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RESUMO 
SOARES, Adrielle Naiana Ribeiro. Biometria, crescimento inicial e diversidade 
genética em mangabeira. São Cristóvão: UFS, 2018. 84p. (Tese - Doutorado em 
Agricultura e Biodiversidade).* 
 
A mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) é uma espécie frutífera, nativa do Brasil, de 
ocorrência em restingas, cerrado e tabuleiros costeiros. No estado de Sergipe a 
mangabeira possui importância social, cultural e econômica. A fragmentação de áreas 
naturais de ocorrência da espécie tem se intensificado, e neste contexto, foi implantado 
o Banco Ativo de Germoplasma Mangaba (BAGMangaba). As pesquisas deste trabalho 
foram realizadas na Embrapa Tabuleiros Costeiros e na Universidade da Flórida, com o 
objetivo de avaliar aspectos sobre a propagação e a diversidade genética da espécie. No 
primeiro experimento avaliou-se a propagação e a biometria dos frutos e sementes de 
acessos do BAGMangaba. No estudo biométrico avaliou-se o peso e as dimensões 
(comprimento, largura e espessura) de frutos e sementes, além do número de sementes 
por fruto. Para as análises de propagação, utilizou-se o delineamento experimental 
inteiramente casualizado com quatro repetições de 25 sementes, totalizando 100 
sementes por tratamento. Neste estudo, as sementes foram beneficiadas, logo após, 
semeadas em saco de polietileno, contendo areia como substrato, e em seguida 
submetidas aàs seguintes determinações: porcentagem de emergência (E%), índice de 
velocidade de emergência (IVE), altura de mudas (ALT), diâmetro do caule (DC), 
número de folhas (NF) e porcentagem de sobrevivência (S%). O segundo estudo foi 
realizado na Universidade da Flórida com o objetivo de avaliar a diversidade genética 
de acessos e progênies de mangaba, utilizando marcadores microssatélies (SSR). Foram 
utilizadas 96 amostras, sendo 9 matrizes e 87 progênies, e a diversidade genética foi 
mensurada por meio dos seguintes parâmetros genéticos: número de alelos (N), riqueza 
alélica (R), heterozigosidade esperada (He) e observada (Ho), índice de divergência 
genética (Fst), coeficiente de endogamia (f), identidade genética de Nei (GI), relação de 
parentesco entre progênies e matrizes, agrupamentos por meio da análise Bayesiana. No 
terceiro experimento estimou-se a diversidade genética de 155 indivíduos em 10 
populações naturais de mangabeira no estado de Sergipe, utilizando marcadores ISSR. 
A diversidade genética foi mensurada pelos seguintes parâmetros: porcentagem de 
polimorfismo, coeficiente de variação, índice de Shannon (I), heterozigosidade esperada 
(He), similaridade entre indivíduos, agrupamento UPGMA, análise de coordenadas 
principais (ACoP) e AMOVA. Os acessos mostraram-se divergentes quanto às 
características biométricas, e houve significativa assimetria entre as progênies nas 
variáveis de propagação, destacandos-se as progênies dos acessos provenientes dos 
estados do Pará (ABP1, ABP2 e ABP4), Sergipe (PTP1, PTP2, TCP2 e TCP6) e Bahia 
(LGP1, LGP3, LGP4 e BIP2). Para as análises moleculares verificou-se que os 
marcadores SSR revelaram moderada variabilidade genética entre progênies, sendo 
aquelas progênies provenientes dos acessos do Pará (ABP1 e ABP2) as mais 
divergentes. Em populações naturais de Sergipe com o uso de marcadores ISSR 
verificou-se alta taxa de polimorfismo (100%) e a formação de cinco grandes grupos. A 
mangabeira é uma espécie ainda em fase de domesticação, e estudos que envolvam a 
propagação, morfologia e diversidade genética são importantes para o desenvolvimento 
de estratégias de conservação e seleção de plantas com características de interesse em 
programas de melhoramento genético. 
 
Palavras-chave: Hancornia speciosa, conservação ex situ, frutas nativas, marcadores 
moleculares. 
___________________ 
 

*Comitê orientador: Dra. Ana Veruska Cruz da Silva – Embrapa Tabuleiros Costeiros (Orientadora). 
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ABSTRACT 
SOARES, Adrielle Naiana Ribeiro. Biometry, initial gGrowth and the genetic 
diversity of mangabeira São Cristóvão: UFS, 2018. 84p. (Thesis - Doctor of Science 
in Agriculture and Biodiversity).* 
The mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) is a fruit species that is native to Brazil. 
In the State of Sergipe, the mangabeira has a social, cultural and economic importance. 
The fragmentation of the natural areas of the species has intensified and in this context, 
the Mangaba Genebank (BAG Mangaba) was implemented. The two specific research 
investigations of this work were carried out at the Embrapa Coastal Tablelands and at 
the University of Florida, USA, in order to evaluate the various aspects concerning the 
propagation and the genetic diversity of the species. In the first experiment, the 
propagation and the biometrics of the fruits and seeds of the BAG Mangaba accessions 
were evaluated. In the biometric studies, the weight and the dimensions (length, width 
and thickness) of fruits and seeds were evaluated, as well as the number of seeds per 
fruit. The propagation analyzes and the experimental design were completely 
randomized, with 4 replicates of 25 seeds, totaling 100 seeds per treatment. In this 
study, the seeds were sown in polyethylene bags that contained sand as a substrate. 
They were then submitted to the following determinations: emergence (E%), emergency 
speed indexes (ESI), seedling heights (cm), diameters (DIA) and the percentages of 
survival (S%), together with the fruit and seed biometrics (weight, length and width, 
together with the thickness of the fruits and seeds, as well as the number of seeds per 
fruit). The second study was conducted at the University of Florida, USA, with the 
objective of evaluating the genetic diversities of the accessions and the progenies of the 
mangaba fruit, by using microsatellite markers (SSR). A total of 96 samples were used, 
9 matrices and 87 progenies. The genetic diversities were measured by using the 
following genetic parameters: the allele numbers (N), the allelic richness (R), the 
expected heterozygosity (He), the observed (Ho) genetic divergence indexes (Fst), the 
endogamy coefficients (f), Nei’s genetic identities (GI), the parental relationship 
between the progenies and the matrices, as well as the means of the clusters, conducted 
by Bayesian analyzes. In a third experiment, the researchers calculated the genetic 
diversities of 155 individuals from 10 natural populations of mangabeira in the State of 
Sergipe, by using ISSR markers. The genetic diversities were measured as a result of the 
following parameters: the polymorphism percentages, the coefficients of variation, 
Shannon’s indices (I), the expected heterozygosities (He), the similarity among the 
individuals, the UPGMA groupings, the principal coordinate analyzes (PCoA), as well 
as by using AMOVA. The accessions showed divergences regarding their biometric 
characteristics and there was a significant asymmetry between the progenies in their 
propagative variables, highlighting the progeny accessions from the States of Pará 
(ABP1, ABP2 and ABP4), Sergipe (PTP1, PTP2, TCP2 and TCP6) and Bahia (LGP1, 
LGP3, LGP4 and BIP2). For the molecular analyzes, it was verified that the SSR 
markers showed a moderate genetic variability between the progenies and the matrices, 
with the progenies from the accessions in the State of Pará (ABP1 and ABP2) being the 
most divergent. In the natural populations of Sergipe, when making the use of the ISSR 
markers, a high polymorphism rate (100%) and the formation of five large groups were 
observed. The mangabeira is a species that is still in the stage of domestication and 
studies that involve their propagation, their morphology and their genetic diversities are 
important for the development of strategies for the conservation and the selection of 
plants, with characteristics of interest in various breeding programs. 
Keywords: Hancornia speciosa, ex-situ conservation, native fruits, molecular markers 
___________________ 
*Adivisor committee: Dra. Ana Veruska Cruz da Silva – Embrapa Tabuleiros Costeiros (Orientadora) 
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1. INTRODUÇÃO GERAL 
 
A mangabeira (Hancornia speciosa Gomes - Apocynaceae) é uma espécie nativa do 

Brasil, de ocorrência natural em diferentes biomas como o Cerrado e a Mata Atlântica. Em 
2016 a produção foi equivalente a 922 toneladas, produção 39,1% superior que a de 2015, que 
foi de 663 toneladas (IBGE, 2018). Em Sergipe, a árvore é símbolo do estado e representa 
importância econômica, social e cultural. O fruto pode ser consumido in natura, mas é 
utilizado principalmente para a produção de polpa congelada, sorvetes, doces, geleias e 
licores. 

A propagação da mangabeira é geralmente realizada por sementes, e estas são 
classificadas como recalcitrantes. As sementes recalcitrantes possuem curta longevidade, pois 
não suportam a dessecação e o armazenamento por tempo prolongado, necessitando que a 
semeadura ocorra logo após serem extraídas dos frutos. Estudar mecanismos envolvidos na 
propagação da mangabeira, bem como o período adequado de colheita dos frutos, constituem 
informações necessárias para entender a dinâmica da multiplicação da espécie, já que a 
propagação é um dos principais gargalos do seu sistema de produção. 

Apesar do potencial agroindustrial, o extrativismo apresenta-se como a principal 
forma de exploração da mangabeira. Não há registro, até o momento, de nenhuma variedade 
comercial. A exploração inadequada dos frutos associada à fragmentação de seus habitats 
promove a existência de populações com menor número de indivíduos e compromete a 
sobrevivência das futuras gerações desta espécie por mecanismos naturais de regeneração. 
Esta condição, ao longo do tempo, pode levar à redução da diversidade genética nas 
populações naturais e propiciar a existência de indivíduos menos vigorosos, com possível 
perda de caracteres de importância econômica. Nesse sentido, a definição de estratégias de 
conservação ex situ é fundamental para a manutenção da diversidade genética ainda existente 
nas populações naturais. 
 Estudos de diversidade genética das populações remanescentes de mangabeira são de 
extrema importância para estabelecer estratégias de preservação da espécie (AMORIM et al., 
2015). Além disso, a domesticação e incorporação desta espécie nos sistemas produtivos estão 
diretamente relacionadas ao conhecimento da amplitude e distribuição da diversidade genética 
nas populações naturais (COSTA et al., 2011). Devido à fragmentação das áreas naturais, em 
2006 foi implantado pela Embrapa Tabuleiros Costeiros, o Banco Ativo de Germoplasma de 
mangabeira (BAGMangaba), localizado no estado de Sergipe, como uma alternativa ex situ de 
conservação da espécie (SILVA et al., 2017a). 
 Para a mangabeira, os avanços no conhecimento da diversidade genética são 
fundamentais para o desenvolvimento de um programa de melhoramento da espécie. Estudos 
genéticos em progênies servem como base para a conservação e seleção de indivíduos 
potenciais para exploração econômica e melhoramento genético.   
 A pesquisa foi desenvolvida com o objetivo de avaliar aspectos sobre a propagação e 
estimar a variabilidade genética de populações nativas, acessos e progênies de mangabeira, 
por meio de marcadores moleculares. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 
 
2.1 Aspectos gerais da mangabeira 

A mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) é uma espécie frutífera nativa do Brasil, 
pertencente à família Apocynaceae. É uma planta de clima tropical, que expressa maior 
desenvolvimento vegetativo nos períodos com temperaturas mais elevadas (24 a 26 ºC), 
pluviosidade entre 750 e 1600 mm anuais e solos pobres e arenosos, característicos de regiões 
de Cerrado e Tabuleiros Costeiros (SOARES et al., 2006). No Brasil, pode ser encontrada nas 
regiões Sudeste, Norte, Nordeste e Centro-Oeste (SILVA et al., 2013). 

É uma árvore de porte médio, copa ampla, os galhos são abundantes e com folhagens 
reduzidas. Possui troncos tortuosos, ramificados e ásperos; folhas opostas, simples, 
pecioladas, glabras, brilhantes e coriáceas, de forma e tamanho variados (SILVA JÚNIOR; 
LÉDO, 2006).  As flores são hermafroditas, de cor branca, formato de campânula alongada 
(tubular). A inflorescência é do tipo dicásio, com 1 a 7 flores (ALMEIDA et al., 1998). O 
fruto é do tipo baga, de formato arredondado ou elipsoide; cada fruto contém de duas a seis 
sementes, de coloração castanho claro, medindo de 7 a 8 mm de diâmetro (COSTA et al., 
2011). 

O fruto possui altos conteúdos de vitaminas A, B1, B2 e C, além de fósforo, cálcio e 
proteínas (BARROS, 2006). São consumidos in natura ou utilizados como matéria prima para 
a fabricação de doces, licores, sucos, geleias, vinhos, compotas e sorvetes, indicando 
potencial agroindustrial. Pesquisas apontam para o alto teor de vitamina C presentes nos 
frutos. Em frutos de acessos do BAGMangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, Silva et al. 
(2015) observaram teores de vitamina C entre 226,63 e 244,43 mg.100g-1. Em populações 
naturais de Sergipe, Silva et al. (2012) observaram valores entre 429 e 479 mg.100g-1. Em 
frutos oriundos de Picos (PI), Rufino et al. (2009) verificaram teor médio de 431 mg.100g-1 na 
polpa. Em geral, esses valores podem ser considerados altos, quando comparados com outras 
frutas ricas em vitamina C, como caju (219 mg.100g-1), morango (71,80 mg.100g-1) e goiaba 
(218 mg.100g-1) (FREIRE et al., 2013). Além de vitaminas, a polpa dos frutos contém 
proteínas (1,3 a 3,0%), carboidratos (10,02%), fibras (3,4%), lipídeos (2,3%), ferro, fósforo, 
cálcio, entre outros nutrientes (ARAÚJO et al., 2004). 

Outras partes da planta são utilizadas na medicina popular, como a casca, para 
combater doenças de pele e como estimulante de funções hepáticas (LIMA; SCARIOT, 
2010). Estudos realizados em camundongos evidenciaram que o extrato da casca foi eficiente 
no combate e cicatrização de úlceras gástricas, devido a sua capacidade de estímulo para a 
síntese de muco (MORAES et al., 2008). O chá das folhas é usado para o tratamento de 
cólicas menstruais (SILVA JUNIOR, 2004). Em estudo com látex de mangabeira, Almeida et 
al. (2014) verificaram a eficiência no processo de cicatrização. 

