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RESUMO

LOIOLA, Carina Mendes. Diversidade genética em coqueiro-gigante (Cocos
nucifera L.) por meio de marcadores microssatélites e caracteristicas
morfoagronémicas. 2014. 100f. Tese (Doutorado em  Agronomia:
Fitotecnia/Melhoramento Genético) — Universidade Federal Rural do Semi-Arido
(UFERSA).

O coqueiro-gigante representa cerca de 70% da exploragdo do coqueiro no Brasil.
Apesar disso, as informacGes sobre a variabilidade genética existente nas
populagbes brasileiras e suas relagbes genéticas ainda s&o incipientes. Os
marcadores microssatélites ou SSR (Simple Sequence Repeats), e 0os marcadores
morfoldgicos, sdo as técnicas mais indicadas para os estudos de diversidade
genética. Assim, o conhecimento da variabilidade e da estruturacdo genética em
coqueiro-gigante, torna-se necessario para direcionar as atividades de conservacao
e utilizacdo do germoplasma nos programas de melhoramento da espécie. Os
objetivos do presente estudo foram: 1) analisar a distribuicdo da variabilidade
genética da populacdo original de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte (GBrPF-
PO), localizada do litoral norte do Estado da Bahia, e de quatro acessos
procedentes dessa populacdo; 2) os niveis de diversidade e as relagbes genéticas
entre dois acessos de coqueiro-gigante coletados no Brasil e sete acessos
introduzidos de diferentes regides geograficas do mundo, conservados no Banco
Internacional de Coco para a América Latina e Caribe (ICG- LAC).Os acessos
foram analisados por meio de 25 primers SSR especificos e 16 descritores
morfoagronémicos da lista do IPGRI, 1995.0s acessos de gigante-do-Brasil-da-
Praia-Forte (GBrPF) sdo conservados em bases fisicas no Ceara (GBrPF-CE), Para
(GBrPF-PA) e no ICG-LAC, este Ultimo em duas bases fisicas em Sergipe: uma
no campo experimental do Betume, no municipio de Neopo6lis (GBrPF-CEB) e a
outra no campo experimental de Itaporanga, no municipio de Itaporanga d’Ajuda
(GBrPF-CEIl). Os demais acessos de coqueiro: gigante-do-Brasil-de-Merepe
(GBrMe), coletado no litoral do Nordeste do pais, gigante-da-Malésia (GML),
gigante-de-Vanuatu (GVT), gigante-do-Oeste-Africano (GOA), gigante-da-
Polinésia (GPY), gigante-de-Rennel (GRL), gigante-de-Tonga (GTG) e gigante-de-
Rotuma (GRT) introduzidos de diferentes regides geograficas do mundo, também
estdo conservados no ICG-LAC no campo experimental do Betume. Trés trabalhos
oriundos deste projeto de pesquisa serdo apresentados. No primeiro trabalho,
constatou-se 18 primers polimoérficos, 91alelos, com media de 5,05 alelos/loco. Os



indices genotipicos indicam maior variabilidade genética dos acessos GBrPF-PA,
GBrPF-CE e GBrPF-CEB, a andlise da estrutura génica identificou um
compartilhamento de alelos da populagdo e dos acessos, sugerindo que 0S acessos
coletados, representam a estruturacdo genética da populagdo original. O
agrupamento (UPGMA), evidenciou a formacdo de 14 grupos, tendo 0s acessos
GBrPF-CEB e GBrPF-PA mostrado maior similaridade com a populagéo original.
No segundo trabalho, para o estudo das relagbes genéticas entre acessos de
cogueiro-gigante, 19 primers foram polimdérficos, detectando 125 alelos, com
média de 6,57 alelos/loco. Os indices genotipicos indicam uma maior variabilidade
genética entre 0s acessos de coqueiros-gigantes introduzidos oriundos da regido do
Pacifico. A analise da estrutura génica levou a formacdo de cinco grupos e 0s
acessos coletados no Brasil apresentaram relagdo genética com o acesso Africano e
0 surgimento de ec6tipos de coqueiro-gigante no Brasil. A andlise de agrupamento
pelo método do Vizinho mais Préximo formou dois grupos principais. No grupo |,
0s acessos foram agrupados em trés subgrupos: la (GTG, GRT e GPY), Ib (GRL e
GVT) e Ic (GML). No grupo Il, os acessos foram separados em dois subgrupos :
Ila (GOA) e Ilb (GBrMe, GBrPF). Indicando que as relagdes genéticas dos acessos
sdo fundamentadas nas regifes ecogeogréaficas. O terceiro trabalho,0 estudo da
diversidade genética, por meio de marcadores morfoagrondmicos utilizando
técnicas de analises uni e multivariadas, foi observada variabilidade genética entre
0s acessos. Os resultados da andlise dos componentes principais, obtidos a partir de
16 caracteres morfoagronémicos mostra que foram necessarios trés componentes,
para que a variancia por eles explicada atingisse um minimo de 80% e a sele¢éo de
seis caracteres de maior contribuicdo para o estudo da diversidade. Pelo método
UPGMA formou-se cinco grupos. O grupo | retine os acessos GVT e GML; o
grupo Il com o GPY, GTG e GBrPF; o grupo Il e IV com apenas um acesso cada,
GRT e o0 GOA, respectivamente e o grupo V com o GBrMe e GRL. Os grupos
apresentaram uma incoeréncia com relacdo as origens dos acessos, provavelmente
devido a natureza quantitativa das caracteristicas avaliadas, que sdo controladas por
muitos genes, sendo afetadas por fatores ambientais. As avaliacGes da diversidade
e da estruturacdo genética evidenciam a variabilidade e as relagdes genéticas
existentes em coqueiro-gigante. Esses resultados permitirdo orientar as decisdes
sobre as atividades de conservacdo e uso do germoplasma do coqueiro no pais.

Palavras-chave: Cocos nucifera L., Recursos genéticos, Relacdes
genéticas,Diversidade genética, Marcadores Moleculares e Morfoagronémicos e
Técnicas multivariadas.



ABSTRACT

LOIOLA, Carina Mendes. Genetic diversity inthe giant coconut palm(Cocos
nuciferal.) using microsatellitemarkers andagronomictraits.2014. 100f. Thesis
(Doctorate in Plant Science-Plant Breeding). Universidade Federal Rural do Semi-
Arido (UFERSA).

