir 1 Brasil 53,8 b-e 4,5 f 5,6 a-e
IAN 2812 Fx 516 (F 4542 x AVROS 363) x PB 86 Brasil 53,8 b-e 4,8 f- 5,6 a-e
IAN 2814 Fx 516 (F 4542 x AVROS 363) x PB 86 Brasil 48,3 de 1,4 1j 4,6 b-g
PB 5/63 PB 56 x PB 24 Maléasia 58,7 a-d 4,2 g+ 6,2 ab
PB 49 Clone primério Maléasia 58,9 a-d 10,6 b-g 6,6 ab
PB 86 Clone primario Malasia 49,5 de 6,3 d-j 5,0 b-f
RRIM 509 Pil 44 x LunN Maléasia 46,4 e 6,9 d-j 1,8fg
RRIM 511 Pil A 44 x Pil B 16 Malasia 53,5 b-e 4,6 f- 3,5b-g
RRIM 512 Pil B 84 x Pil A 44 Malésia 55,2 a-e 4.8 f-j 4.4 b-g
RRIM 527 Pil B 50 x Pil B 84 Malésia 53,8 b-e 10,7 b-g 4,3 b-g
RRIM 600 Tjir x PB 86 Maléasia 54,9 a-e 8,6 C-j 4,6 b-g
RRIM 602 TjirlxGl1 Malésia 55,7 a-e 8,8 c-i 4,6 b-g
RRIM 605 Tjir 1 x PB 49 Malésia 52,8 b-e 7,8 ¢ 4,0 b-g
RRIM 606 Tjir 1 x PB 49 Malasia 50,5 cde 5,9d+ 4,6 b-g
RRIM 608 AVROS 33 x Tjir1 Malasia 50,4 cde 6,1d-j 3,3b-g
RRIM 613 Tjir x RRIM 509 Malésia 465 e 4,19 2,5d-g
RRIM 614 Tjir 1 x RRIM 509 Malasia 53,6 b-e 9,5c-h 52 a-e
RRIM 625 Tjirx RRIM 526 Malasia 61,4 abc 13,4 ad 4,3 b-g
RRIM 626 Tjir 1 x RRIM 500 Malésia 59,1 a-d 19,1a 2,6 c-g
Tjir 16 Clone primario Java 545 a-e 12,4 a-f 1,59
Tjir 1 x Tjir 16 Clone secundario Java 65,3 a 13,1 ad 5,0 b-f
CV.% 8,3 30,8 20,6

* Médias seguidas da mesma letra ndo diferem a 5% de probabilidade pelo teste Tukey.
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Tabela 2. Valores caracteristicos (A) e porcentagem acumulada da variancia dos componentes principais (%) dos caracteres
perimetro do caule, produgéo de borracha eincremento do caule nos 44 gendtipos de seringueira avaliados

Componentes Ai %
1 1,48 49,2
2 1,28 91,7
3 0,25 100,0

Tabela 3. Resumo das estimativas das distancias genéticas, com base nadistancia genéticade M ahal anobis, entre os 44 gen6tipos
de seringueira avaliados, para os caracteres perimetro do caule (PC), em cm, produgado de borracha (PB), em gramas/gendtipo/

sangria, eincremento do caule (IC), emcm

Distancia genéica de Mahalanobis Estimativa Genotipos
Méxima 62,68 AVROS 49 e C 256
Minima 0,01 IAN 2752 e IAN 2812
Soma das estimativas 8824,34

Soma de quadrados das estimativas 161288,56

M édia das estimativas 9,32

Tabela 4. Grupos de gendtipos de seringueira estabel ecidos pelo método de Tocher, com base na dissimilaridade expressa

peladistanciagenéticade Mahalanobis

Grupo Gendtipos

Demais genctipos

AVROS 352, PB 49 e RRIM 614
C297eTjir 16

BAS 20, RRIM 626 e C 256
IAN 2327 e |AN 2652
AVROS 49

C259

SBoo~N~ounh~wNnR

RRIM 625, Tjir 1x Tjir 16 e AVROS 1328

B 3363, PB 5/63, AVROS 255 e AVROS 363
GT 711, RRIM 509, RRIM 613, LCB 510, IAN 2325 e RRIM 527

O agrupamento de Tocher obtido mediante a
utilizagdo dos valores das distancias genéticas entre os
diferentes gendtipos da populagdo permitiu aformacéo
de dez grupos (Tabela 4). O grupo 1 conteve 19
gendtipos, correspondendo a 43% do total estudado; o
grupo 2 apresentou quatro gendtipos; o grupo 3 ficou
com seis gendtipos; os grupos 4, 6 e 7 foram formados
por trés gendtipos cada um; os grupos 5 e 8 com dois
genotipos cada; e os grupos 9 e 10 apenas com um
gendtipo. Esses resultados sugerem que a divergéncia
genética entre os materiais utilizados neste estudo é
bastante ampla, pois os nove grupos, com exce¢do do
grupo 1, foram representados por 57% do total de
genotipos.