 A mangabeira é uma planta de polinização cruzada, autoincompatível, sendo 
necessária a presença de indivíduos diferentes e de polinizadores específicos para que ocorra a 
fecundação e a produção de frutos (MOURA et al., 2011). Estes polinizadores pertencem a 
diferentes grupos taxonômicos, como Shingidae, abelhas (Euglossini), Hesperiidae e 
Nymphalidae (Heliconius). Cada espécie de polinizador tem uma demanda ambiental 
particular, seja como alimento para a prole e adultos, como plantas hospedeiras para lagartas e 
locais de acasalamento. Em virtude disso, para que haja um incremento na produção é 
necessário que o cultivo desta planta concentre-se em áreas que possuam fortes populações de 
polinizadores (DARRAULT; SCHLINDWEIN, 2006). 

A propagação da mangabeira é feita por semente, entretanto, devido à recalcitrância, a 
propagação apresenta entraves. Além disso, substâncias inibidoras contidas na polpa dos 
frutos podem impedir ou dificultar a germinação (VIEIRA NETO et al., 2009). Com a 
remoção da polpa dos frutos, as sementes mantidas em condições ambientes tendem a 
ressecar, e por não suportarem o ressecamento por longo período, devem ser semeadas até um 
dia após retiradas do fruto (SOUZA et al., 2005). Portanto, a propagação da mangabeira ainda 
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consiste em um dos principais entraves para o cultivo em grande escala, uma vez que a 
espécie apresenta germinação lenta e desuniforme. 
 O cultivo ou produção de mudas comerciais são escassos, sendo o extrativismo a 
principal forma de exploração. No ano de 2016 a produção extrativista foi de 922 toneladas de 
mangaba, em 2015, 663 toneladas, havendo um aumento de 39,1%.  O estado da Paraíba é 
responsável pela maior produção (26,68%), seguido por Sergipe (20,60%) e Minas Gerais 
(17,57%) (IBGE, 2018). Em Sergipe, os frutos comercializados são provenientes de áreas 
nativas ou áreas de pequenos produtores, nas quais populações tradicionais praticam o 
extrativismo há muito tempo. Neste cenário, a mangabeira tem uma importância social e 
econômica para essas populações locais. 
 
2.2 Recursos genéticos 

Na região Nordeste, o extrativismo, aliado à exploração imobiliária tem causado 
acelerada erosão genética nas áreas de ocorrência desta espécie (SANTOS, 2010). No estado 
de Sergipe, a atividade extrativista da mangabeira é realizada principalmente pelas catadoras 
de mangaba. O grupo de catadoras de mangaba de Sergipe é formado por mulheres, habitantes 
das restingas e tabuleiros costeiros, que desempenham o extrativismo em áreas remanescentes 
de mangabeiras (MOTA et al., 2005). 

O Movimento das Catadoras de Mangaba (MCM) de Sergipe foi criado em 2007. 
Apesar dos desafios o movimento segue tentando manter a atividade e o reconhecimento. O 
MCM representou um grande avanço para a formação política e identidade de todas as 
envolvidas (SANTOS; SOUZA, 2016). Essas mulheres também são consideradas como 
essenciais para a conservação e biodiversidade, pois atuam de forma a desenvolver práticas e 
saberes que possibilitam a manutenção das áreas nativas, através da produção artesanal de 
mudas e os cuidados com as plantas durante a colheita e pós-colheita. Esses conhecimentos 
são passados através de gerações, e contribuem para a conservação dos recursos genéticos 
presentes em campos nativos (MOTA et al., 2007). 

A identificação de áreas com potencial de ocorrência de uma espécie nativa possibilita 
entender a dinâmica da espécie e a elaboração de estratégias para recuperação de áreas 
degradadas. A aplicação de ferramentas, como o mapeamento, são fontes de informação para 
atividades que visam a recuperação destas áreas, escolha de indivíduos em estudos de 
diversidade genética, como também para seleção de matrizes fornecedoras de sementes 
(GARRASTAZU; MATTOS, 2013). No mais recente mapeamento sobre a espécie em 
Sergipe,Rodrigues et al. (2017) relataram como principais causas para o desmatamento de 
áreas nativas de mangabeira, a expansão dos centros urbanos, o avanço de plantios como 
cana-de-açúcar e eucalipto e a expansão imobiliária. 

Outra abordagem importante é conhecer a diversidade genética existente, pois 
dependendo das práticas de manejo exercidas pela atividade humana, pode haver uma redução 
da mesma (CARVALHO et al., 2013). As consequências dessas intervenções na distribuição 
espacial das espécies podem desencadear processos genéticos que afetam as frequências 
genéticas das populações, incluindo a oscilação genética e o efeito fundador (GIUSTINA et 
al., 2014). Portanto, pesquisas que analisam a diversidade genética e a estrutura das 
populações remanescentes de mangabeira são fundamentais para o estabelecimento de 
estratégias de conservação de germoplasma e preservação da espécie (AMORIM et al., 2015). 

Mecanismos de compreensão da dinâmica populacional em populações naturais de 
plantas são extremamente importantes para preservar o patrimônio genético, uma vez que 
estes contêm o conhecimento sobre o comportamento reprodutivo e os efeitos da interferência 
ambiental nas populações. O fluxo gênico e o grau de diferenciação entre populações obtidas 
por análises moleculares, comparadas entre e dentro de populações naturais, permitem 
compreender melhor como ocorre a seleção de acordo com a adaptação em populações 
isoladas, além de fornecer uma medida para quantificar a variabilidade genética na população 
como um todo (BEKESSY et al., 2002). 
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Estudos sobre a variabilidade genética de populações existentes de H. speciosa são 
ainda incipientes. Desta forma, informações sobre a estrutura genética das populações naturais 
são essenciais para a sua domesticação e melhoria, assim como para a amostragem de bancos 
de germoplasma (MOURA et al., 2011). Devido à redução da área da Mata Atlântica e do 
Cerrado, onde ocorre essa espécie, é de extrema importância identificar, coletar, preservar e 
caracterizar os recursos genéticos disponíveis. Esses recursos serão essenciais para os 
programas de melhoramento genético, podendo resultar na identificação e seleção de 
genótipos superiores adaptados a diferentes ecossistemas, que tenham resistência ou 
tolerância a doenças e pragas, bem como a seleção de variedades com características 
agronômicas e tecnológicas de interesse para exploração comercial (SILVA JUNIOR; LEDO, 
2006). 

A conservação de recursos genéticos pode ser feita no local de ocorrência da espécie 
(in situ) ou transportada para outros locais (ex situ) onde se realizam a conservação dos 
acessos. Denomina-se ‘acesso’ a amostra de germoplasma representativa de um indivíduo ou 
de uma população, diferenciada e identificada de maneira única (SALOMÃO, 2010). Os 
materiais genéticos ou germoplasmas são unidades físicas vivas contendo a composição 
genética de um organismo particular, com a habilidade de se reproduzir (BALICK, 1989). É 
imprescindível o estabelecimento de bancos de germoplasma para conservar espécies, genes e 
alelos visando à garantia futura de características de interesse econômico, ambiental, social, 
dentre outras (MAZZOCATO et al., 2014). 

No ano de 2006, no estado de Sergipe, foi instalado pela Embrapa Tabuleiros 
Costeiros, o Banco Ativo de Germoplasma de Mangabeira. O BAG apresenta-se como uma 
alternativa de preservação da diversidade genética da espécie, tendo em vista que grandes 
áreas de sua ocorrência natural estão sendo devastadas (SILVA et al., 2017a). 

Além do BAG da Embrapa Tabuleiros Costeiros, existem ainda outras coleções, como 
a pertencente à Empresa Pernambucana de Pesquisa Agropecuária - IPA, criada em 1970, 
com 125 acessos (BEZERRA et al., 1993); a da Empresa Estadual de Pesquisa Agropecuária 
da Paraíba - EMEPA-PB, implantada em 1991, com 220 acessos (AGUIAR FILHO et al., 
1998; SOUZA et al., 2007); da Embrapa Amapá, de 1998, com 36 progênies nativas do 
Cerrado amapaense (YOKOMIZO et al., 2017a); a da Universidade Federal de Goiás 
(EA/UFG), desde 2005, com 191 acessos e 57 progênies de polinização aberta (ALMEIDA, 
2015) e a da Universidade Federal de Alagoas, com 40 acessos (ESPÍNDOLA et al., 2003. 

A avaliação da diversidade genética entre os acessos de um BAG resulta em 
informações sobre potenciais genitores a serem utilizados em programas de melhoramento; 
possibilita a identificação de duplicatas e o intercâmbio de germoplasma entre pesquisadores. 
É uma forma de conciliar os esforços de conservação da agrobiodiversidade com o 
desenvolvimento sustentável (NASS, 2007). A caracterização de amostras existentes em um 
banco de germoplasma possibilita que o máximo da variabilidade genética seja reunida e 
preservada com o mínimo possível de duplicações, além de promover material genético para 
realização de programas de melhoramento (MANFIO et al., 2012). 

Os BAGs representam um acervo de genes e um reservatório de variabilidade genética 
natural, potencial indispensável para programas de melhoramento das espécies (COSTA et al., 
2011). O valor da variabilidade genética está em sua utilização e somente com a 
caracterização dos acessos disponíveis pode-se conhecer suficientemente a diversidade 
genética preservada (COIMBRA et al., 2012). Essa caracterização dos acessos é de 
fundamental importância para o conhecimento de suas potencialidades, identificando-se a 
variabilidade entre e dentro das populações (LIMA et al., 2012). 

2.3 Propagação da mangabeira 
A propagação da mangabeira é realizada principalmente por sementes, entretanto, 

devido à recalcitrância, este método tradicional de propagação tem sido dificultado (FREIRE 
et al., 2011), pois sementes deste tipo não suportam dessecação, perdendo rapidamente o 
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vigor quando retiradas do fruto. Além da recalcitrância, substâncias inibidoras contidas na 
polpa dos frutos atuam dificultando ou impedindo o processo germinativo, desta forma, a 
germinação é caracterizada como lenta e desuniforme, sendo este um dos principais 
obstáculos para a propagação da espécie (DARRAULT; SCHLINDWEIN, 2006). Nestas 
sementes, a perda de água estrutural durante o processo de secagem pode causar alterações no 
metabolismo e no sistema de membranas, resultando no início do processo de deterioração 
(FARRANT et al., 1988). 

Nas sementes recalcitrantes há teores de água definidos como críticos, abaixo dos 
quais a viabilidade é reduzida, também há teores de água letais, relacionados à perda total da 
viabilidade. Valores entre 27 a 38% para o teor crítico e entre 12 a 22% para o teor letal têm 
sido reportados (BILIA et al., 1999). Em sementes de mangabeira, Soares et al. (2015) 
verificaram que a maior porcentagem de germinação foi obtida quando as sementes 
permaneceram até 34 horas de secagem, à 30ºC, a partir deste tempo ocorreu redução na 
porcentagem de germinação, chegando a 13% no período de 72 horas de secagem. A secagem 
natural, à 25ºC, acima de 48 horas prejudicou a emergência e o crescimento inicial das 
plântulas de mangabeira (SANTOS et al., 2010). 

Entender a propagação da mangabeira torna-se necessário para o incremento do 
sistema de produção, uma vez que existem materiais com características promissoras para 
serem incorporadas ao processo produtivo. A realização de estudos envolvendo a germinação, 
emergência e crescimento de mangabeira têm sido relatados em vários trabalhos, como os de 
Barros et al. (2010) que estudaram o comportamento germinativo de sementes submetidas à 
dessecação;  Silva et al. (2011) que verificaram a influência de diferentes substratos na 
produção de mudas; além de Vieira et al. (2013); Pinto et al. (2014) e Vieira et al. (2015). 
Como a espécie encontra-se em fase de domesticação, existem várias lacunas a serem 
preenchidas e pesquisas que possibilitem o conhecimento da propagação da mangabeira são 
necessárias para promover a produção dessa espécie potencial. 
 
2.4 Caracterização biométrica 

As análises biométricas fornecem informações importantes no que diz respeito à 
qualidade dos lotes de sementes, constituindo-se como elementos necessários para a 
diferenciação de espécies do mesmo gênero (ANDRADE et al., 2010). São ferramentas que 
identificam características peculiares ao fruto e à semente, fornecendo assim um melhor 
entendimento da dinâmica produtiva das espécies (GUSMÃO et al., 2006). Também podem 
ser empregadas nas análises de laboratório, para a identificação e diferenciação de plantas em 
viveiros e no campo (AMORIM et al., 2008). A falta de informações neste âmbito pode 
dificultar as pesquisas sobre silvicultura e preservação de espécies ameaçadas de 
extinção(BARRETO et al., 2011). 

A variabilidade fenotípica pode ser bastante influenciada por fatores ambientais e 
genéticos, desta forma, a biometria apresenta-se como um importante instrumento para 
detectar diferenças dentro de populações de uma mesma espécie, como também, na definição 
das relações entre a variabilidade genética e os componentes ambientais (CARVALHO et al., 
2003). Para a mangabeira, a variabilidade fenotípica existente é um importante fator para 
auxiliar na seleção de plantas com maior uniformidade e características específicas ao 
mercado consumidor (GANGA et al., 2010). 

As espécies nativas possuem grande variabilidade quanto às características 
morfológicas, como tamanho de frutos, quantidade e dimensões das sementes. Alguns estudos 
biométricos de frutos e sementes de espécies nativas foram realizados em umbuzeiro 
(Spondias tuberosa Arruda) (COSTA et al., 2015); baru (Dipteryx alata Vog.) (ZUFFO et al., 
2014); pequizeiro (Caryocar brasiliense Cambess) (MOURA et al., 2013); gabiroba 
(Campomanesia adamantium) (DRESCH et al., 2013) e murici (Byrsonima dealbata Griseb) 
(LOURENÇO et al., 2013). 
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 No Nordeste brasileiro, estudos sobre a biometria de mangabeira têm fornecido 
informações importantes para o conhecimento do desenvolvimento desta espécie (GANGA et 
al., 2010). Estudos biométricos em frutos e sementes de mangabeira foram realizados por 
Perfeito et al. (2015), Yokomizo et al. (2017b) e Gonçalves et al. (2013), e enfatizaram que 
existe grande variabilidade para as características avaliadas em mangabeira. 
 
2.5 Diversidade genética  

A diversidade genética consiste em um dos mais importantes parâmetros avaliados por 
melhoristas de plantas na fase inicial de um programa de melhoramento. Muitos métodos 
estão disponíveis para avaliá-la, diferenciando-se na habilidade em detectar diferenças entre 
genótipos (MORALES et al., 2011). O estudo dessa diversidade proporciona a obtenção de 
informações sobre a estruturação genética de populações e os parâmetros da diversidade, que 
auxiliam os programas de melhoramento (GOVINDARAJ et al., 2015). 