The tall coconut palm is about 70% of the coconut farm in Brazil.
Nonetheless the information about the genetic variability existing in
Brazilian populations and their genetic relationships are still incipient.
Microsatellite  markers or SSR (Simple Sequence Repeats) and
morphological markers are the techniques most suitable for studies of
genetic diversity. Thus, knowledge of the variability and genetic structure in
the giant coconut palm, it is necessary to direct the activities of conservation
and use of germplasm in breeding programs of this species. The objectives
of this study were: 1) to analyze the distribution of the genetic variability of
the original population of Tall-Brazil-Praia-Forte ( GBrPF - PO), located on
the north coast of Bahia, and four coming accesses this population; 2) levels
of diversity and genetic relationships between two accesses tall coconut
palm collected in Brazil and introduced seven accessions of different
geographical regions, conserved in Banco Internacional de Coco for Latin
America and the Caribbean (ICG - LAC). The accessions were analyzed
using 25 SSR primers specific morphological descriptors and 16 of the list
of IPGRI, 1995. Accesses tall- Brazil-Praia-Forte (GBrPF) are conserved in
physical bases in Ceard (GBrPF-CE), Para (GBrPF-PA ) and ICG - LAC,
the latter two physical bases in Sergipe: one in the experimental field of the
Betume in the city of Nedpolis (GBrPF-CEB) and the other in the
experimental field Itaporanga in the municipality of Itaporanga d'Ajuda
(GBrPF-CEI) . The other accesses greens: tall-do-Brazil-Merepe (GBrMe),
collected in the coastal Northeast, tall-Malaysia (GML), tall-Vanuatu
(GVT), tall-West African (GOA), tall-Polynesia (GPY), tall-Rennel (GRL),
tall-Tonga (GTG) and tall-Rotuma (GRT) introduced in different
geographic regions of the world, too are conserved in the ICG - LAC in the
experimental field of the Betume. Three studies from this research project
will be presented. In the first study, we found 18 polymorphic primers, 91
alelos, with a mean of 5.05 alleles/locus. Genotypic indices indicate greater



genetic variability of access GBrPF-PA, GBrPF-CE and GBrPF-CEB, the
analysis of gene structure identified an allele sharing and access of the
population, suggesting that accesses listed represent the genetic structure of
the original population. The grouping (UPGMA) showed the formation of
14 groups, with the GBrPF-CEB and GBrPF-PA showed greater similarity
to the original population accesses. In the second study, for the study of
genetic relationships among accessions of tall coconut palm, 19 primers
were polymorphic, detecting 125 alleles, with an average of 6.57
alleles/locus. Genotypic indices indicate greater genetic variability among
accessions of coconut - derived giant introduced the Pacific region. The
analysis of gene structure led to the formation of five groups and accessions
collected in Brazil showed genetic relationship with the African access and
the emergence of ecotypes giant coconut palm in Brazil. Cluster analysis by
the Nearest Neighbor method formed two main groups. In group I, the
accessions were grouped into three subgroups: la (GTG, GRT and GPY), Ib
(GRL and GVT) and Ic (GML). In group I, the accessions were separated
into two subgroups: lla (GOA) and Ilb (GBrMe, GBrPF),indicating that the
genetic relationships of the accessions are based on ecogeographic regions.
In the third work, the study of genetic diversity through morphological
markers using techniques of univariate and multivariate genetic variability
was observed among genotypes. The results of principal component
analysis, obtained from 16 morphological characters shows that three
components were needed, that the variance explained by them reached a
minimum of 80% and the selection of six characters with the highest
contribution to the study of diversity. UPGMA was formed by five groups.
Group | meets the GVT and GML access; group Il with GPY, GTG and
GBrPF; group Il and IV each with one access, GRT and GOA,
respectively, while group V with GBrMe and GRL. Groups showed an
inconsistency with respect to the origins of the accessions, probably due to
the quantitative nature of those characteristics that are controlled by many
genes, being affected by environmental factors. Diversity and genetic
structure evaluations demonstrate the variability and genetic relations in
giant coconut palm. These results will guide decisions about the activities of
conservation and use of coconut germplasm in the country.

Keywords : Cocos nucifera L., Genetic Resources, Genetic Relationship, genetic
diversity, Markers Molecular and morphological and multivariate techniques.
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1. INTRODUCAO

O coqueiro (Cocos nucifera L.) é uma das mais importantes espécies
tropicais, desempenhando um papel significativo na vida econémica, cultural e
social das pessoas de mais de 86 paises. O Grupo Consultivo de Pesquisa
Agropecudria Internacional (CGIAR) identificou o coqueiro como uma das vinte e
duas culturas mais valorizadas no mundo e enfatizou a necessidade de conservagéo
de germoplasma e sua efetiva utilizacdo (DASANAVAKA et al., 2009).

O centro de origem e de domesticacdo do coqueiro € o Sudeste Asiatico e a
Melanésia, especificamente a regido biogeografica que inclui a Peninsula da
Malésia, Indonésia, Filipinas e Nova Guiné (HARRIES, 1995). A distribuicdo do
coqueiro se estende sobre as costas dos oceanos e ilhas do cinturdo tropical, entre
as latitudes 23° N e 23° S (FOALE;HARRIES, 2009). Esta disposigédo ocorreu pela
flutuacdo das sementes em correntes oceédnicas e pelo homem, que se tornou o
principal disseminador do coqueiro quando transportavam nos navios frutos de
coco, que eram utilizados como fonte de alimento e &gua potavel (HARRIES,
1978; ZIZUMBO-VILLARREAL, 1996).

A evolucdo do coqueiro se baseia na existéncia de dois tipos (HARRIES,
1991). O Niu kafa, considerado como de morfologia mais ancestral do coqueiro e
predominante na bacia do oceano indico; e o tipo Niu Vai que seria o reflexo da
selecdo do coqueiro sob cultivo, com o evento da domesticagdo no Pacifico
(HARRIES et al., 2004). A diversidade fenotipica e a distribuicdo geografica
reflete a interacdo ao longo do tempo entre 0 homem e o coqueiro.