Observa-se, pelos grupos estabelecidos, que a
diversidade geografica ndo esta relacionada com a
diversidade genética da populacdo, o que é confirmado
pelos gendtipos de origens geogréficas distintas
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classificados no mesmo grupo de divergéncia genética,
e genotipos da mesma origem geogréfica classificados
em grupos distintos, como agueles provenientes da
Malésia (série RRIM) e de Sumatra (série AVROS),
concordando com os referidos estudos (Mydin et al.,
1992; Paiva, 1994). No entanto, uma das razdes desse
resultado é que a maioria dos clones “amazénicos’ na
verdade sdo descendentes de clones orientai s da colegéo.
Assim, os clones da série Fx e IAN possuem como
ascendentes os clonesAVROS 363, Tjir 1 ePB 86. N&o
ha, pois, diversidade entre os materiais, como
teoricamente seria esperado, por se tratar de gendtipos
aparentados. Um resultado que corroboraessa conclusao
€ que a maior distancia genética foi obtida entre os
clones AVROS 49 e C 259, que sdo clones primarios e,
aparentemente, sem relacdo de parentesco.

A utilizac&o de parentais superiores com maior
divergéncia genética vem sendo recomendada por
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diversosautores devido apossibilidade de ampliacéo da
heterose manifestada nos hibridos, da ocorréncia de
segregantes superiores em geracdes avancadas e
também do aumento da base genéticadaespécie (Destro,
1991).

Os resultados apresentados (Tabela 4) devem ser
considerados em esquemas de cruzamentos dentro do
programade melhoramento daseringueirado IAC, uma
vez que gendtipos do mesmo grupo apresentam alto grau
desimilaridade, devendo-seassim, priorizar cruzamentos
entre os melhores de grupos distintos. Para programas
de melhoramento genético que visam aumentar a
produtividade € necessario que 0s gendtipos parentais
tenham alta produtividade per se e apresentem ampla
diversidade genéticaentresi (Paiva, 1994).

Tomando como base os resultados que
apresentaram amaior divergénciagenética(grupos7e9

com disténciade 55,3) eamenor divergéncia(grupos4 e
6 com distanciade 3,8), recomendam-se 0s cruzamentos
entre gendtipos que reunam altameédiados parentaispara
os caracteres producdo de borracha e incremento do
caule com consideravel divergéncia genética, a saber:
RRIM 626 (grupo 7) comAVROS 1328 (grupo 6), C 259
(grupo 10) e RRIM 527 (grupo 3), com distanciasde 9,9;
7,7 e 5,4, respectivamente (Tabela 5). Porém, deve-se
evitar o cruzamento do RRIM 626 com os gendtipos que
apresentam caracteristicas morfo-agronémicas
indesgjaveis.

No tocante as distancias genéticas obtidas dentro
dos grupos estabel ecidos (distancias intragrupos),
merecem destague os grupos 4 (clonesAVROS 352, PB
49 eRRIM 614) e8 (clones| AN 2327 el AN 2652), que
apresentaram o menor e 0o maior valor intragrupal, com
0,4 e 2,6 respectivamente (Tabelab).

Tabela 5. Estimativa das distancias genéticas intra e intergrupos dos principais grupos estabel ecidos pel o agrupamento de Tocher

Grupos 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
1 24 6,8 54 4,7 131 9,9 24,8 4,8 12,8 7,7
2 13 17,3 5,0 25,8 11,6 37,7 7,2 5,2 18,4
3 2,1 91 53 10,6 14,5 12,1 27,4 39
4 04 13,7 3,8 19,2 8,2 9,7 5,6
5 0,6 81 47 26,7 43,2 59
6 23 10,4 19,3 22,9 6,5
7 2,2 41,3 55,3 89
8 2,6 6,5 14,6
9 0,0 255
10 0,0
CONCLUSOES REFERENCIAS

Ha divergéncia genética entre os gendtipos
apresentados.

O gendtipo RRIM 626 é recomendado para a
obtencdo de genodtipos segregantes a partir de
cruzamentos com os genatipos classificadosem diferentes
grupos. AVROS 1328, C 259 e RRIM 527.

E possivel dividir os 44 gendtipos em dez grupos.

A diversidade genética ndo esta diretamente
relacionada com a diversidade geografica dos genétipos
analisados.
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