A ampliação do conhecimento sobre o desenvolvimento e a variação genética de 
espécies nativas é essencial, pois a domesticação e incorporação dessas espécies em sistemas 
produtivos estão relacionadas às informações da distribuição da variabilidade genética em 
populações naturais. A caracterização molecular destaca-se como forma de avaliar essa 
diversidade, permitindo a partir de marcas genéticas, inferir sobre o grau de diversidade entre 
populações. Portanto, o estudo dos componentes da variabilidade da espécie é fundamental, 
especialmente para espécies nativas pouco estudadas, cuja magnitude da diversidade ainda 
não é totalmente conhecida (COSTA et al., 2011). 
 Uma forma de avaliar a diversidade genética em plantas é por meio de marcadores 
moleculares, que consistem em ferramentas básicas para o estudo da variabilidade e estrutura 
genética das populações (RAMALHO et al., 2016). Os marcadores moleculares são 
sequências identificáveis de DNA encontradas em localizações específicas do genoma e 
transmitidas pelas leis comuns de herança de uma geração para outra (RODRIGUES, 2013), e 
podem ser utilizados para diversos fins, como na análise filogenética e diversidade genética 
(GROVER; SHARMA, 2014). A caracterização de variedades por meio de marcadores 
moleculares tem sido bastante utilizada, uma vez que análises com marcadores possibilitam a  
discriminação entre genótipos, mesmo que a base genética entre eles seja estreita (BORÉM; 
MIRANDA, 2013). 

Os marcadores ISSR (Inter simple sequence repeats) e SSR (Simple sequence repeats) 
ou microssatélites são amplamente utilizados para estudos de diversidade genética de plantas. 
Os marcadores ISSR são dominantes e por isso não discriminam indivíduos homozigotos de 
heterozigotos, porém, geram múltiplos fragmentos de DNA sem a necessidade do 
conhecimento prévio do genoma das espécies. A técnica com este tipo de marcador é 
considerada de baixo custo, de fácil uso e reprodutível (NG; TAN, 2015). Enquanto que os 
marcadore SSR são sequências de DNA que variam de 1 a 6 pares de bases repetidas em 
tandem (PRIYONO; PUTRANTO, 2014).  Essas sequências são de grande interesse na 
genética de populações, devido à sua alta taxa de mutação. As mutações resultam em 
marcadores polimórficos, permitindo discriminação genética de indivíduos proximamente 
relacionados, mesmo empregando um número relativamente baixo de marcadores 
(GOURLAT et al., 2011). São codominantes, reprodutíveis e altamente polimórficos, porém, 
o uso destes marcadores requer conhecimento preliminar do genoma (JIANG, 2013). 

Em mangabeira, estes marcadores tem sido utilizados com sucesso em estudos de 
populações naturais (SILVA et al., 2017b; SOARES et al., 2016; COSTA et al., 2015; 
JIMENEZ et al., 2015; LUZ, 2016). Os marcadores SSR foram desenvolvidos por Rodrigues 
(2015) e publicados pela primeira vez por Amorim et al. (2015). 
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4. ARTIGO 1 
BIOMETRIA, EMERGÊNCIA E CRESCIMENTO INICIAL DE ACESSOS E 
PROGÊNIES DE MANGABEIRA 
 
Periódico submetido: Plant Species Biology 
 
RESUMO 

A mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) é uma frutífera nativa, de grande importância, 
econômica, cultural e ambiental em suas áreas de ocorrência. Esta espécie é propagada por 
sementes e as mesmas são classificadas como recalcitrantes. A propagação ainda é um dos 
principais obstáculos para a implantação de pomares comerciais, devido a germinação lenta e 
desuniforme, sendo necessários estudos que possibilitem conhecer melhor a dinâmica de 
propagação da espécie. O objetivo do trabalho foi avaliar a biometria, a emergência e o 
crescimento inicial de acessos e progênies de mangabeira. O material vegetal foi oriundo do 
Banco Ativo de Germoplasma da Embrapa Tabuleiros Costeiros, localizado em Itaporanga 
d’Ajuda, SE, Brasil. Os tratamentos consistiram em progênies provenientes de 17 acessos. 
Utilizou-se o delineamento inteiramente casualizado, com quatro repetições de 25 sementes. 
Avaliou-se: o peso (g), comprimento (mm), largura (mm) e espessura (mm) dos frutos e 
sementes dos acessos e o número de sementes por frutos. Para a emergência e crescimento 
inicial avaliou-se: a porcentagem de emergência (PE%), índice de velocidade de emergência 
(IVE), a porcentagem de sobrevivência (S%), a altura (ALT), o diâmetro do caule (DC) e o 
número de folhas (NF). As análises biométricas de frutos e sementes revelaram que há 
significativa variabilidade fenotípica entre os acessos de mangaba. As progênies dos acessos 
LGP1, LGP3, LGP4, PTP4, TCP2, TCP6, ABP1, ABP2, ABP4 e BIP4 obtiveram melhores 
desempenho para todas as variáveis de emergência e crescimento inicial. As progênies dos 
acessos TCP1, BIP4, CAP5 e PRP5 expressaram menores percentuais de emergência e 
sobrevivência, além de baixo vigor. O Acesso CAP5 foi inferior aos demais em todas as 
variáveis de emergência e crescimento, não sendo promissor para o estabelecimento de 
plântulas no campo. 
 
Palavras-chave: Hancornia speciosa Gomes, sementes, propagação. 
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ABSTRACT 
Biometry, emergence and initial growth of accessions and mangabeira progenies 

The mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) is a native fruit of great importance, with it 
being economic, cultural and environmental, in all of its areas of occurrence. This species is 
propagated by seeds and these seeds are classified as recalcitrant. Their propagation is still 
one of the main obstacles for commercial orchard implantation, due to its slow and uneven 
germination. There is a great necessity for studies that will allow for a better understanding of 
the propagation dynamics regarding this species. The objective of this study was to evaluate 
the biometry, the emergence, the initial growth of the accessions, as well as the progenies of 
this mangabeira fruit tree. This research work has aimed at evaluating the biometrics of the 
accessions and the emergence and the initial growth of the mangaba progenies (Hancornia 
speciosa Gomes). The plant material was derived from the Mangaba Genebank of the 
Embrapa Coastal Tablelands, which is located in Itaporanga, SE, Brazil. The treatments 
consisted of the progenies from 17 accessions. The experiments were carried out in a 
completely randomized design with four replications of 25 seeds. The weight (g), length 
(mm), width (mm) and the thickness (mm) of the fruits and seeds of the accessions, as well as 
the number of seeds per fruit, were all evaluated. For the emergence and the initial growth, the 
following attributes were evaluated: the percentages of emergence (PE%), the emergence 
speed indices (ESI%), their percentages of survival (PS%), their height (H), their stem 
diameters (SD), as well as the number of leaves (NL). Biometric analyzes of the fruits and 
seeds revealed that there were significant phenotypic variabilities among the mangaba 
accessions. The progenies of LGP1, LGP3, LGP4, PTP4, TCP2, TCP6, ABP1, ABP2, ABP4 
and BIP4 showed better results for all of the emergence and initial growth variables. The 
TCP1, BIP4, CAP5 and PRP5 progenies of accession expressed lower degrees of emergence 
and survival percentages, while also expressing a low vigor. The accession of CAP5 was 
inferior to the other progenies in all of the emergence and growth variables. This was not 
promising for its establishment of field seedlings. 

Keywords: Hancornia speciosa Gomes, seeds, genetic diversity 
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4.1. Introdução 
 
Pertencente à família Apocynaceae, a mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) é uma 

frutífera nativa do Brasil, encontrada em regiões de Tabuleiros Costeiros, Baixada Litorânea e 
no Bioma Cerrado. Devido ao apreciado sabor do fruto e a sua variada utilização como 
matéria-prima para a fabricação de diversos subprodutos como geleia, sorvete, suco, doce, 
compotas, vinho e vinagre (Costa et al., 2011), esta espécie tem despertado bastante interesse 
na indústria de alimentos. 

Apesar do potencial agroindustrial, o extrativismo consiste como a única forma de 
exploração, e aliado à pressão imobiliária, tem causado a diminuição de áreas de ocorrência 
natural. Devido à redução de remanescentes, foi criado o banco ativo de germoplasma de 
mangabeira, como medida de conservação da espécie (Nascimento et al., 2017). 

O BAGMangaba foi implantado em 2006 pela Embrapa Tabuleiros Costeiros, no 
Campo Experimental de Itaporanga d’Ajuda - SE, em uma área de restinga. Atualmente 
possui 271 acessos, propagados por sementes de polinização aberta, procedentes dos estados 
da Bahia, Paraíba, Sergipe, Pernambuco, Alagoas, Ceará, Pará e Minas Gerais. A 
caracterização dos acessos é de fundamental importância, pois possibilita conhecer e 
preservar a variabilidade existente entre eles, além de selecionar acessos de interesse que 
poderão originar cultivares superiores por meio de programas de melhoramento genético 
(Blank, 2013). Além disso, as informações sobre os aspectos relacionados à propagação é 
imprescindível e deve anteceder a implantação de pomares. 

Geralmente propagada por via sexuada, a mangabeira possui sementes recalcitrantes e 
substâncias inibidoras contidas na polpa, que podem impedir ou dificultar a germinação 
(Vieira Neto et al., 2009), contribuindo para que a taxa de germinação e o crescimento de 
mudas sejam lentos e desuniformes. Assim, a propagação consiste em um dos principais 
gargalos para a produção de mudas em larga escala da espécie. 

A qualidade fisiológica de sementes é influenciada pelo genótipo, e o potencial 
máximo de qualidade das sementes, como germinação e vigor, é controlado geneticamente 
(Prete & Guerra, 1999). Sendo assim, pesquisas que envolvem a divergência e as relações 
genéticas para os caracteres relacionados à qualidade fisiológica visam apoiar estratégias de 
seleção para a melhoria da qualidade fisiológica de sementes (Cardoso et al., 2009). O estudo 
de tecnologia de sementes florestais nativas é ponto de partida para obtenção de mudas em 
quantidade e qualidade que possam atender aos diversos segmentos do setor florestal, 
principalmente por meio de testes de germinação, que possibilitam segurança no comércio de 
sementes com um padrão mínimo aceitável de qualidade. 

Os programas de melhoramento de plantas são normalmente direcionados para a 
obtenção de cultivares de elevado padrão. Desta forma, pesquisas na área de sementes, por 
meio de testes fisiológicos, podem ser o ponto de partida para a obtenção de mudas de alta 
qualidade (Leão et al., 2015), como também, para a seleção de genótipos com alto potencial 
para a produção de sementes (Moura, 2011). Análises de crescimento também podem ser 
utilizadas como ferramenta para descrever as condições morfofisiológicas da planta, 
diferenças fenotípicas, os efeitos dos fenômenos ecológicos sobre o crescimento e a 
adaptabilidade das espécies em diferentes ecossistemas (Magalhães, 1986). 

Outra ferramenta relevante para detectar a variabilidade em populações de uma mesma 
espécie e as relações com os fatores ambientais é a biometria (Gonçalves et al., 2013). 
Estudos biométricos fornecem informações quanto às estruturas presentes em frutos e 
sementes, podendo auxiliar na identificação de espécies (Diniz et al., 2015). Apesar da 
importância econômica, social e ambiental da mangabeira, estudos envolvendo a biometria de 
frutos e sementes ainda são incipientes, sendo necessárias pesquisas para que se possam 
aumentar o conteúdo de informações. 

Entender o desenvolvimento é importante para o surgimento de estratégias de manejo 
para a mangabeira em sua região de origem, tendo em vista que existem recursos genéticos 



17 
 

com características potenciais para serem incorporadas ao processo produtivo (Vieira et al., 
2013). Apesar da reconhecida importância e ampla utilização da espécie, ainda existe uma 
carência de informações sobre os diversos aspectos que envolvem a propagação da 
mangabeira, e ainda não há na literatura relatos sobre estudos biométricos de sementes e de 
crescimento inicial de acessos e progênies do BAGMangaba, sendo a presente pesquisa o 
primeiro trabalho neste âmbito. 

O objetivo do presente trabalho foi avaliar a biometria, a emergência e o crescimento 
inicial de progênies do Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros 
Costeiros. 
 
4.2. Material e Métodos 
 
4.2.1. Material vegetal 
 O material vegetal utilizado foi oriundo de 17 acessos do Banco Ativo de 
Germoplasma de mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, localizado no Campo 
Experimental de Itaporanga d’Ajuda, Sergipe, Brasil (11°06'40"S e 37°11'15"W) (Tabela 1). 
A colheita ocorreu em junho de 2014, no qual foram colhidos 25 frutos por planta de cada 
acesso estudado. Em seguida, foram encaminhados ao Laboratório de Análise de Sementes da 
Embrapa Tabuleiros Costeiros, onde realizou-se as análises biométricas e o beneficiamento de 
sementes. 
 
4.2.2. Biometria de frutos e sementes 

Foram avaliados 25 frutos por planta de cada acesso estudado (Figura 1A-B), 
selecionados quanto à integridade visual e fitossanitária. Avaliou-se: 
Peso do fruto: em balança analítica, expresso em g;  
Diâmetro, largura e espessura do fruto: com a utilização de paquímetro digital, expresso 
em mm;  
Número de sementes por fruto: através de contagem;  
Peso de sementes: realizada em balança analítica onde foi mensurado o peso fresco das 
mesmas, expresso em g; 
Diâmetro, largura e espessura da semente: mensurado com o auxílio de paquímetro digital, 
expresso em mm. 

Foi realizada análise descritiva dos resultados.  Os agrupamentos foram representados 
por meio da Análise de Componentes Principais (PCA) do pacote FactoMineR (Husson et al., 
2008). Para a matriz de correlação, foram utilizados os coeficientes de correlação de Pearson.  
A significância dos mesmos foi avaliada pelo teste t, em vível de 5% de probabilidade.  As 
análises foram realizadas utilizando o software R versão 3.3.3 (R Core Team, 2017). 