Do Sudeste Asiatico o coqueiro foi levado para a india e de 14 para o leste
da Africa. Ap6s o descobrimento do Cabo da Boa Esperanca foi levado para o
Oeste Africano e desta regido, para as Américas e toda regido tropical do Globo
(PURSEGLOVE, 1975). No Brasil, o coqueiro foi introduzido na Babhia,
proveniente das Ilhas de Cabo Verde, em 1553, pelos portugueses. Outras
introducBes ocorreram, por exemplo, em 1939, proveniente de Kuala Lampur na

Malésia, em 1978, pela Comissdo Executiva da Lavoura Cacaueira (CEPLAC) e,
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em 1981 pela empresa Sococo, para a implantacdo de um campo de hibridacdo. Em
1983, a Embrapa importou da Costa do Marfim sete acessos de coqueiro-gigante de
diferentes regides geograficas do mundo.

No Brasil, na década de 80, teve inicio o programa de recursos genéticos
e melhoramento do coqueiro,conduzido pela Embrapa Tabuleiros Costeiros. Foram
introduzidos acessos de cogueiro ando e gigante que formaram o Banco Ativo de
Germoplasma da espécie no pais. Em 2006, o Banco integrou a Rede Internacional
de Recursos Genéticos (COGENT), sendo base de conservagédo de germoplasma de
coco para a América Latina e Caribe (ICG-LAC). A Embrapa também realizou
coletas de acessos de coqueiro-gigante na regido Nordeste do pais, como a
populacdo gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte, que veio a ser plantada no Campo
Experimental de Betume, Nedpolis/SE. Em 2000, a Embrapa Tabuleiros Costeiros
decidiu organizar nova expedicdo de coleta a populagdo original. Sementes dessa
segunda coleta foram semeadas na Estacdo Experimental de Itaporanga, localizada
no municipio de Itaporanga d’Ajuda, SE, em razdo da mudanga parcial do BAG
para esta area. Acessos de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte foram também
implantados, em plantios comerciais, nos Estados do Ceard e Pard. Toda via, 0
conhecimento da distribuicdo da variabilidade e da estruturacdo genética desses
acessos torna-se necessario para direcionar as atividades de conservacdo e manejo
dos acessos preservados em diferentes bases fisicas no pais. Além disso, é preciso
inferir sobre a constituicdo genética dos hibridos que foram desenvolvidos tanto
pela Embrapa quanto pelas empresas privadas que utilizaram estes acessos em
cruzamentos.

As informagfes advindas do processo de caracterizagdo e avaliagcdo do
germoplasma séo de fundamental importéncia, pois permitem a identificacdo de
progenitores divergentes para a producdo de hibridos e também a escolha de
populagbes a serem utilizadas na selecdo fenotipica de individuos. O estudo da
diversidade genética das espécies é o primeiros passos para uma melhor
compreensdo das relacOes intra-especificas e da anélise entre os grupos genéticos.
Ainda, pode também auxiliar nas inferéncias sobre origem e variabilidade genética.

No Brasil, sdo poucos os estudos dessa natureza em coqueiro, sendo necessaria a
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identificacdo das relagdes genéticas entre 0s acessos coletados no Brasil
considerados promissores e 0s acessos introduzidos das diferentes regides
geograficas do mundo, que estdo conservados no ICG-LAC. Dessa forma, ha
possibilidade de racionalizar o processo de conservacao, assim como disponibilizar
informacGes que possam auxiliar na ampla utilizacdo desses acessos,
principalmente nos programas de melhoramento, para o desenvolvimento de
cultivares superiores agronomicamente e resistentes ou tolerantes as doencas.

Diante do exposto, o presente trabalho teve como objetivos:

a) Avaliar a distribuicdo e estruturacdo da diversidade genética entre a
populacdo original de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte e de quatro os acessos

coletados dessa populacdo de coqueirogigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte.

b) Avaliar, os niveis de diversidade e as relagcbes genéticas entre trés
acessos de coqueiro-gigante coletados no Brasil e sete acessos introduzidos de

diferentes regides geograficas do mundo.

c) Estimar a divergéncia genética entre 0s acessos de coqueiro-gigante do

Banco Internacional de Coco para América Latina e Caribe.
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2. REFERENCIAL TEORICO

2.1. BOTANICA E VARIEDADE

O coqueiro pertence a classe Monocotyledoneae, ordem Palmales, familia
Arecaceae (familia Palmae), subfamilia Cocoideae e género Cocos. Este género é
monoespecifico, apresenta apenas a espécie Cocos nucifera L.. Presume-se que o
nome Cocos, bem como o nome popular coco sdo de origem espanhola, o que
significa cara de macaco, provavelmente,é devido as trés cicatrizes existentes na
base do fruto (CHILD, 1964).

E uma espécie dipldide com 32 cromossomos (2n=32) (NAMBIAR;
SWAMINATHAN, 1960) que, por sua vez, € constituida de trés variedades.
Destas, as principais variedades usadas comercialmente sdo a Typica (coqueiro-
gigante), Nana (coqueiro-ando) e Aurantiaca (coqueiro-intermediario)
(LI'YANAGE, 1958). Do cruzamento entre essas variedades obtém-se o hibrido
intervarietal.

A variedade gigante representa, atualmente, cerca de 70% da exploragdo do
coqueiro no Brasil, sendo utilizada, principalmente, pelo pequeno produtor
(ARAGAO et al., 2002a). E uma variedade ristica, alégama, germinagio de
semente lenta, crescimento rapido, fase vegetativa longa (cerca de cinco a sete
anos), frutos grandes e producdo de 60 a 80 frutos/planta/ano com aplicacdo de
tecnologia. No Brasil, o cogueiro-gigante é muito empregado in natura para uso
culinério (na producéo de doces, bolos), bem como na agroindustria de alimentos
como leite de coco, farinha de coco, entre outras (ARAGAOet al., 2002b).

A variedade and é composta pelas cultivares amarela, verde, vermelha da
Malésia e vermelha de Camardes, as quais séo distinguidas pela cor do peciolo, da
rdquis da folha e, principalmente, pela cor do epicarpo do fruto. A cor amarela é
recessiva em relacdo a verde e a vermelha; e, quanto ao verde e vermelho, ndo ha

dominancia (CHILD, 1964). Nos principais paises produtores de coco do mundo o
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coqueiro ando ndo tem utilidade comercial, sendo empregada apenas nos
programas de cruzamento intervarietal e para fins ornamentais. Ja no Brasil, além
de utilizado em cruzamentos, 0 coqueiro-ando € também muito utilizado para
comercializagdo de agua de coco, com producdo média em torno de 300 ml/fruto e
com qualidade sensorial superior as outras cultivares de coqueiro (ARAGAO et al.,
2002b).

A variedade Aurantiaca ndo é encontrada no Brasil, sendo comum no Sri
Lanka. E uma variedade de estatura intermediaria, alogama e de longa fase
vegetativa (5 a 6 anos). Apresenta baixa tolerancia a seca e a pragas e doengas. O
epicarpo é de cor laranja brilhante e a agua é rica em sacarose, sendo bastante
apreciada (EKANAYAKE et al., 2010).

O hibrido intervarietal (ando x gigante) € o tipo principal de cultivar
utilizada mundialmente, nos programas de fomento a cultura do coqueiro. Isto
ocorre devido a sua ampla utilidade comercial, podendo ser empregada para
producdo de agua de coco (em média 500 ml/fruto), e de fibra e, principalmente,
segundo Aragdoet al., (2002b), para producdo de polpa ou albimen solido
(400g/fruto). Além disso, esse tipo de cultivar apresenta velocidade de germinagdo
das sementes intermediaria em relacdo aos parentais e é semi-precoce, florescendo
em média 3,1 anos (ARAGAO et al., 2004). Entretanto, sua maior dificuldade esta
na propagacdo, ou seja, na obtencdo das sementes hibridas capazes de abastecer o
mercado consumidor. Isto porque apresenta problemas de segregacdo genética

guando se utiliza as sementes oriundas dos proprios hibridos.

2.2. IMPORTANCIA SOCIAL E ECONOMICA

O coqueiro é a palmeira de maior importancia socio-econdmica das regides
tropicais, gerando empregos, divisas e renda (ARAGAO et al., 1999). De acordo
com a FAO, o coqueiro ocupa no mundo uma area plantada em torno de 11,8

milhGes de hectares com producédo de frutos de aproximadamente 61,7 milhdes de
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toneladas (UNCTAD, 2013). O continente asiatico, principalmente Indonésia, com
producdo de 19.500.000 toneladas, Filipinas, com 12.994.500 toneladas e india
com 10.894.000 tonelada, no ano de 2012 (FAO, 2012) ocupam lugar de destaque
com mais de 80% dessa producdo. As Américas do Norte e Central, Oceania e
Africa sdo responsaveis por 4% cada, enquanto a América do sul por apenas 2% da
producdo mundial.

As éareas de cultivo, em sua maioria, sdo conduzidas por pequenos
produtores, em pequenas propriedades dotadas de solos arenosos. Ressalta-se que
cerca de 90% da producdo de coco do mundo advém de pequenos agricultores, com
areas de até 5 hectares, sendo que esta produgdo é praticamente consumida
internamente nos paises produtores.

Como nos outros paises produtores, cerca de 70% da exploracdo do
coqueiro no Brasil ocorre em propriedades de 5 a 10 hectares (SIQUEIRA et al.,
2002; ARAGAO et al., 2009). Atualmente, 0 pais é o quarto maior produtor de
coco no mundo com uma producao superior a 2 milhdes de toneladas, em uma éarea
plantada de 257.742 mil hectares (FAO, 2012). Essa posicdo é resultante,
principalmente, da expansdo das fronteiras agricolas, sobretudo, do incremento da
comercializacdo do coco verde para atender o crescente mercado da agua-de-coco,
uma vez que a producgdo de frutos ainda € baixa, isto é, 20 a 30 frutos/planta/ano.
Entretanto, o potencial do coqueiro pode ser de até cinco (coqueiro hibrido) a sete
(coqueiro ando) vezes essa producdo, dependendo da cultivar empregada e da
tecnologia aplicada.

O cultivo do coqueiro é predominantemente realizado no litoral do
Nordeste, regido onde se concentra as principais agroindustrias de coco. Em 2009
essa regido representou 85% da area colhida (220.259 ha) e 71% da producéo
brasileira, com 1.364.580 frutos (AGRIANUAL, 2013). O Estado da Bahia
destaca-se como o maior produtor, com 28% da producdo nacional, seguido pelos
Estados do Ceard (14,73%), Sergipe (13%) e Para (12,75%) (AGRIANUAL,
2013). O Brasil é o unico pais do mundo no qual o coco ndo € utilizado para a
obtencdo do 6leo, apesar de existirem cultivares com altos teores na copra

(albimen solido desidratado a 6% de umidade). Pode inclusive, produzir em torno
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de 3.000 kg de 6leo/hé. No pais, o coqueiro é explorado, basicamente, para uso do
fruto verde (adgua-de-coco) e seco (uso culinério e agroindustria de alimentos). Nas
agroindustrias sua utilizacdo ocorre na fabricagdo de leite de coco, coco ralado, na
conservacdo de dgua-de-coco, entre outros.

A evolucdo tecnoldgica e o avango de técnicas de cultivo adequadas aos
novos preceitos da sociedadevém possibilitando a insercdo de pequenos produtores
as melhores condigdes de vida em diversas regides do mundo. Além disso, a
cultura do coqueiro favorece a consorciagdo com culturas anuais e perenes em
todas as fases de seu cultivo e 0 manejo com animais na fase adulta de exploracdo.
Estas atividades minimizam os custos para a implantacdo dos coqueirais e
representam mais uma fonte de renda para o produtor. Todas estas caracteristicas
tornam o cultivo do coqueiro uma atividade que favorece a fixacdo do homem no

campo.

2.3. RECURSOS GENETICOS

A distribuicdo geogréafica do coqueiro esta localizada entre as regiGes de
latitudes 23° N e 23° S (FOALE;HARRIES, 2009). Compreende 86 paises situados
nos continentes Asiatico (15 paises), Oceanico (19 paises), Africano (22 paises),
centro e norte Americano (22 paises) e sul Americano (8 paises) (PERSLEY,
1992).

Em 1992, por meio do Bioversity International, o Grupo Consultivo de
Pesquisa Agropecuéria Internacional (CGIAR), incluiu o coqueiro em seus
programas internacionais de pesquisa em recursos genéticos e organizou assim a
Rede Internacional de Recursos Genéticos de Coco (COGENT), coordenada pelo
IPGRI (Internacional Plant Genetic Resources Institute) denominado, desde 2000
de Bioversity International. O COGENT tornou-se uma rede global bastante ativa e
envolve atualmente 39 paises membros, incluindo o Brasil e cinco sub-redes,

distribuidas entre os continentes: 1) Sudeste e leste da Asia, 2) Sul da Asia e
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Oriente Médio, 3) Pacifico Sul, 4) Africa e Oceano Indico e 5) América Latina e
Caribe. O banco de dados internacional da rede, o CGRD (The International
Coconut Genetic Resources Database), possui cadastro de 1.374 acessos
caracterizados e com dados de passaporte, conservados em 24 bancos de 23 paises
membros (COGENT, 2013).