 
4.2.3. Emergência e crescimento inicial 

A produção de mudas (progênies) ocorreu via semente. A semeadura foi realizada em 
sacos de polietileno (16 x 24 cm), contendo areia lavada como substrato, e os tratamentos 
consistiram nos diferentes acessos (Tabela 1). As mudas permaneceram em casa de vegetação 
durante todo o período de avaliação (8 meses) (Figura 2A-C), para a realização dos testes e 
determinações descritos a seguir: 
Emergência: o teste de emergência foi realizado conforme recomendações das Regras para 
Análises de Sementes-RAS (Brasil, 2009). As contagens tiveram início no 15º dia após a 
semeadura e a porcentagem de emergência foi efetuada no 55º após a semeadura, 
considerando como plântulas normais aquelas com todas as suas estruturas essenciais bem 
desenvolvidas; 
Índice de velocidade de emergência (IVE): foi realizado simultaneamente ao teste de 
emergência, com contagens diárias, a partir do décimo quinto dia, seguido até o final do teste. 
Esse índice foi calculado de acordo com a fórmula IVE= E1/N1+E2/N2++... En/Nn, onde 
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IVE= índice de velocidade de emergência; E1, E2 e En = número de plântulas normais, 
computadas na primeira, segunda... até a última contagem, respectivamente; N1, N2, Nn = 
número de dias de semeadura à primeira, segunda... até a última contagem, respectivamente 
(Maguire, 1962); 

O desenvolvimento das mudas foi acompanhado durante oito meses, e analisou-se as 
seguintes variáveis: 
Altura de muda: a altura foi mensurada com o auxílio de uma régua graduada em 
centímetros, medindo-se da base ao ápice do caule; 
Diâmetro do caule: semelhante à variável descrita anteriormente, foi determinado por meio 
de um paquímetro digital; 
Número de folhas: foi computado mensalmente pela da contagem do número de folhas por 
planta; 
Porcentagem de sobrevivência: ao final do experimento (8 meses) foi calculada a 
quantidade de mudas sobreviventes, e os resultados expressos em porcentagem. 

O delineamento experimental utilizado foi o inteiramente casualizado, com 17 
tratamentos e quatro repetições de 25 sementes, totalizando 100 sementes por tratamento. Os 
dados obtidos das variáveis mensuradas para emergência e crescimento inicial do experimento 
foram submetidos à análise de variância e ao teste de médias de Duncan ao nível de 5% de 
probabilidade, utilizando-se o software Statistical Analysis System (SAS) versão 9.1, (SAS 
Institute, 2011). 

 
 

4.3. Resultados  
 
4.3.1. Biometria de frutos e sementes 

Houve considerável assimetria entre as matrizes dos acessos (Figura 3). O peso dos 
frutos (Figura 3A) variou entre 11 e 38 g; o comprimento, largura e espessura (Figuras 3B-D) 
variaram de 22 a 43 mm; 21 a 41 mm e 12 a 38 mm, respectivamente. O número de sementes 
por fruto variou de 3 a 32 sementes (Figura 3-E). Para estas características, com exceção do 
comprimento, se destacaram os acessos ABP4 e TCP6. O acesso CAP5 foi inferior em todas 
as características avaliadas. 

As características biométricas das sementes expressaram significativa variação. O 
acesso LGP1 obteve o maior peso (2,3 g) de sementes, seguido do acesso BIP2, com 2,2 g 
(Figura 4A). Para as dimensões de comprimento, largura e espessura, verificou-se que os 
acessos BIP2 e CAP5 alcançaram maiores valores, variando entre 6 a 9 mm, 6 a 7 mm e 3,3 a 
3,1 mm, respectivamente (Figuras 4B-D). Para o número de sementes por frutos, estes 
mesmos acessos obtiveram valores menores quando comparados àqueles com resultados 
superiores. No entanto, as sementes dos acessos BIP2 e CAP5 foram maiores em suas 
dimensões do que as provenientes de frutos com maiores quantidades de sementes. 

A Análise de Componentes Principais (PCA) (Figura 5) revelou a existência de dois 
grupos. Os acessos CAP5 e PRP5 foram os mais isolados, e os dois primeiros componentes 
principais obtiveram soma de variação de 70,21%. 

Pela correlação de Pearson (Tabela 2) constatou-se positiva e elevada correlação entre 
a largura e espessura do fruto. O tamanho do fruto (comprimento, largura, espessura) e o peso 
do fruto também se correlacionaram positivamente. O peso do fruto se correlacionou 
positivamente com o peso das sementes e com o número de sementes por fruto. 

 
4.3.2. Emergência e Crescimento inicial 
 Houve diferença significativa para a porcentagem de emergência, índice de velocidade 
de emergência e porcentagem de sobrevivência (Tabela 3). As progênies de acessos 
provenientes dos estados da Bahia (LGP1, LGP3 e LGP4), Sergipe (PTP4, PTP5, TCP2 e 
TCP6) e Pará (ABP1 e ABP2) obtiveram os maiores percentuais de emergência. 
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O vigor das plantas verificado através do IVE foi melhor expresso em progênies dos 
acessos LGP1, LGP3, LGP4, PTP2, PTP4, TCP2, ABP1 e ABP2. Com relação à taxa de 
sobrevivência, as progênies dos acessos PTP2, TCP1, BIP4, CAP5 e PRP5 foram inferiores 
aos demais.  Em geral, os acessos com melhores porcentagens de emergência também foram 
os mais vigorosos, sugerindo uma correlação entre a porcentagem de emergência e o IVE, e 
um indicador para seleção de progênies que se estabeleçam mais rapidamente.  

Observou-se um crescimento contínuo ao longo das avaliações e variações 
significativas entre as progênies quanto às características analisadas (Tabela 3).  As progênies 
do acesso ABP4 obtiveram maior altura (45,10 cm); as dos acessos ABP4 e BIP4, maior 
diâmetro de caule (4,43 mm) e as dos acessos TCP6 e BIP4, maior quantidade de folhas. Para 
todas as variáveis de crescimento inicial, as progênies dos acessos CAP5 alcançaram os 
menores valores, sendo inferiores às demais. 
 
4.4. Discussão 
 
4.4.1. Biometria de frutos e sementes 

Os resultados verificados para a biometria dos frutos podem estar ligados a não 
domesticação da mangabeira, o que implica que os caracteres a serem levados em 
consideração para o melhoramento genético ainda não foram bem esclarecidos (Ganga et al., 
2010). Contudo, frutos de maior tamanho e peso são geralmente mais apreciados para a 
comercialização, devido ao maior rendimento da polpa. 

A assimetria existente pode ser um indicativo de alta variabilidade genética entre 
plantas. Entretanto, os caracteres biométricos são bastante variáveis em função das condições 
ambientais, ou seja, a interação genótipo/ambiente pode ser responsável por causar a variação 
fenotípica (Barros & Souza Júnior, 2009). A grande variação nos caracteres fenotípicos, 
associada à variabilidade genética, é típica em espécies alógamas, principalmente nas não 
domesticadas, isso pode favorecer a seleção de caracteres em programas de melhoramento 
(Farias Neto et al., 2004). 

Estudos de biometria em mangabeira revelaram amplitude de 7,6 a 126 g para a massa 
dos frutos (Vieira et al., 2017). Zuffo et al. (2014) ao avaliarem as características biométricas 
do baru (Dipteryx alata Vog.), também observaram variações para as características de 
comprimento (57,78 a 62,16 mm), largura (41,10 a 43,08 mm) e espessura dos frutos (29,95 a 
33,55 mm). Resultados semelhantes foram observados por Gonçalves et al. (2013) em estudo 
feito com biometria de frutos e sementes de mangabeira, em que 33% dos frutos analisados 
possuíam acima de 25 sementes por fruto. Esta característica é importante para a propagação 
desta espécie, levando-se em consideração a recalcitrância das sementes (Vieira Neto, 2002). 
Os resultados para o peso de sementes obtidos neste trabalho foram inferiores aos de Vieira et 
al. (2017) e Nascimento et al. (2014) em estudos com caracterização biométrica de frutos de 
mangabeira. Estes autores verificaram uma média de 3,7 g e 2,40 g, respectivamente, para o 
peso de sementes por fruto. 
 Muitas espécies podem variar quanto ao tamanho das sementes encontradas em uma 
mesma árvore. Enquanto que, em outras, as sementes desenvolvem-se com tamanhos 
similares, alterando apenas o número de sementes (Vaughton & Ramsey, 1998). Não houve 
relação direta entre a emergência e o tamanho das sementes, tendo em vista que os acessos 
que expressaram maiores percentuais de emergência obtiveram sementes menores. Apesar das 
sementes maiores estarem relacionadas às altas taxas de emergência, pode-se afirmar que o 
acesso CAP5 não oferece perspectivas de êxito para o estabelecimento de plântulas no 
ambiente, pois, apesar do maior tamanho de sementes, este acesso expressou resultados 
inferiores quanto à emergência e vigor. 

Neste caso, o que mais influenciou foi a informação genética de cada acesso, já que as 
progênies foram cultivadas em condições ambientais iguais. Isto reforça a hipótese que as 
matrizes possuem variabilidade genética, confirmando que dentro de uma mesma espécie 
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podem ocorrer alterações diferentes em cada indivíduo. Assim, variações fenotípicas de frutos 
e sementes podem acontecer pelo fato de serem procedentes de diferentes matrizes ou planta-
mãe (Villachica, 1996). 

Estudos envolvendo a biometria de frutos e sementes são importantes para a formação 
de coleções de germoplasmas, assim como para o melhoramento das características 
desejáveis, seja no sentido de aumento ou uniformidade, possibilitando o direcionamento para 
programas de melhoramento que possam propiciar cultivares para produção de frutos que 
atendam as exigências do mercado (Gonçalves et al., 2013) ou da indústria. 

A associação entre características é importante, pois permite analisar o grau de 
influência de um caractere sobre outro, como também realizar a seleção direta (Zuffo et al., 
2016). O estudo envolvendo análises multivariadas permite que seja estimada a diversidade 
entre acessos, como também o conhecimento do germoplasma disponível, contribuindo para 
que haja uma melhor seleção de acessos, eliminando os mais próximos e permitindo a escolha 
de atributos desejáveis para serem utilizados na caracterização (Mariot & Barbieiri, 2010). 
Este tipo de análise é uma ferramenta importante para caracterizar germoplasmas, 
principalmente por permitir agrupar um conjunto de acessos, tendo como base várias 
características existentes (Rojas et al., 2003). 

Para as correlações observadas, os resultados indicam que frutos mais pesados são 
relacionados a um maior número de sementes, fato que está diretamente ligado a polinizações 
eficientes (Ganga et al., 2010). Estes resultados estão de acordo com os encontrados por 
Gonçalves et al. (2013) e Nascimento et al. (2014), em estudos com variáveis biométricas de 
frutos e sementes de mangabeira. Não houve correlação positiva entre as variáveis de 
tamanho das sementes (comprimento, largura e espessura) e tamanho dos frutos.  
 Os resultados deste estudo evidenciaram elevados níveis de variabilidade fenotípica 
para frutos e sementes de acessos de mangabeira, sendo necessário o aprofundamento para 
identificar características importantes para a produção de frutos e genótipos de interesse 
comercial. 
 
4.4.2. Emergência e Crescimento inicial 

Em programas de melhoramento genético, fatores como emergência e vigor das 
plantas constituem-se como caracteres alvos (Oliveira et al., 2013). Assim, os atributos 
genéticos das sementes possuem considerável importância, uma vez que as mudas originadas 
a partir delas certamente irão refletir na sua capacidade em formar indivíduos superiores 
(Vechiato & Parisi, 2013). A contribuição relativa de cada caráter para a variabilidade 
genética é essencial para selecionar caracteres de maior interesse, assim como, descartar 
aqueles que pouco contribuem para a diferenciação de genótipos (Correa & Gonçalves, 2012). 

A determinação de procedimentos adequados para a propagação pode ser um fator 
primordial para a domesticação e cultivo comercial de uma espécie, objetivando a obtenção 
de mudas de qualidade, que obedeçam ao padrão comercial (Pereira et al., 2002). Em 
mangabeira, o estudo de genótipos para a obtenção de material propagativo é de extrema 
importância para que futuramente possa haver a introdução desta espécie em campos de 
cultivo comercial. 

Resultados semelhantes quanto às variações no comportamento germinativo e 
sobrevivência foram verificados por alguns autores como Silva et al. (2009), trabalhando com 
progênies de bacabi (Oenocarpus mapora Karsten) e bacaba (Oenocarpus distichus Mart.), 
concluíram que a porcentagem de plantas normais emergidas variou de 27,9% a 98,9%. Em 
progênies de pitanga-Vermelha (Eugenia calycina) foi verificada diferenças quanto ao índice 
de velocidade de emergência, variando entre 0,160 e 0,289 (Freitas et al., 2015). Em estudos 
com sementes de pequi (Caryocar brasiliense Camb), Mouta et al. (2013) verificaram que a 
variação no caráter taxa de sobrevivência entre progênies foi de 50 a 100%, com média de 
93,4%. Assim como a mangabeira, estas espécies são alógamas, e as variações encontradas 
podem ser devido ao sistema de reprodução. 
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A variação no comportamento germinativo das progênies pode estar associada à 
informação genética e às diferentes procedências de cada acesso. Isto reforça a hipótese de 
que plantas originadas em regiões geograficamente distintas podem evidenciar alta 
variabilidade. Desta forma, o conhecimento deste material genético, constitui-se como uma 
importante ferramenta para a seleção dos melhores genitores visando a obtenção de genótipos, 
como também das melhores progênies para enriquecimento do BAGMangaba. 
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FIGURAS E TABELAS 

Tabela 1. Origem, identificação da matriz e codificação dos acessos do Banco Ativo de 
Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, Itaporanga d’Ajuda, SE.  

Origem Matriz Acesso/Código 
Mata de São João, BA P1 Lagoa Grande – LGP1 
Mata de São João, BA P3 Lagoa Grande – LGP3 
Mata de São João, BA P4 Lagoa Grande – LGP4 

Indiaroba, SE P1 Pontal - PTP1 
Indiaroba, SE P2 Pontal - PTP2 
Indiaroba, SE P4 Pontal - PTP4 
Indiaroba, SE P5 Pontal - PTP5 
Indiaroba, SE P1 Terra Caída - TCP1 
Indiaroba, SE P2 Terra Caída - TCP2 
Indiaroba, SE P6 Terra Caída - TCP6 
Salvaterra, PA P1 Água Boa - ABP1 
Salvaterra, PA P2 Água Boa - ABP2 
Salvaterra, PA P4 Água Boa - ABP4 

Conde, BA P2 Barra de Itariri- BIP2 
Conde, BA P4 Barra de Itariri - BIP4 

Jandaíra, BA P5 Costa Azul - CAP5 
Indiaroba, SE P5 Preguiça – PRP5 

 

 

Figura 1. Exemplos de avaliação biométrica frutos (A) e sementes (B) de acessos do Banco Ativo 
de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, Itaporanga d’Ajuda, SE. 
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Figura 2. Progênie de mangaba aos seis meses após a semeadura (A); avaliação do diâmetro do 
caule (B) e da altura da planta (C).  