As maiores colecBes de germoplasma de coqueiro e mais importantes
mundialmente se encontram nas Filipinas (224 acessos), india (132 acessos),
Indonésia (98 acessos), Costa do Marfim (92 acessos) e Malésia (72 acessos). O
México, Vietnd, Mogambique, e Brasil, também possuem cole¢fes s6 que com
menores numeros de acessos (BATUGAL;JAYASHREE, 2005).

No Brasil, existem registros de trés locais que conservam acessos de coco,
localizados na Empresa Baiana de Desenvolvimento Agricola (EDBA), na
Empresa de Pesquisa Agropecuéria do Rio Grande do Norte (EMPARN) e na
Embrapa Tabuleiros Costeiros (CPATC) (RAMOS et al., 2008). Nesta ultima,
encontra-se 0 Banco Ativo de germoplasma de Coco que estd vinculado a Rede
Internacional de Recursos Genéticos de coco, sendo base para a América Latina e
Caribe. Embora seja composto por um numero reduzido de acessos, é 0 segundo
mais importante das Américas e o principal da América do Sul, constituido por 29
acessos, sete acessos de coqueiro-gigante introduzidos de diferentes regides
geograficas do mundo e quatorze de coqueiro-gigante e quatrode coqueiro-ando
coletados na regido Nordeste do Brasil. A conservagdo dos acessos € feita ex situ e
in vivo, com diferentes quantidades de individuos por acessos, em fungdo da
disponibilidade dos materiais.

Para que a diversidade genética disponivel nos bancos de germoplasma
seja utilizada é necessario que 0s acessos sejam caracterizados, avaliados e
devidamente documentados. Isso € necessario para que 0s usuarios, principalmente
os melhoristas possam identificar aqueles que serdo potencialmente Uteis nos
programas de melhoramento (BOREM;MIRANDA, 2005).

Assim, a caracterizacdo é uma das atividades mais importantes para a
compreensdo da variabilidade genética existente em uma colecdo de germoplasma.

A descricdo minuciosa dos caracteres 0s quais proporcionam informac@es relativas
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aos acessos em estudo carece do desenvolvimento prévio de listas de descritores.
Para caracterizacdo dos acessos, deve-se utilizar um minimo de descritores, que
contenham o maximo de informacdes essenciais para identificacdo e descricdo da
variabilidade contida nos acessos de um banco de germoplasma (MONCATO,
1997). Por outro lado a avaliacdo é conduzida por uma equipe multidisciplinar e
envolve caracteres quantitativos, que sao controlados por muitos genes e altamente
influenciados pelas condi¢cdes ambientais (NASS, 2001).

Os trabalhos com recursos genéticos com coco no Brasil iniciaram com a
criacdo da Unidade de Execucdo de Pesquisa de Ambito Estadual de Quissama
(1975), posteriormente denominado Centro de Pesquisa Nacional de Coco (1985),
atualmente Embrapa Tabuleiros Costeiros. As pesquisas com 0 coqueiro
desenvolvidas pela instituicdo apresentaram um grande impulso e gerou diversas
tecnologias importantes para a cocoicultura nacional. As atividades de pesquisa
constituiram de ac@es especificas nas areas de recursos genéticos e melhoramento,
especificamente direcionado a prospeccdo e coleta de germoplasma de coco no
Brasil, introdugdo de germoplasma exotico, caracterizagdo morfoldgica do
coqueiro, conservacao de germoplasma, selecdo fenotipica com testes de progénies,
desenvolvimento e avaliacdo de hibridos e as atividades de cultura de embrido e
cultura de tecido do coqueiro (ARAGAO et al., 1999).

2.3.1. ORIGEM E DISSEMINACAO DO COQUEIRO

Devido a falta de evidéncias diretas, principalmente, a da ndo existéncia de
um ancestral comum, ha& controvérsias sobre o provavel centro de origem do
coqueiro (PERERA et al., 1999). Vérios autores sugeriram diferentes lugares,
como o oeste do Pacifico (HARRIES, 1978), Asia (BECCARI, 1963), Melanésia
(HARRIES, 1990) e a regido neotropical/América do Sul (GUNN, 2004) como uns
dos provaveis locais. Entretanto, atualmente, a maioria dos especialistas,

fundamentados em registros histéricos, etnobiolégicos e paleontoldgicos, aceitam a
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hip6tese de que o centro de origem e de domesticacdo do coqueiro é o Sudeste
Asiatico, na regido biogeografica que inclui a Peninsula da Malésia, Indonésia,
Filipinas e Nova Guiné (HARRIES, 1995).

A distribuicdo do coqueiro se estende sobre as costas dos oceanos e ilhas
do cinturdo tropical (FOALE;HARRIES, 2009). Esta disposi¢do ocorreu tanto pela
flutuacdo das sementes em correntes oceénicas, quanto pelo homem, que se tornou
0 principal disseminador do coqueiro (HARRIES, 1978; ZIZUMBO-
VILLARREAL, 1996).

Para que a disseminagdo natural do coqueiro ocorra com sucesso &
necessario gue haja um equilibrio entre o nimero de frutos e o tamanho do fruto.
Por um lado, o maior nimero de frutos aumenta as chances do coqueiro alcancar
diversos locais e de se estabelecer. Por outro lado, os frutos maiores aumentam a
capacidade do coco flutuar nas correntes maritimas e permanencer viaves, até
atingir um local. A selegdo natural favoreceu o desevolvimento de uma espécie de
coqueiro que apresenta crescimento perene (50 a 100 anos), poucos frutos (50 a
100 por ano), frutos grandes (1 a 2 kg), mesocarpo espesso (até 70% de massa
fresca), endosperma desenvolvido (200 a 300g), germinacdo lenta (mais de 200
dias) e grande capacidade de flutuar (HARRIES, 1978). Esse tipo selvagem
evoluiu e flutuou entre as ilhas vulcénicas e atois, has margens continentais dos
oceanos Indico e Pacifico (HARRIES, 1990).

Os austronésios, habitantes do sudeste asiatico, foram provavelmente os
primeiros a ter contato com o coqueiro naturalmente disseminado, valorizaram a
agua do coco que é potavel, extremamente saborosa e portatil. Assim, a selecéo
praticada pelo homem atua para aumentar o endosperma (dgua nos frutos imaturos
ou parte comestivel no fruto maduro), alterando as propor¢fes dos componentes
dos frutos, aumentando em 50% a quantidade de endosperma liquido e reduzindo
de cerca de 70% a casca do coco para proximo de 35% do peso fresco total. Por
consequéncia, diminui a capacidade de flutuar e modifica a forma do fruto e o
periodo de germinacdo das sementes (HARRIES, 1978). Os austronésios

introduziram o coqueiro domesticado nas diversas ilhas existentes no Pacifico
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e,posteriormente, 0s europeus e arabes também contribuiram para a dispersséo
pantropical dessa espécie (HARRIES, 1978).

Essa forma de dispersdo e de selecdo, tanto pela natureza quanto pelo o
homem, dirigiu a evolucdo do coqueiro em dois tipos distintos, que representam
um conjunto de genes do tipo selvagem (Niu Kafa) e outro do tipo dosmesticado
(Niu Vai) a partir do qual todas as cultivares modernas se desenvolveram
(Z1ZUMBO-VILLARREAL et al., 2006).

2.3.1.1. INTRODUCAO E DISPERSAO DO COQUEIRO NA AMERICA

Os relatos indicam que a dispersdo do coqueiro na América iniciou no
século XV, quando em 1499, Vasco da Gama introduziu, no arquipélago de Cabo
Verde, costa oeste da Africa, sementes de coco da regido do oceano indico,
(HARRIES, 1978). Das ilhas de Cabo Verde o coqueiro foi levado para Porto Rico,
Republica Dominicana e outros paises da costa Atlantica das Américas e Caribe. A
dispersdo da cultura foi rapida, e no século XVII o coqueiro foi relatado em
praticamente todos os locais das Américas.

Na costa oeste do Pacifico os registros da presenca do coqueiro sao
controversos. Gongalo Fernandez de Oviedo e Valdés relataram a presenca de
cogueiros sobre a costa do Pacifico da América Latina em 1514, quando observou
essa espécie na regido de Chiman, na costa oeste do Panama em Punta Burica,
fronteira entre 0 Panamé e a Costa Rica (ZIZUMBO-VILLAREAL, 1996). Essas
informacBes sdo contestadas por alguns autores que acreditam que Oviedo
observou outras espécies de palmeiras com estaturas semelhantes e folhas pinadas
iguais aos do coqueiro (CLEMENT et al., 2013).

Entretanto, varias hip6teses tém sido apresentadas para explicar a presenga
do coqueiro na costa oeste do Panama. Evidéncias genéticas e morfologicas
sugerem que o “Tall do Panama” esta relacionado com os coqueiros das Filipinas
(BAUDOUIN e LEBRUN, 2009). Registros relatam que descendentes de
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austronesios conhecidos como Protopolinésios expandiram sua colonizagdo para o
leste do Pacifico, provavelmente introduzindo o coqueiro nessa regido
(BAUDOUIN e LEBRUN, 2009). Embora nenhuma constatacdo arqueoldgica,
etnoboténica ou linguistica tivessem sido encontradas. Assim, a explicacdo mais
parcimoniosa é que o coqueiro foi introduzido no Panama apds a conquista
espanhola (CLEMENT et al., 2013).

No Meéxico, o coqueiro foi introduzido durante o periodo colonial
espanhol. Relatos histéricos mencionam que a primeira entrada do coqueiro na
costa oeste foi do Panam4, em 1539 (BRUMAN, 1947), e uma segunda das llhas
Salomao, em 1969, ambas para a regido de Colima (ZIZUMBO-VILLAREAL,
1996). Outras introdugdes na costa oeste sdo associadas com a rota comercial entre
Acapulco e Manila. Por essa via, navegadores espanhdis, traziam frutos de coco a
bordo nos navios para fornecer albimen solido e agua durante a viagem e 0s que
ndo eram consumidos eram plantados na chegada (ELEAZER, 1981;
GRUEZO;HARRRIES, 1984; HARRIES, 2012). Ja as introducdes na costa leste
do México foram feitas pelo porto de Veracruz e Campeche por volta de 1550,
originarias da regido de Cabo Verde na Africa Ocidental (ZIZUMBO-
VILLAREAL, 1996).

2.3.1.2. INTRODUCAO DO COQUEIRO NO BRASIL

No Brasil, as evidéncias histéricas indicam que o coqueiro foi introduzido
pela primeira vez pelos portugueses, em 1553, na Bahia, com a variedade gigante
proveniente das Ilhas de Cabo Verde (HARRIES, 1977). Neste sentido, acredita-se
que as populacbes que estdo no Brasil foram formadas inicialmente a partir dos
intercruzamentos de poucos individuos, representando uma pequena fracdo da
variagdo genética da populagdo original (N’CHO, 1993). Essas populagfes vém se
desenvolvendo no Brasil, ha quase cinco séculos (HARRIES, 1977) e se adaptando

a diferentes condi¢cBes ambientais. 1sso sugere que a estruturacdo génica presente
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nas populagdes ¢, provavelmente, devido a deriva genética, fortemente
influenciadapor um efeito fundador inicial. Além de numerosos outros eventos
fundadores acompanhados por sele¢cdo natural e possivelmente uma selecdo
humana inconstante (RIBEIROet al., 2010).

A posicdo estratégica das ilhas de Cabo Verde nas rotas que ligavam
Portugal ao Brasil e ao resto da Africa contribuiu para essas ilhas fossem utilizadas
como entreposto comercial e de abastecimento. A procedéncia desses cogueiros
seria o leste da Africa, india e Sri Lanka (HARRIES, 1978), quando Vasco da
Gama, em 1499, retornando de suas viagens a India introduziu sementes de
Mocambique no arquipélago de Cabo Verde (HARRIES, 1977). Esta hipotese é
confirmada pela proximidade genética entre o coqueiro Gigante-do-Oeste-
Africano, o Gigante-de-Mocambique, o Gigante-do-Sri Lanka e Gigante-de-
Andamam (india) (TEULATet al., 2000).