 

 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

A 

B 
 

C 

Fo
to

s:
 A

dr
ie

lle
 N

ai
an

a 
R

ib
ei

ro
 S

oa
re

s 



26 
 

 
 

                                     A                                                                 B 

 
 

 C        D 

  
    E 

 
Figura 3. Valores médios de peso do fruto (A); comprimento do fruto (B); largura do fruto (C); 
espessura do fruto (D) e número de sementes por fruto (E) de acessos do Banco Ativo de 
Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, Itaporanga d’Ajuda, SE. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



27 
 

 
 

       A               B 

  
                                                                     

                                   C             D 

  
Figura 4. Valores médios do peso de sementes por fruto (A); comprimento da semente (B); largura 
da semente (C) e espessura da semente (D) de acessos do Banco Ativo de Germoplasma de 
Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, Itaporanga d’Ajuda, SE. 

 

 
 

Figura 5. Análise de Componentes Principais (PCA) para a biometria de frutos e sementes de 
acessos do Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, 
Itaporanga d’Ajuda, SE. 
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Tabela 2. Correlação de Pearson para as variáveis: comprimento de frutos (CF); largura de frutos 
(LF); espessura de frutos (EF); peso de frutos (PF); número de sementes por fruto (NSF); 
comprimento de sementes (CS); espessura de sementes (ES); largura de sementes (LS) e peso de 
sementes (PS) de acessos de mangabeira do Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa 
Tabuleiros Costeiros, Itaporanga d’Ajuda, SE. 

  CF LF EF PF NSF CS ES LS PS 
CF 1.000 
LF 0.703** 1.000 
EF 0.689** 0.893** 1.000 
PF 0.619** 0.716** 0.587** 1.000 

NSF 0.409** 0.559** 0.566** 0.583** 1.000 
CS -0.298** -0.259** -0.400** -0.084* -0.315** 1.000 
ES -0.250** -0.213** -0.449** -0.019ns -0.259** 0.502** 1.000 
LS -0.268** -0.230** -0.365** -0.060ns -0.291** 0.714** 0.494** 1.000 
PS 0.299** 0.390** 0.201** 0.576** 0.519** -0.023ns 0.183** 0.0145ns 1.000 
** - significativo a 1% de probabilidade; * - significativo a 5% de probabilidade; ns - não significativo;  

 
Tabela 3. Porcentagem de emergência (PE%), índice de velocidade de emergência (IVE), 
porcentagem de sobrevivência (S%), altura (ALT), diâmetro do caule (DC) e número de folhas (NF) 
de progênies de acessos do Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros 
Costeiros, Itaporanga d’Ajuda, SE. 

ACESSOS PE (%) IVE S (%) ALT (cm) DC (mm) NF 
LGP1 100 a 1,34 a 100 a 29,90 bc 2,73 bc 24 abc 
LGP3 100 a 1,29 ab 100 a 29,25 bc 2,69 bc 25 abc 
LGP4 100 a 1,17 abcd 100 a 31,80 bc 2,41 c  26 abc 
PTP1 95 ab 1,04 cd 100 a 37,26 abc  2,52 c  23 bc  
PTP2 95 ab 1,15 abcd 75 c 33,13 bc 2,74 bc 22 c  
PTP4 100 a 1,07 bcd 100 a 27,56 bc 2,69 bc  26 abc 
PTP5 100 a 1,02 cd 100 a 26,63 c 2,70 bc 27 abc  
TCP1 47 d 0,64 e 61 d 38,10 ab 3,03 bc  28 abc  
TCP2 100 a 1,24 abc 100 a  31,20 bc 3,02 bc 26 abc  
TCP6 100 a 0,98 d 100 a 37,10 abc  2,98 bc 33 a  
ABP1 100 a 1,20 abcd 88 b 38,35 ab 3,46 b  29 abc 
ABP2 100 a 1,14 abcd 100 a 33, 27 bc 2,43 c 25 abc 
ABP4 90 abc 1,04 cd 100 a 45,10 a 4,43 a 29 abc 
BIP2 85 bc 1,04 cd 100 a  38,35 ab 3,46 b  29 abc 
BIP4 45 d 0,59 e 54 e 36,55 abc 4,43 a 32 ab 
CAP5 55 d 0,58 e 54 e 26,50 c 2,40 c 24 abc 
PRP5 45 d 0,61 e 51 e 28,73 bc 2,25 c 26 abc 
CV % 11,80 13,96 1,67 19,54 18,20 19,81 

*Médias seguidas pela mesma letra na coluna não diferem estatisticamente entre si pelo teste de 
Duncan a 5% de probabilidade. 
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5. ARTIGO 2 
DIVERSIDADE GENÉTICA DE ACESSOS E DAS PRIMEIRAS PROGÊNIES DO 
BANCO ATIVO DE GERMOPLASMA DE MANGABA DA EMBRAPA 
TABULEIROS COSTEIROS 
 
Periódico submetido: Biodiversity and Conservation 
 
RESUMO 
 
A mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) é uma espécie frutífera, nativa do Brasil, ainda 
pouco explorada. No estado de Sergipe, possui importância scoioeconômica, sendo 
considerada como árvore símbolo do estado. Apesar da sua importância, esta espécie vem 
sofrendo uma grande deriva genética, devido principalmente à ações antrópicas. A 
caracterização molecular tem sido realizada com sucesso em populações naturais da região 
Nordeste, como também em bancos de germoplasmas. O trabalho foi desenvolvido com o 
objetivo de avaliar a variabilidade genética de acessos e progênies do Banco Ativo de 
Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros. Foram utilizadas 96 amostras e 
selecionados quatro marcadores microssatélites. Avaliou-se o número de alelos (A), a riqueza 
alélica (R) a heterozgosidade esperada (He) e coeficiente de endogamia (f). A diversidade 
genética foi estimada por meio do índice de divergência genética (Fst) e a identidade genética 
de Nei (GI). A relação de parentesco entre progênies e matrizes também foi avaliada. A 
heterozigosidade média observada foi menor do que o esperado, mostrando um excesso de 
homozigotos, corroborados pelo coeficiente positivo de endogamia. O índice de diversidade 
genética (Fst) e a identidade genética de Nei (GI) revelaram, em geral, uma diversidade 
genética moderada entre acessos. A relação entre matrizes e progênies mostrou que pode 
haver maior grau de compartilhamento de informação genética entre os acessos ABP1 e 
ABP2. Os resultados irão colaborar na gestão desses recursos genéticos e na elaboração de 
estratégias em futuro programa de melhoramento genético da mangabeira. 
 
Palavras-chave: Hancornia speciosa Gomes, frutas nativas, marcadores microssatélites, 
recursos genéticos. 
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ABSTRACT 

Genetic diversity of the accessions and the first generation of progenies of the mangaba 
genebank in the Embrapa Coastal Tablelands 

The mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) is a fruit tree species that is a native of Brazil. 
It is still only a little explored. In the State of Sergipe, it has a socioeconomic importance, 
while it is also considered as the tree symbol of the State. Despite its importance, this species 
has been suffering from a great genetic drift, mainly due to the anthropical actions of man. Its 
molecular characterization has been successfully performed in natural populations in the 
Northeastern region of the State, as well as in germplasm banks. This work has aimed at 
evaluating the genetic variabilities of the accessions and the progenies of the Mangaba 
Genebank in the Embrapa Coastal Tablelands. Ninety-six samples were used and four 
microsatellite markers were selected. The number of alleles (A), their allelic richness (R) and 
the expected heterozygosities (He), as well as their inbreeding coefficients (f), were all 
evaluated. Their genetic diversities were estimated by using the genetic divergence index 
(Fst), together with Nei’s measures of genetic identity (GI). The kinship relationships between 
the progenies and the matrices were also evaluated. The mean heterozygosities that were 
observed were lower than expected, showing an excess of homozygotes. This was 
corroborated by the positive endogamy coefficients. The genetic diversity indexes (Fst) and 
the genetic identities (GI) of Nei revealed, in general, a moderate genetic diversity among the 
accessions. The relationships between the matrices and the progenies showed that there may 
be a greater degree of genetic information sharing between the ABP1 and ABP2 accessions. 
The results of this research will help to collaborate in the management of these genetic 
resources, as well as in the elaboration of strategies, for future improvements in the genetic 
breeding programs for this mangabeira fruit tree. 

Keywords: Hancornia speciosa Gomes, native fruits, microsatellite markers, genetic 
resources 
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5.1. Introdução 

A mangabeira (Hancornia speciosa Gomes - Apocynaceae) é uma espécie frutífera 
brasileira, que ocorre em vários habitats, incluindo o Cerrado e as restingas da Mata Atlântica, 
onde possui importância econômica, social e cultural (Silva et al., 2011). O fruto é usado para 
fabricação de sorvetes, concentrados de frutas, geleias e licores (Costa et al., 2011). A casca 
também é usada na medicina popular e na produção de látex (Arruda et al., 2016). Apesar da 
crescente importância agroindustrial da mangaba, o extrativismo ainda apresenta-se como a 
principal forma de exploração da espécie. 

A exploração inadequada dos frutos de mangaba, bem como a fragmentação do habitat 
natural da espécie, causam a diminuição do tamanho populacional, comprometendo as futuras 
gerações por meio de mecanismos de regeneração natural. Esta condição, ao longo do tempo, 
pode diminuir a variabilidade genética em populações naturais, propiciando indivíduos menos 
vigorosos, com possível perda de caracteres de importância econômica (Silva et al., 2017a). 

O uso de estratégias ex situ, como em bancos de germoplasma, é fundamental para a 
conservação da diversidade genética da espécie. Considerando que grande parte das 
populações naturais de mangaba já estão devastadas, a Embrapa Tabuleiros Costeiros, 
Unidade da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (Embrapa), mantem desde 2006, o 
Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba (BAGMangaba), credenciado pelo Conselho de 
Gestão do Patrimônio Genético (CGEN), órgão do Ministério do Meio Ambiente (MMA), 
como fiel depositário do patrimônio genético da espécie (processo número 
02000.002581/2014-53). 

A caracterização e o conhecimento da diversidade das coleções em bancos de 
germoplasma são os primeiros passos para a identificação de duplicatas e genitores, o que 
possibilitará a obtenção de híbridos com maior potencial comercial (Freitas et al., 2012) e é 
uma forma de conciliar os esforços de conservação da biodiversidade com o desenvolvimento 
sustentável. 

A pesquisa sobre a mangaba é recente, especialmente os estudos de diversidade 
genética usando diferentes marcadores moleculares, como RAPD (Costa et al., 2011; Silva et 
al., 2011), ISSR (Soares et al., 2016; Soares et al. 2017, Jimenez et al., 2015; Silva et al., 
2017b) e SSR (Amorim et al., 2015; Rodrigues et al., 2015; Collevatti et al., 2016). Esses 
estudos fornecem conhecimento inicial da variabilidade genética para auxiliar na obtenção de 
estratégias de conservação, seleção de germoplasma e seu uso em futuros programas de 
melhoramento. A informação sobre a diversidade genética é uma ferramenta importante para 
estratégias de conservação e reprodução e pode ser abordada através de estudos de progênies. 

 O uso de ferramentas moleculares tornou-se uma forma eficaz para avaliar a 
diversidade genética e contribuir para a formação de cultivares em programas de 
melhoramento. Portanto, é fundamental compreender a variabilidade genética, especialmente 
de espécies nativas, como a mangaba (Ganga, Chaves e Naves, 2009). 

Os marcadores microssatélites (SSR) são importantes ferramentas devido à sua 
natureza codominante, a capacidade de detectar altas taxas de polimorfismo e sua alta 
reprodutibilidade (Kӧlliker, Rosellini e Wang, 2010). Esses marcadores já foram 
caracterizados e testados com sucesso em populações nativas de mangaba do Nordeste 
(Amorim et al., 2015) e do Cerrado (Rodrigues, et al. 2015). 

Este foi o primeiro trabalho com avaliação de progênies do BAGMangaba, visando 
ampliar o conhecimento do material genético presente no banco, assim, o estudo de progênies 
é essencial para que futuramente seja possível a identificação e seleção dos melhores 
genitores a serem utilizados em programas de melhoramento da mangabeira. 

Desta forma, o presente trabalho foi desenvolvido com o objetivo de estimar a 
diversidade genética de acessos e das primeiras progênies do BAGMangaba, utilizando 
marcadores microssatélites, visando o conhecimento dos recursos genéticos presentes no 
banco de germoplasma. 
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5.2. Material e Métodos 
 

O Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba (Figura 1) ocupa uma área de restinga, 
no município de Itaporanga d'Ajuda, estado de Sergipe, Brasil (11º06'40 'e e 37º11'15''W). A 
primeira frutificação ocorreu em 2013 (Silva et al., 2015), e durante a segunda colheita, em 
2014, os frutos foram coletados e suas sementes foram usadas para originar as primeiras 
progênies. 

 

  
 

Figura 1. Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, 
Itaporanga d’Ajuda, SE. 

 

Os frutos foram colhidos (Figura 2A-B), despolpados (2C) e as sementes foram 
tratadas (imersas em solução de hipoclorito de sódio 2,5% durante três minutos), depois 
lavadas em água destilada e, em seguida, secas à sombra, a 25ºC.  Após 24 horas, em casa de 
vegetação, as sementes foram semeadas em sacos de polietileno, contendo areia como 
substrato (Figura 2C-D). Após seis meses de crescimento, as folhas de cada progênie foram 
coletadas para análises moleculares (Figura 2D). O número de progênies por matriz variou de 
7 a 10, para um total de 96 indivíduos, dos quais 87 são progênies oriundas de nove acessos 
(Tabela 1). 

 

Figura 2. Frutos de mangabeira na ávore (A), colhidos (B), despolpa (C) e progênie aos seis meses 
(D). 
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Tabela 1. Origem dos acessos (matrizes) do Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da 
Embrapa Tabuleiros Costeiros e número de progênies utilizadas para estudo de diversidade 
genética. 