A segunda introducdo aconteceu em 1939, proveniente de Kuala Lampur,
Malésia, importada por Paulo Burle e Carlos Browne, pelo o porto do Rio de
Janeiro, e plantadas no municipio de Cabo Frio (BURLE;BROWNE, 1954). Em
1978, a Comissdo Executiva da Lavoura Cacaueira (CEPLAC) importou o
Gigante-do-Oeste-Africano, procedente da Costa do Marfim, decorrente de um
convénio com o IRHO (Institute de Recherches Pour Les Huiles et Oleagineux),
atualmente CIRAD (Centre de Coopération Internationale em Recherche
Agronomique pour le Développement). A empresa Sococo também importou o
Gigante-do-Oeste-Africano, em 1981, para instalar um campo de producdo de
hibridos no Pard. Entretanto, a introdu¢cdo mais ampla para o programa de
melhoramento do coco no Brasil aconteceu em 1983, quando a Embrapa importou
da Costa do Marfim sete acessos de coqueiro-gigante (Oeste Africano, Rennel,
Rotuma, Tonga, Polinésia, Vanuatu e Malasia) para implantar o Banco de
Germoplasma da cultura.

A introducdo do coqueiro-ando ocorreu em meados do século 20, com o
ando-verde, em 1925, proveniente de Java; o ando-amarelo, em 1938, procedente
do Norte da Malasia; os anes-verde e vermelho, introduzidos do Norte da Malésia,

em 1939 e o ando-vermelho-de-CamarBes, em 1978, importados da Costa do
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Marfim pela CEPLAC (DIAS, 1980). Da mesma forma que ocorreu com 0S
gigantes, em 1983, a Embrapa, introduziu no BAG de coco, os andes amarelo e

vermelho-da-Malasia e o ando-vermelho-de-Camardes.

2.3.2. PROSPECCAO E COLETA DE GERMOPLASMA

A prospecgdo genética de coqueiro tem por objetivo identificar as
populagdes legitimas e homogéneas, visando a coleta, introducdo e caracterizacao
do germoplasma que possa apresentar caracteristicas de interesse socioeconémico
atual e potencial para utilizagdo em programas de melhoramento genético.

Os trabalhos de prospecgéo e coleta de germoplasma de coqueiro no Brasil
foram iniciados em 1982 e até hoje ja foram prospectadas e coletadas as seguintes
populagdes: Gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte (BA); Gigante-do-Brasil-de-
Pacatuba (SE); Gigante-do-Brasil-de-Merepe, Gigante-do-Brasil-Terra-do-Rei,
Gigante-do-Brasil-Avenida e Gigante-do-Brasil-de-Santa-Rita (PE); Gigante-do-
Brasil-de-Sao-José-do-Mipibu, Gigante-do-Brasil-de-Baia-Formosa, Gigante-do-
Brasil-de-Barreirinhas e Gigante-do-Brasil-Senador-Georgino-Avelino  (RN);
Gigante-do-Brasil-Olho-de-Cravo (SE), Gigante-do-Brasil-de-Luis-Corréa (Pl),
Ando-Amarelo-de-Gramame, Ando-Vermelho-de-Gramame e Ando-Verde-de-
Souza (PB) e Ando-Verde-de-Jiqui (RN).

A colecdo de germoplasma da Embrapa Tabuleiros Costeiros esta
localizada em Sergipe, em duas bases fisicas: uma no Campo Experimental do
Betume (CEB), municipio de Nedpolis/SE e a outra no Campo Experimental de
Itaporanga (CEI), no municipio de Itaporanga d’Ajuda/SE. Além das populagdes
coletadas, o banco de germoplasma de coco do Betume também é composto pelas
populacdes de gigantes introduzidas: Gigante-Oeste-Africano (Africa), Gigante-de-
Rennel (Salomdo), Gigante-da-Polinésia (Taiti), Gigante-de-Rotuma (Fiji),
Gigante-de-Tonga (Tonga), Gigante-de-Vanuatu (Vanuatu) e Gigante-da-Malasia

(Malésia), e dos seguintes andes: Ando-Amarelo da Malésia e Ando-Vermelho-da-
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Malésia (Malésia) e Ando-Vermelho-de-Camarbes (Camarfes). A maioria dos
acessos do ICG-LAC estd em produgdo e em fase de caracterizagdo e avaliacao,
seguindo as recomendacdes do International Plant Resources Institute (IPGRI).

Uma das populagbes conservadas foi o Gigante-do-Brasil-da-Praia-do-
Forte (GBrPF), localizada no litoral norte da Bahia, na vila da Praia do Forte,
municipio de Mata de S8o Jodo. Esta populacdo foi coletada inicialmentepela
Embrapa, na década de 80, e instalada no Campo Experimental do Betume. No
mesmo periodo, o acesso GBrPFfoi introduzido em plantios comerciais nos
Estados do Cearad e Pard. No inicio da década passada, a Embrapa Tabuleiros
Costeiros organizou nova expedicdo de coleta & populagdo original. Sementes
dessa segunda coleta foram plantadas no Campo Experimental de ltaporanga, em
razdo da mudanca parcial do ICG-LAC para esta nova area.

Os frutos do GBrPF séo oblongos e de tamanho grande. Apresentam os
maiores didmetros polares e equatoriais, 25,4 e 18,9 cm, respectivamente, entre as
populagdes, Gigante-do-Brasil-de-Pacatuba (GBrPC), Gigante-do-Brasil-de-
Merepe (GBrMe), Gigante-do-Brasil-de-Santa-Rita (GBrSR) e Gigante-do-Brasil-
de-Sédo-José-de-Mipibu (GBrSIM), embora nao sejam os de maior massa (1.738 g),
pois a sua porcentagem de casca € elevada (59,3%). Essa populacdo também
apresenta maiores pesos de coque (256 g),porcentagem de matéria seca no albimen
(58,4%), além de elevada massa de albimen (202 g) e exibe um bom rendimento
de copra por arvore (RIBEIRO et al., 2000).

O GBrPF vem sendo utilizado no Brasil como parental masculino nos
cruzamentos com o ando-amarelo-do-Brasil-de-Gramame (AABrG), ando-
vermelho-do-Brasil-de-Gramame (AVBrG) e principalmente, com ando-verde-do-
Brasil-de-Jiqui (AVeBrJ) para produzir sementes hibridas do BRS 001. Este
hibrido ¢ muito vigoroso, com florescimento em torno do terceiro ano apés o
plantio, producdo de fruto quase igual ao ando e muito superior ao gigante (em
torno de 130 frutos/planta/ano), e produgdes de polpa (3509 a 400g) e &gua de coco
(580ml) superior & producdo do seu parental feminino (ARAGAO et al., 2004).