Acessos Origem Nº de progênies 
LGP3 Mata de São João, Bahia 10 
PTP4 Indiaroba, Sergipe 10 
TCP2 Indiaroba, Sergipe 10 
TCP6 Indiaroba, Sergipe 7 
ABP1 Salvaterra, Pará 10 
ABP2 Salvaterra, Pará 10 
BIP2 Conde, Bahia 10 
BIP4 Conde, Bahia 10 
CAP5 Jandaíra, Bahia 10 

 

O DNA genômico total foi isolado a partir de tecido de folhas congeladas a -80oC, 
com base no protocolo do brometo de cetiltrimetilamónio (CTAB) (Doyle e Doyle, 1990), 
modificado por Alzate-Marin et al. (2009). O DNA extraído foi diluído em 50 μL de TE e 
amplificado diretamente, utilizando 16 pares de iniciadores (Rodrigues et al., 2015). 

As reações de PCR foram realizadas em 10 μL do volume total; a mistura da reação 
continha 1,0 μL de DNA genômico, 1,0 μL de tampão de PCR Taq 10x, 0,8 μL de MgCl2 (25 
mM), 0,2 μL de dNTP (mistura 2,5 mM), 1,0 μL de cada iniciador (5mM, frente-6-FAM e 
reverso - HEX), 0,1 μL de U Taq polimerase e 4,9 μL de água ultrapura. As condições de 
ciclagem térmica foram 94ºC durante 1 min; 35 ciclos de 95oC por 1 min, temperatura de 
recozimento específica para cada locus (Tabela 2) durante 1 min e 72°C por 1 min. Os 
produtos de PCR gerados a partir de um total de 96 amostras de acessos/progênies de 
mangaba foram genotipados em um sequenciador de material genético, modelo, ABI de 3730 
(Applied Biosystems, Carlsbad, Califórnia, EUA) no Centro Interdisciplinar de Pesquisa em 
Biotecnologia da Universidade da Flórida. Os picos foram marcados usando o software 
GeneMarker 1.6 (SoftGenetix, State College, Pensilvânia, EUA), com correções manuais 
conforme necessário. 

A diversidade genética foi analisada por meio das seguintes determinações: i) número 
de alelos (A); ii) riqueza alélica (R); iii) heterozigozidade observada (Ho) e esperada (He) 
usando um método da rarefação (El Mousadik e Petit, 1996). A heterozigozidade observada 
(Ho) e esperada (He), calculada seguindo as proporções de Hardy-Weinberg. Um método de 
rarefação (Hurlbert, 1971), modificado por El Mousadik e Petit (1996), foi aplicado para 
corrigir o número observado de alelos de acordo com o tamanho da amostra. A presença de 
endogamia foi investigada pelo índice de fixação (f), e a significância estatística foi testada 
usando 1000 permutações de Monte Carlo de alelos entre indivíduos. Todas as análises foram 
realizadas utilizando o software FSTAT (Goudet, 1995). Como cada progênie recebeu pelo 
menos um alelo materno, o índice de fixação (f) foi estimado usando F = 1- (Ho / He) (Nei, 
1977). 

As matrizes do divergência genética (Fst) e identidade genética de Nei (GI) foram 
obtidas por meio do software Genalex. 6.3 (Peakall e Smouse, 2006). A relação entre 
progênies e matrizes foi avaliada usando o pacote pedigreemm (Vazquez et al., 2014) 
implementado no software R (R Core Team, 2017). 
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Tabela 2. Temperatura de anelamento (Ta), motivos de repetição, amplitude alélica (pb) e e 
fluorescência de iniciadores microssatélites testados para a caracterização genética de mangabeira.  

         * Os iniciadores destacados em negrito foram os selecionados. 

 

5.3. Resultados e Discussão 
 

Dos 16 marcadores microssatélites utilizados, quatro (HS01, HS05, HS06 e HS10) 
foram avaliados como polimórficos por permitirem a amplificação de bandas claras e 
consistentes. Os resultados para o número de alelos (A), riqueza alélica (R), heterozigosidade 
esperada (He), heterozigosidade observada (Ho) e coeficiente de endogamia (f) foram 
representados na Tabela 3. 

 

Tabela 3. Número de amostras (n), número de alelos (A), riqueza alélica (R), heterozigosidade 
esperada (He), heterozigosidade observada (Ho) e coeficiente de endogamia (f) em relação aos 
quatro locos avaliados para progênies de nove acessos do Banco Ativo de Germoplasma de 
Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, Itaporanga d’Ajuda, SE. 

Acessos n A R He Ho f 
LGP3 10 7,0 5,48 0,83 0,60 0,14 
PTP4 10 9,0 6,49 0,87 0,50 0,08 
TCP2 10 7,6 5,12 0,78 0,48 0,24 
TCP6 7 7,0 6,43 0,91 0,43 0,08 
ABP1 10 9,0 6,52 0,92 0,70 0,51 
ABP2 10 7,0 6,11 0,85 0,40 0,06 
BIP2 10 9,0 6,66 0,90 0,30 0,09 
BIP4 10 9,3 6,77 0,91 0,50 0,39 
CAP5 10 7,3 6,13 0,90 0,70 0,28 

Médias   8,0 6,10 0,87 0,51 0,21 
 

Iniciador Ta(ºC) Motivos de repetição Amplitude 
alélica(pb)1 

Fluorescência 

HS01 56 (GCA)6(TC)20(GCA)8 250 a 310 HEX 
HS03 56 (CT)5(CT)5 120 a 180 6-FAM 
HS05 56 (GA)15(TGC)6 200 a 300 HEX 
HS06 54 (GA)14 100 a 150 HEX 
HS08 52 (CA)6(CT)17 200 a 250 6-FAM 
HS09 56 (CT)7(CT)10(CT)6 200 a 300 6-FAM 
HS10 56 (CT)14(CT)8 100 a 200 HEX 
HS11 56 (GA)17 100 a 200 6-FAM 
HS16 54 (GA)12 100 a 150 6-FAM 
HS17 56 (GA)16 100 a 200 HEX 
HS18 56 (AG)14 300 a 350 6-FAM 
HS20 56 (CT)11 200 a 250 HEX 
HS27 54 (GA)14 100 a 150 6-FAM 
HS30 56 (AG)10 180 a 200 HEX 
HS32 56 (CT)9 200 a 300 6-FAM 
HS33 56 (AG)24 80 a 120 6-FAM 
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O número de alelos (A) variou de 7 a 9,3. Em acessos de mangaberia Collevatti et al. 
(2016) verificaram maior variação (2 a 27) para o número de alelos, utilizando marcadores 
microssatélites. 

Os resultados da riqueza alélica (R) revelaram que as progênies com o maior número 
de alelos também possuem maiores valores para a riqueza alélica. A distribuição da 
frequência e da riqueza alélica pode provocar a diminuição da variabilidade genética, 
influenciar a presença de heterozigotos, como também as decisões a serem tomadas em um 
programa de conservação (Rodriguez-Rodriguez et al., 2010). 

Em todas as progênies, a heterozigosidade média esperada (He) foi maior do que a 
heterozigosidade média observada (Ho), sugerindo um excesso de homozigotos, conforme 
esperado para as populações no Equilíbrio de Hardy-Weinberg. Alta variação do He (0,62-
0,94) em populações de mangabeira foi encontrada por Rodrigues et al. (2015). Costa et al. 
(2017) verificaram que o Ho (0,698) foi inferior ao He (0,750) em estudos com H. speciosa.  

Todas as progênies obtiveram coeficiente de endogamia médio positivo (f), 
confirmando o excesso de homozigotos. Os maiores valores de f foram observados em 
progênies dos acessos ABP1 (0,51), BIP4 (0,39) e CAP5 (0,28), e os menores nas progênies 
de PTP4 (0,08), TCP6 (0,08); ABP2 (0,06) e BIP2 (0,09). Amorim et al. (2015) também 
encontraram coeficientes de endogamia positivos (0,12-0,40) em populações naturais de 
mangabeira, devido provavelmente ao cruzamento entre indivíduos geneticamente 
relacionados. Em geral, o coeficiente de endogamia positivo revela um excesso de 
homozigotos e menos heterozigotos do que o esperado, de acordo com o Equilíbrio de Hardy-
Weinberg. Coeficientes de endogamia positivos podem refletir em efeitos deletérios para 
espécies (Govindaraj et al., 2015), contribuindo para que haja maior estruturação entre 
acessos. 

Os resultados deste estudo sugerem um efeito de endogamia nas progênies avaliadas, 
com base no excesso de homozigotos, o que pode não ser interessante para o banco de 
germoplasma de mangaba, pois o excesso de homozigotos pode interferir na variabilidade das 
carcterísticas desejáveis para futuro melhoramento da espécie. Isto pode ser um indicativo da 
necessidade de enriquecimento do banco, por meio do acréscimo de mais indivíduos. 

Os índices de divergência genética na maioria dos cruzamentos indicaram moderada 
diversidade (0,05 - 0,15) de acordo com Wrigth (1969), exceto para os pares formados entre 
as progênies dos acessos ABP1 x BIP4; ABP1 x TCP6; ABP2 x BIP4; ABP2 x CAP5; ABP2 
x LGP3; ABP2 x PTP4; ABP2 x TCP2 e ABP2 x TCP6 (intervalo 0,280 - 0,599). Os 
cruzamentos entre as progênies dos acessos PTP4 x TCP2; PTP4 x TCP6 e TCP2 x TCP6 
resultaram em menores valores de Fst (Tabela 4). Estes resultados indicam que está havendo 
troca de material genético entre os acessos do banco, com isso novas combinações alélicas 
podem reduzir a diferenciação entre eles. Como a mangabeira é uma espécie alógama, e a 
polinização no banco de germoplasma é aberta, provalvemente a pequena distância entre as 
plantas pode favorecer o cruzamento entre indivíduos aparentados, causando a diminuição da 
variabilidade genética e aumento da endogamia. 

A matriz de identidade genética de Nei (GI) (Tabela 5) revelou que as progênies dos 
acessos CAP5, LGP3 (estado da Bahia), PTP4, TCP2 e TCP6 (estado de Sergipe) foram mais 
semelhantes entre si, com valores de similaridade variando de 0,521 a 0,95. A maioria dos 
cruzamentos envovlendo as progênies dos acessos do estado do Pará (ABP1 e ABP2) 
resultaram em maior distância genética, sugerindo que sejam mais divergentes em relação aos 
demais. Assim, pode haver uma relação entre a distância genética e a geográfica, também 
abordada por Amorim et al. (2015), em populações naturais de mangabeira. 
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Tabela 4. Matriz de divergência correlacionando Fst (índice de divergência genética) entre 
progênies de acessos do Banco Ativo de Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros 
Costeiros, Itaporanga d’Ajuda, SE. 

ABP1 ABP2 BIP2 BIP4 CAP5 LGP3 PTP4 TCP2 TCP6   
0,000 ABP1 
0,057 0,000 ABP2 
0,051 0,056 0,000 BIP2 
0,280 0,330 0,065 0,000 BIP4 
0,174 0,400 0,130 0,128 0,000 CAP5 
0,089 0,406 0,098 0,130 0,120 0,000 LGP3 
0,074 0,413 0,140 0,084 0,109 0,071 0,000 PTP4 
0,123 0,507 0,077 0,057 0,110 0,055 0,042 0,000 TCP2 
0,563 0,599 0,057 0,069 0,050 0,079 0,036 0,023 0,000 TCP6 

 
 

Tabela 5. Matriz de identidade genética (GI) de Nei entre progênies de acessos do Banco Ativo de 
Germoplasma de Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, Itaporanga d’Ajuda, SE. 

ABP1 ABP2 BIP2 BIP4 CAP5 LGP3 PTP4 TCP2 TCP6   
1,000 ABP1 
0,398 1,000 ABP2 
0,108 0,141 1,000 BIP2 
0,125 0,266 0,227 1,000 BIP4 
0,072 0,324 0,256 0,629 1,000 CAP5 
0,087 0,154 0,167 0,244 0,876 1,000 LGP3 
0,284 0,138 0,184 0,209 0,939 0,945 1,000 PTP4 
0,230 0,126 0,130 0,152 0,521 0,678 0,900 1,000 TCP2 
0,127 0,158 0,078 0,070 0,980 0,789 0,840 0,950 1,000 TCP6 
 

 A relação entre progênies e matrizes (Tabela 6) mostrou que pode haver um maior 
compartilhamento de material genético entre todas as progênies do acesso ABP1 (0,50), 
seguido pelos acessos ABP2 (0,25). As progênies provenientes do acesso CAP5, em sua 
maioria, obtiveram menores valores. 
 A escolha dos genitores pode influenciar a diversidade genética, como também a 
descoberta e utilização de genes responsáveis por características de interesse agronômico, 
possibilitando a obtenção de plantas superiores. Assim, o estudo de progênies, constitui-se 
como um avanço de conhecimento, para que se possa realizar uma seleção mais rigorosa de 
genitores e um melhor planejamento dos cruzamentos, uma vez que a seleção de matrizes 
altamente divergentes pode possibilitar o aumento da segregação de indivíduos superiores em 
gerações futuras. 
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Tabela 6. Relação entre progênies e matrizes de acessos do Banco Ativo de Germoplasma de 
Mangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros, Itaporanga d’Ajuda, SE. 

Progênies 
Matrizes  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

ABP1 0,500 0,500 0,500 0,500 0,500 0,500 0,500 0,500 0,500 0,500 
ABP2 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 
BIP2 0,230 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 
BIP4 0,230 0,230 0,230 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 
CAP5 0,230 0,230 0,230 0,230 0,230 0,230 0,230 0,125 0,250 0,250 
LGP3 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,230 0,230 0,230 
PTP4 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,125 0,230 0,230 0,230 
TCP2 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,230 0,230 0,230 
TCP6 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,250 0,230       

 

 A mangabeira vem sofrendo elevada ação antrópica, comprometendo a sobrevivência 
da espécie, que faz parte de um contexto socioeconômico cultural nas áreas de ocorrência. 
Pesquisas sobre a distribuição e a composição genética são importantes para elaboração de 
estratégias de conservação e melhoramento da espécie, e o BAGMangaba é um exemplo 
disso.  Em Sergipe, além dele, existem 1.232,30 hectares distribuídos em seis reservas 
privadas, sendo a maior delas a RPPN do Caju, também localizada em Itaporanga d'Ajuda, 
com 763,37 hectares (ICMBIO, 2016). Como a frutificação da espécie no BAGMangaba foi 
recente, este foi o primeiro relato sobre as progênies deste germoplasma, possibilitando um 
diagnóstico preliminar de sua diversidade. As ações de enriquecimento deste germoplasma 
são constantes e os resultados, embora preliminares, ajudarão a construir estratégias de 
seleção, cruzamento e direcionar novas pesquisas. 

5.4. Conclusões 

A diversidade genética moderada pode indicar necessidade de estratégias de 
enriquecimento do germoplasma. 

As progênies dos acessos ABP1 e ABP2 (Pará) são as mais divergentes das demais e 
podem ser indicadas para introdução no BAGMangaba da Embrapa Tabuleiros Costeiros. 
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6. ARTIGO 3 
DIVERSIDADE GENÉTICA DE POPULAÇÕES NATURAIS DE MANGABA EM 
SERGIPE, O MAIOR ESTADO PRODUTOR DO BRASIL 
 
Publicado no periódico: Genetics and Molecular Research 

 
RESUMO 
 
A mangaba (Hancornia speciosa Gomes) é encontrada em áreas de tabuleiros costeiros, no 
Nordeste brasileiro e na região do Cerrado. Esta espécie vem sofrendo elevada fragmentação 
de habitats, causado principalmente pela ação antrópica e exige estratégias de conservação. O 
objetivo deste estudo foi analisar a estrutura e diversidade genética inter e intrapopulacional 
em populações naturais de H. speciosa Gomes utilizando marcadores moleculares ISSR. Um 
total de 155 indivíduos foram amostrados em dez populações naturais (ITA, PAC, IND, EST, 
BC, PIR, JAP, BG, NEO, SANT), localizadas no estado de Sergipe, Brasil. Foram utilizados 
15 iniciadores que geraram 162 fragmentos, com 100% de polimorfismo. A análise genética 
revelou que a variabilidade entre populações (77%) foi maior que dentro das populações 
(23%). Foi possível identificar cinco grupos divergentes por meio dos agrupamentos UPGMA 
e ACoP, e apenas um indivíduo (E10) permaneceu isolado. Por meio de marcadores ISSR foi 
possível obter um perfil molecular das populações avaliadas, mostrando que estes marcadores 
foram eficientes, apresentando polimorfismo suficiente para estimar a variabilidade genética 
em populações naturais de H. speciosa Gomes. 
 

Palavras-chave: Genetic variability; Hancornia speciosa Gomes; ISSR markers; Species 

preservation 
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ABSTRACT 
Genetic diversity of mangaba in natural populations in Sergipe, the biggest producer 
State in Brazil   
 
Mangaba (Hancornia speciosa Gomes) is found in areas of coastal tablelands in the Brazilian 
Northeast and Cerrado regions. This species has been subjected to habitat fragmentation that 
is mainly due to human activity, and requires conservation strategies. The aim of this study 
was to analyze the structure and inter- and intrapopulation genetic diversity of natural 
populations of H. speciosa Gomes using inter-simple sequence repeat (ISSR) molecular 
markers. A total of 155 individuals were sampled in 10 natural populations (ITA, PAC, IND, 
EST, BC, PIR, JAP, BG, NEO, and SANT) in the State of Sergipe, Brazil. Fifteen primers 
were used to generate 162 fragments with 100% polymorphism. Genetic analysis showed that 
the variability between populations (77%) was higher than within populations (23%). It was 
possible to identify five different groups by the unweighted pair group method with arithmetic 
mean and principal coordinate analysis, and only one individual (E10) remained isolated. 
Using ISSR markers it was possible to obtain a molecular profile of the populations evaluated, 
showing that these markers were effective and exhibited sufficient polymorphism to estimate 
the genetic variability of natural populations of H. speciosa Gomes. 
 
Key words: Genetic variability; Hancornia speciosa Gomes; ISSR markers; Species 
preservation 
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6.1. INTRODUÇÃO 

A mangabeira (Hancornia speciosa Gomes - Apocynaceae) é uma espécie frutífera 
nativa do Brasil e que possui importância social, econômica e cultural nas áreas onde ocorre. 
Sergipe é o maior produtor da fruta, encontrada em populações naturais e explorada quase que 
totalmente de forma extrativista. 

O fruto desta planta é bastante apreciado devido às suas características organolépticas 
e alto valor nutritivo, sendo rico em vitaminas A, B1, B2 e C, além de fósforo, cálcio e 
proteínas (Barros, 2006). A polpa é o principal produto e é consumida in natura ou como 
matéria-prima para a fabricação de diversos subprodutos como geleia, sorvete, suco, doce, 
compotas, vinho e vinagre (Costa et al., 2011). Assim, a espécie tem despertado interesse dos 
setores da indústria e comércio (Ganga et al., 2010). 

Na região Nordeste, o extrativismo desses recursos genéticos passa por acelerada 
erosão genética devido à grande pressão imobiliária na baixada litorânea (Santos, 2010). 
Desta forma, estudos envolvendo a diversidade e estrutura genética das populações 
remanescentes de mangabeira são de extrema importância para traçar alternativas de 
preservação da espécie (Amorim et al., 2015). Além disso, a domesticação e incorporação 
desta espécie nos sistemas produtivos estão diretamente relacionados ao conhecimento da 
amplitude e distribuição da variabilidade genética nas populações naturais (Costa et al, 2011). 
 Uma forma de avaliar a diversidade genética é através dos marcadores moleculares 
que são definidos como sequências identificáveis de DNA específicas do genoma, e fornecem 
informações sobre a variabilidade genética, eliminando efeitos ambientais. Pesquisas 
envolvendo marcadores moleculares para descrever a variabilidade presente em populações 
naturais de mangabeira são recentes e em número reduzido (Silva et al., 2012b). Entre os 
diferentes marcadores moleculares, o ISSR (inter-simple sequence repeats) é amplamente 
utilizado para avaliação da diversidade genética de plantas (Liu et al., 2011). São marcadores 
dominantes e baseiam-se na amplificação de regiões do DNA através da reação em cadeia 
polimerase (PCR) e combinam boa parte das vantagens de marcadores de polimorfismo de 
comprimento de fragmentos amplificados microssatélites. São altamente polimórficos, 
reprodutíveis e não requerem conhecimento prévio sobre o genoma. Além disso, são 
relativamente baratos (Souza et al., 2004). Os marcadores ISSR são ferramentas importantes 
para análise da diversidade genética, assim como para a caracterização de acessos e cultivares 
de diversas espécies. 

Morales et al. (2011) avaliaram a divergência genética de 11 cultivares de morango, e 
descobriram que este tipo de marcador molecular foi eficiente na formação de grupos no 
estudo da diversidade genética. Dias et al. (2015) utilizaram nove marcadores ISSR em 
genótipos de feijão-caupi de porte ereto e ciclo precoce, e concluíram que estes marcadores 
foram eficientes na estimativa da variabilidade genética. Marcadores ISSR utilizados em 
estudo sobre a diversidade genética em Elaeis guineenses foram eficientes para detectar a 
variabilidade genética na espécie (Chagas et al., 2015). 

Utilizando marcadores de microssatélites em mangabeira, Amorim et al. (2015) 
estimou a divergência e estrutura genética das populações naturais no Nordeste brasileiro, e 
encontrou baixa diversidade genética em populações no estado de Sergipe. Portanto, o 
objetivo deste estudo foi estimar a variabilidade genética em 10 populações naturais de 
mangabeira no estado de Sergipe usando marcadores ISSR. 
 
6.2. MATERIAL E MÉTODOS 
 
6.2.1. Amostras, coleta e extração de DNA 

Folhas jovens foram coletadas de 155 indivíduos em 10 populações naturais de 
mangabeira no estado de Sergipe (Figura 1 e Tabela 1). 
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Figura 1. Localização de populações naturais de Hancornia speciosa Gomes no estado de Sergipe, 
Brasil, onde foram coletadas as amostras para análise da estrutura e diversidade genética. 

Tabela 1. Identificação, localização geográfica e número de amostras de Hancornia speciosa 
Gomes coletadas em Sergipe, Brasil. 

Populações Coordenadas geográficas 
Nº de 

indivíduos Código 
Itaporanga 11º8'30"S e 37º11'18"W 19 Ita 
Pacatuba 10º29'35"S e 36º32'42"W 20 Pac 
Indiaroba 11º26'25" e 37º24'30"W 20 Ind 
Estância 11º18'20"S e 37º17'42"W 20 Est 

Barra dos Coqueiros 10º54'21"S e 37º1'18"W 20 Bc 
Pirambu 10º40'15"S e 36º47'27"W 19 Pir 

Japaratuba 10º36'52"S e 36º52'10"W 5 Jap 
Brejo Grande 10º27'45"S e 36º38'14"W 15 Bg 

Neópolis 10º22'19"S e 36º39'22"W 15 Neo 
Santa Luzia 11º19'25"S e 37º24'12"W 2 Sant 

Total   155   
 

As folhas de cada indivíduo foram coletadas separadamente, acondicionadas em gelo, 
para evitar a oxidação. Posteriormente, foram transportadas para o Laboratório de Biologia 
Molecular da Embrapa Tabuleiros Costeiros, Aracaju-SE, Brasil. As amostras permaneceram 
em freezer -80ºC até o momento da extração do DNA genômico. A extração de DNA foi 
realizada usando o método descrito por Doyle e Doyle (1990) modificada por Alzate-Marin et 
al. (2009). A quantificação do DNA foi feita por espectrofotometria, utilizando Nanodrop 
2000c (Thermo Scientific, EUA). As amostras foram armazenadas a -20ºC para uso posterior 
PCRs. 
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6.2.2. Amplificação da PCR 
Quinze primers ISSR da University of Britsh Columbia, Vancover, Canada foram 

usados para estimar a diversidade genética dos 155 indivíduos de mangabeira (Tabela 2). 
Para a PCR, o volume total da reação foi de 20µL, contendo 2µL da solução de DNA 

genômico, 2µL de cada iniciador com um mix composto de 2µL de tampão PCR 10X, 0,4µL 
de dNTP (10 mM), 0,6µL de MgCl2 (50 mM), 0,2µL de Taq DNA polimerase (5 U/ µL) 
Invitrogen e 12,8µL de água ultrapura. Para amplificação das reações, o termociclador 
(ProFlexTM, Applied Biosystems, USA) foi programado de forma que as amostras foram 
desnaturadas a  95°C por cinco  5 min, seguidas por 45 ciclos de amplificação. Em cada ciclo, 
as amostras foram submetidas a desnaturação a 94°C por 1 min, anelamento a diferentes 
temperaturas por 45s e, finalmente, extensão a 72°C por 2 min. 

O resultado da amplificação foi submetido à eletroforese horizontal, em gel de agarose 
a 2%. Os géis foram colocados em contato em uma solução contendo brometo de etídio (0,5 
μL/mL de água), por 1 h e visualizados sob luz ultravioleta. Para a mensuração do padrão dos 
fragmentos, foi utilizado o marcador de peso molecular de 1 Kb, (Promega, Madison, South 
Dakota, EUA). A visualização dos resultados foi realizada em equipamento de fotodo 
cumentação Gel doc L‑pix (Loccus Biotecnologia, Cotia, SP). 
 
6.2.3 Análise de dados 

Os fragmentos de ISSR foram convertidos em matriz binária com base na presença (1) 
ou ausência (0) do fragmento. Os dados foram importados para o programa TreeView (Page, 
1996) e a distribuição da variabilidade genética em cada população foi estimada com base no 
índice de Shannon (I), na heterozigosidade esperada (He) e na análise da variância molecular 
(AMOVA). O mesmo software foi utilizado para estimar distâncias genéticas de acordo com 
o coeficiente de Jaccard, e os respectivos dendrogramas foram construídos com base no 
Agrupamento UPGMA. 

 A consistência do agrupamento foi analisada pela reamostragem bootstrap (10.000 
iterações). A análise de coordenadas principais (PCoA) foi realizada usando o software 
GenALEx 6.3 (Peakall e Smouse, 2006), que também foi utilizado para estimar o I (Brown e 
Weir, 1983) e HE (Lynch e Milligan, 1994). 

 
6.3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
Dos 15 iniciadores testados, foram amplificados 162 fragmentos com 100% de 

polimorfismo, revelando alta variabilidade genética entre as populações. Isto pode ser devido 
à alogamia existente nesta espécie, que apresenta autoincompatibilidade, tornando assim, as 
plantas derivadas de sementes altamente divergentes entre si em relação à planta-mãe 
(Darrautl e Schlindwein, 2006). O número de fragmentos variou de cinco (UBC 810) a 22 
(UBC 817) (Tabela 2). 
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Tabela 2. Iniciadores ISSR utilizados em populações naturais de Hancornia speciosa Gomes 
do estado de Sergipe, Brasil, com suas respectivas sequências, temperatura de anelamento 
(Ta), total de fragmentos (TF), fragmentos polimórficos (FP) e porcentagem de polimorfismo 
(PPF). 

 

Diversos trabalhos com populações naturais apontam para o uso da porcentagem de 
locos polimórficos como uma medida importante da diversidade genética. Entretanto, apesar 
de muito usado, percebe-se grande variação nesses valores, como por exemplo, Black-
Samuelsson et al. (1997) relataram níveis de polimorfismo muito baixos (cerca de 7%) em 
Vícia pisiformis, enquanto que Brandão et al. (2011) encontraram entre 83 e 89% loci 
polimórficos em Myrcia splendem, utilizando marcadores ISSR. Há variação expressiva 
nesses percentuais, provavelmente devido às características ecológicas de cada espécie, os 
diferentes indivíduos e populações amostradas, como também o tipo de marcador utilizado. 

A partir de 120 fragmentos ocorreu a estabilização do coeficiente de variação, com 
valores inferiores a 10%, indicando que os resultados obtidos poderiam ser utilizados para 
análise da diversidade genética dessas populações (Figura 2). Marcadores baseados em ISSR 
têm sido utilizados com sucesso nas estimativas de variabilidade genética em espécies 
silvestres e cultivadas, entre e dentro de populações (Uysal et al., 2010). 

 
Figura 2. Coeficiente de variação para o número de fragmentos polimórficos utilizando 
marcadores ISSR entre 10 populações naturais de Hancornia speciosa Gomes do estado de 
Sergipe, Brasil. 

Iniciadores 
ISSR 

Sequência (5’         3’) Temperatura 
de 

anelamento 
(Ta) 

Total de 
fragmentos 

(TF)                

Fragmentos 
polimórficos 

(FP) 

PPF 
(%) 

UBC 807 
UBC 809 

AGA GAG AGA GAG AGA GT 
AGA GAG AGA GAG AGA GG 

50,4°C 
57,2 

7 
12 

7 
12 

100 
100 

UBC 810 GAG AGA GAG AGA GAG AT 50,4°C 5 5 100 
UBC 811 
UBC 812 

GAG AGA GAG AGA GAG AT 
GAG AGA GAG AGA GAG AA 

53°C 
54,8 

7 
13 

7 
13 

100 
100 

UBC 815 
UBC 816 

CTC TTC TCT CTC TCT CTG 
CAC ACA CAC ACA CAC AT 

52,8°C 
54,8 

9 
6 

9 
6 

100 
100 

UBC 817 
UBC 818 
UBC 823 

CAC ACA CAC ACA CAC AA 
CAC ACA CAC ACA CAC AG 
TCT CTC TCT CTC TCT CC 

50,4°C 
57,2 
57,2 

22 
14 
6 

22 
14 
6 

100 
100 
100 

UBC 825 
UBC 828 

ACA CAC ACA CAC ACA CT 
TGT GTG TGT GTG TGT GA 

54,8 
54,8 

15 
8 

15 
8 

100 
100 

UBC 834 AGA GAG AGA GAG AGY T 52,8°C 7 7 100 
UBC 848 CAC ACA CAC ACA CAC ARG 53°C 18 18 100 
UBC 855 ACA CAC ACA CAC ACA CYT 53°C 13 13 100 
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O resultado de 100% de polimorfismo foi superior aos relatados na literatura para uso 
de marcadores moleculares ISSR em Spondias sp. em que a porcentagem de polimorfismo 
alcançou 80% (Santana et al., 2011). Amorim et al. (2013), obtiveram 51 fragmentos, sendo 
86% polimórficos, ao realizar a caracterização molecular de mangabeiras nativas utilizando 
14 iniciadores ISSR. Diversos trabalhos encontrados na literatura utilizando marcadores 
dominantes como ISSR, consideram a porcentagem de locos polimórficos como medida de 
diversidade genética (Lorenzoni et al., 2014). 

O valor médio da diversidade genética foi 0,83 e do I foi 1,26. Os valores estimados 
para I em cada população variaram de 0,05 (população Pacatuba) a 0,16 (populações de Barra 
dos Coqueiros e Neópolis) (Tabela 3). Quanto mais próximo de zero for o valor de I, menor a 
diversidade (Souza-Sobreira et al., 2015). Em condições naturais, espera-se que estes valores 
sejam diferentes de zero. Os genótipos podem incorporar novos alelos por meio de 
cruzamentos, ou haver perdas em populações pequenas, ou ainda fragmentadas por deriva 
genética (Barreira et al., 2006). Esses resultados estão de acordo com os relatados por Costa et 
al. (2011), que obtiveram valores baixos de I e He em germoplasma de Hancornia speciosa 
Gomes. 

Tabela 3. Número de indivíduos (N), índice de Shannon (I) e heterozigosidade esperada (He) em 
populações naturais de Hancornia speciosa Gomes, obtidos por marcadores ISSR. 

 

 

 

 

 

 

 

 

Os índices de diversidade genética utilizados neste estudo (I e He) revelaram níveis 
baixos de diversidade genética nas populações avaliadas. Ao observar os desvios-padrão das 
estimativas de He, verificou-se que os níveis de diversidade eram semelhantes em todas as 
populações. A existência de alta diversidade genética entre populações pode ser confirmada 
quando comparamos os valores de I com os de outras espécies arbóreas. Resultados 
semelhantes foram encontrados por Rivas et al. (2013) e Giustina et al. (2014) em populações 
naturais de duas espécies alogênicas da floresta amazônica (Theobroma subincanum Mart e 
Theobroma speciosum Willd, Ex Spreng), que relataram que houve grande variabilidade 
genética na interpopulação. No entanto, Amorim et al. (2015), usando marcadores de 
microssatélites em mangabeira, observaram maior variação dentro das populações (83,18%) 
do que entre elas (10,82%). 

Com base em marcadores ISSR, a matriz de dissimilaridade obtida com 155 
indivíduos resultou em 18.769 valores para o índice de dissimilaridade, dos quais 21 valores 
se destacaram como maiores e menores dissimilaridades (Tabela 4). Os pares formados entre 
os indivíduos 15x14 (Inxin) e 2x10 (Sxe) estabeleceram a maior (0,996) e menor (0,555) 
similaridade, respectivamente, e a maioria dos pares com maiores semelhanças pertencem às 
mesmas populações, e os de menor similaridade pertencem à populações diferentes. O sistema 

Populações Número de indivíduos I He 
Itaporanga 19 0,13 (0,02) 0,09 (0,01) 
Pacatuba 20 0,09 (0,02) 0,06 (0,01) 
Indiaroba 20 0,12 (0,02) 0,08 (0,01) 
Estância 20 0,16 (0,02) 0,11 (0,01) 

Barra dos Coqueiros 20 0,16 (0,02) 0,1 (0,01) 
Pirambu 19 0,14 (0,02) 0,09 (0,01) 

Japaratuba 5 0,10 (0,02) 0,07 (0,01) 
Brejo Grande 15 0,15 (0,02) 0,10 (0,01) 

Neópolis 15 0,16 (0,02) 0,10 (0,01) 
Santa Luzia 2 0,05 (0,01) 0,03 (0,01) 

Total 155 1,26 0,83 



48 
 

de reprodução pode influenciar o grau de variabilidade genética, tanto homogeneizando como 
aumentando a divergência entre indivíduos e populações (Zanella et al, 2012). 

Tabela 4. Pares de genótipos com valores extremos de maiores e menores similaridade (s) baseados 
no índice de Jaccard, para 15 marcadores ISSR em 155 indivíduos de Hancornia speciosa Gomes. 

        
Número do 
cruzamento Maiores similaridades Menores similaridade 

  Indivíduos Populações s   Indivíduos Populações s 
1 7x6 IxI 0,958 5x1 BGxI 0,075 
2 11x12 IxI 0,885 13x1 BGxI 0,082 
3 12x9 IxI 0,935 10x7 BGxI 0,067 
4 3x2 PxP 0,881 2x3 JxI 0,093 
5 3x4 PxP 0,968 2X6 JxI 0,086 
6 4x2 PxP 0,955 1X6 NExI 0,081 
7 2x5 INxIN 0,911 14x7 NExI 0,093 
8 3x1 INxIN 0,934 2x13 SxI 0,095 
9 15x14 INxIN 0,996 2x17 SxI 0,098 

10 1x2 ExE 0,943 2x2 SxIN 0,091 
11 1x10 ExIN 0,94 2x5 SxIN 0,086 
12 4x14 ExIN 0,875 2x10 SxE 0,055 
13 3x7 BCxBC 0,839 2x12 SxE 0,077 
14 5x8 BCxBC 0,845 7x3 BGxBC 0,088 
15 4x5 JxJ 0,832 13x2 BGxBC 0,09 
16 3x4 JxJ 0,821 1x2 IxJ 0,08 
17 3x4 BGxJ 0,867 6x1 IxJ 0,092 
18 3x2 NExNE 0,87 4x13 IxNE 0,099 
19 6x11 NExNE 0,928 6x1 IxNE 0,085 
20 15x14 NExS 0,853 6x1 IxBG 0,083 
21 14x15 BGxBG 0,846   6x5 IxBG 0,074 

 

Para a espécie em estudo, o sistema de reprodução provavelmente ocasionou alta 
porcentagem de polimorfismo e, consequentemente, a diversidade genética entre as 
populações. Resultados contrários foram verificados por Souza-Sobreira et al. (2015), em 
estudo com diversidade genética de populações naturais de Pitcairnia flammea (L.) John 
(Bromeliácea), em que a menor distância foi encontrada entre indivíduos pertencentes à 
mesma população e a maior distância em pares originados de populações diferentes. 

As relações genéticas entre os indivíduos e as populações foram estimadas por meio 
de um dendograma, produzido através do coeficiente de similaridade de Jacard e o método 
UPGMA, que resultou na divisão de cinco grandes grupos (I, II, III, IV e V) e um indivíduo 
(E10) agrupado isoladamente, que foi o mais divergente entre as populações (Figura 4). Esta 
distância pode indicar um significativo processo de diferenciação, que é o resultado da erosão 
genética que estão sujeitos esses indivíduos em áreas de fragmentação no estado de Sergipe  

A alta variabilidade genética encontrada em mangabeira pode ser uma consequência 
da adaptação às mudanças de habitat. As variações causadas por pressões de seleção podem 
manter o polimorfismo genéticos (Sheng et al., 2004). Outro fator que pode causar alta 
variabilidade genética nesta espécie é o mecanismo de polinização, que reduz a perda do 
pólen e impede a autogamia, favorecendo a polinização cruzada (Darrault e Schlindwein, 
2005). Luz et al. (2015) concluíram que os marcadores ISSR foram eficientes para detectar a 
variabilidade genética entre acessos de Cratylia argentea (Desv.) Kuntze. Em estudo sobre 
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diversidade genética de Cattleya labiata, os marcadores ISSR foram eficientes para estimar a 
variabilidade genética da espécie (Pinheiro et al., 2012). 

Para a análise de coordenadas principais (ACoP) (Figura 3), os dados de similaridade 
estão em conformidade com o ACoP. Foram identificados quatro grupos entre as diferentes 
populações, e os dois primeiros componentes principais explicaram 67,77% da variação. Este 
resultado confirma a eficácia dos marcadores ISSR e a existência de diversidade genética 
entre as populações estudadas. Ao analisar conjuntamente as informações entre o 
agrupamento UPGMA e a ACoP, verificou-se que o indivíduo E10 foi o mais divergente, por 
está isolado em relação aos outros agrupamentos. O uso de mais de um método de 
agrupamento, devido a diferenças no ranking, otimização e classificação dos grupos, permite 
que a classificação seja complementada pelos critérios que cada técnica usa, e impede que 
inferências errôneas sejam adotadas na alocação de materiais, dentro de um determinado 
genótipo subgrupo (Silva et al., 2012a). 

 

Figura 3. Análise de coordenadas principais (ACoP) para populações nativas de Hancornia 
speciosa Gomes do estado de Sergipe, Brasil. 

Os resultados obtidos pela análise de variância molecular (AMOVA) (Tabela 5), 
indicaram que a maior parte da diversidade genética (77%) encontra-se entre as populações, 
enquanto que 23 % estão distribuídas dentro das populações. Resultados contrários foram 
verificados por Jimenez et al. (2015) em estudo com populações naturais de mangabeiras. 

Tabela 5. Análise de variância molecular (AMOVA) entre e dentro das 10 populações de 
Hancornia speciosa Gomes no estado de Sergipe, Brasil. 

Fonte da Variação GL SQ QM 
Componente da 
variância (CV) Total (%) 

Entre Populações 9 2751,4 305,7 19,8 77% 

Dentro das Populações 144 847,3 5,9 5,9 23% 
Total 153 3598,7 25,7 100% 
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Figura 4. Representação filogenética pelo agrupamento UPGMA, similaridade genética pelo 
coeficiente de Jaccard (1908) e análise “bootstrap” (10.000x) para 10 populações naturais de 
Hancornia speciosa Gomes do estado de Sergipe, Brasil. 
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Existe grande variação genética dentro das populações de espécies arbóreas com 
sistemas reprodutivos e dispersão eficiente de pólen e sementes (Yun et al., 1998), que 
resultam em fluxo alélico de longa distância e diminui a variação entre populações e aumenta 
dentro delas (Loveless e Hanrick, 1984). Nas populações de mangabeira avaliadas, o fluxo 
gênico pode ser restrito, e assim, a diversidade intrapopulacional é menor, sendo maior entre 
as populações. 

A estrutura genética de populações de plantas reflete as interações de muitos processos 
diferentes, tais como a fragmentação do habitat, e/ou isolamento da população, mudanças na 
distribuição, mutação, ecologia, isolamento reprodutivo, deriva genética, mecanismo de 
acasalamento, o fluxo gênico e seleção (Thendral Hepsibha et al., 2010). A diversidade 
genética contribui grandemente para a sustentabilidade das populações de plantas (Wang et 
al., 2007) e seu estudo é necessário para compreender o que ocorre na população (Silva et al., 
2012b). 

A mangabeira é uma espécie ameaçada de extinção no Nordeste brasileiro, no estado 
de Sergipe, e vem enfrentando elevada ação antrópica e esse fator compromete a 
sobrevivência desta espécie que faz parte de um contexto social e econômico no referido 
estado. A fragmentação do habitat causou a principal limitação deste estudo, sendo difícil 
coletar um grande número de indivíduos em algumas populações. Estudos que possibilitem 
investigar a distribuição e a composição genética são de grande importância para a 
conservação e melhoramento desta espécie. Uma boa estratégia para conservação efetiva da 
variabilidade genética desses recursos genéticos seria a preservação de várias populações ao 
longo da distribuição geográfica da espécie. Essa tentativa vem sendo realizada com algumas 
ações pontuais, como a manutenção de bancos de germoplasma de mangaba e a criação de 
reservas particulares do patrimônio natural. Em Sergipe, fica localizado o BAG Mangaba da 
Embrapa Tabuleiros Costeiros e há 1.232,30 hectares distribuídos em seis RPPNs, sendo a 
maior delas, a do “Caju”, localizada em Itaporanga d´Ajuda, com 763,37 ha (ICMBIO, 2016). 

Os marcadores ISSR utilizados neste estudo foram eficazes na estimativa da 
variabilidade genética entre populações de mangabeira e o alto grau de polimorfismo 
detectado sugere que a diversidade genética de populações remanescentes no estado de 
Sergipe pode fornecer informações importantes para a conservação e futuro melhoramento 
desta espécie. 
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7. CONSIDERAÇÕES FINAIS 
 
 

A variabilidade genética existente na mangabeira foi evidenciada em todos os 
experimentos desenvolvidos. 

Houve um avanço no conhecimento sobre os aspectos de propagação, considerado um 
dos principais gargalos do sistema de produção da mangaba. Além disso, foi realizado o 
primeiro estudo com progênies de mangabeira. Esses resultados irão orientar estratégias de 
conservação, seleção e melhoramento. 

Com o conhecimento da diversidade genética das populações naturais de mangabeira 
em Sergipe, foi possível coletar novos acessos e ver in situ a diminuição e em alguns casos, o 
desaparecimento de algumas áreas de ocorrência natural. 

É necessário dar continuidade às pesquisas, visando o aumento da vida útil do fruto, 
produção de mudas de forma mais acelerada, desenvolvimento de variedades, conservação e 
melhoramento desses recursos genéticos.  
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