Além disso, o hibrido AVeBrJ x GBrPF apresenta porte menor em relagcdo aos

30



AABIG x GBrPF e ao AVBrG x GBrPF e um peciolo mais curto, dando melhor
sustentabilidade ao cacho (RAMOS et al., 2004).

O GBrMe prospectado no Estado de Pernambuco, também foi coletado na
década de 80 e implantado no BAG de coco do Campo Experimental do Betume.
Os frutos desta populacdo sdo oblongos e de tamanho grande, cujos didmetros
polar e equatorial medem 25 cm e 18,1 cm, respectivamente, com massa do fruto
de 1.927 g. O GBrMe apresenta as maiores massas para todos 0s componentes de
fruto, exceto massa de coque (249 g). Em relacdo a porcentagem de alblmen
solido, foi semelhante ao GBrPF (18,6%). Essa populacdo apresenta a maior massa
de albumen (357 g) e de copra (212 g) devido ao sua maior massa de fruto e menor
percentagem de coque no fruto (RIBEIRO et al.,, 2000). O GBrMe também
apresenta maior divergéncia genética em relagdo as populacdes GBrSR, GBrPF e
GBrSJM, sendo menos divergente do GBrPC (RIBEIRO et al., 1999).
Apresentando-se como material genético bastante promissor, principalmente, no
que diz respeito a sua utilizagdo em cruzamentos visando a obtencdo de hibridos.
Ribeiro et al., (2010) também analisaram essas popula¢6es por meio de marcadores
moleculares e inferiram que o GBrMe apresentou maior distancia genética entre a
populagdo GBrPF.

A escolha das populacGes prospectadas de coqueiro-gigante-do-Brasil foi
realizada de acordo com os principios de populagGes puras da variedade. A pureza
¢ avaliada com base nos critérios de legitimidade, homogeneidade e isolamento. A
primeira é definida em fungdo da idade.Essas popula¢Bes apresentaram mais de 80
anos e gquando comparada com a variedade ando, introduzida no pais em 1925 néo
apresentavam o risco de ocorréncia de hibridos intervarietais, pois para coleta de
germoplasma e producdo de sementes certificadas ndo deve haver a presenca de
materiais que possam segregar na geracdo seguinte. Para a homogeneidade
consideraa constituicdo das populagdes, onde estas devem ser compostas apenas
por plantas da variedade gigante. As condigdes de isolamento dessas populagdes é
outro fator importante e necessita de uma distancia minima de 1000 metros, ou
pelo menos 500 metros se houver barreira de vegetacdo, isolando-as de outros
coqueirais, principalmente, de andes (RIBEIRO;SIQUEIRA, 1995).
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2.4. MELHORAMENTO GENETICO DO COQUEIRO

Os primeiros trabalhos com a cultura do coqueiro foram registrados ha,
aproximadamente, 250 anos na Indonésia, com a descricdo de variedades
(HARRIES, 1991). Ja as pesquisas com o a cultura foram iniciadas na india, em
1932, com estudos visando a obtencdo de hibridos provenientes do cruzamento
entre as variedades gigante e ando (PATEL, 1938). Entretanto, o maior
desenvolvimento nas pesquisas ocorreu depois da segunda guerra mundial, a partir
da década 60 (NUCE DE LAMOTHE et al., 1980).

Pesquisadores do IRHO intensificaram a producéao de hibridos baseado na
capacidade de combinagdo entre origens e individuos e, simultaneamente, na
selecdo fenotipica para os caracteres com maior herdabilidade. Depois de
identificadas as melhores combinac¢Bes, por meio de ensaios comparativos em
campo, reproduziram-se os melhores hibridos em campos de producdo de sementes
(NUCE DE LAMOTHE et al., 1980).

Nos programas de melhoramento conduzidos pelo CNRA e pelo CIRAD
(BOURDEIX et al., 1993), os principais objetivos sdo 0 aumento do rendimento de
copra e a precocidade. De acordo com o World Bank (GREEN, 1991) os melhores
ecétipos de gigantes selecionados, raramente produzem mais que duas toneladas de
copra/ha, enquanto os hibridos cultivados em condic¢fes ecoldgicas favoraveis,
podem produzir entre 6 e 6,5 t/ha. Existe um grande interesse entre os principais
paises produtores de coco do mundo, como Filipinas, Indonésia, india, Tailandia e
paises do Pacifico, na avaliagdo e sele¢cdo de hibridos para solucionar seus
problemas de producdo, doencas e adaptacdes edafoclimaticas (NUCE DE
LAMONTHE et al., 1991).

A selecdo do coqueiro para um rapido progresso genético por unidade de
tempo é limitada pelo longo ciclo de vida da cultura, o pequeno numero de

sementes produzidas e a auséncia de métodos de propagacao vegetativa (RIBEIRO
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et al., 1999). Direcionados pelas exigéncias edafoclimaticas e de mercado, 0
programa de melhoramento genético do coqueiro tém sido conduzido, por meio
deselecdo massal, a qual se mostrou desfavoravel devido a baixa herdabilidade dos
caracteres; selecdo com teste de progénies; hibridos simples intra e intervarietais,
envolvendo no caso de hibridos intervarietais, cruzamentos reciprocos; hibridos
complexos, tais como hibridos duplos e hibridos triplos; e, por fim, mais
recentemente, o desenvolvimento de variedades sintéticas, a qual envolve o
cruzamento entre linhas selecionadas com aferida capacidade combinatéria
(BATUGAL;BOURDEIX, 2005).

Atualmente, existem varias a¢des de pesquisa com o0 coqueiro no mundo
que visam aumentar a produtividade, a estabilidade de producdo e a
sustentabilidade do agroecossitema por meio da selecdo de variedades altamente
produtivas, tolerantes a seca, as doencas e as pragas. Como no Brasil, praticamente
toda a producdo de coco é utilizada na alimentacdo humana, o nimero de frutos e
as caracteristicas organolépticas também sdo importantes. Nas Américas e no
Caribe, os principais programas estdo no Brasil, México, Jamaica e Trinidad
(PERSLEY, 1992). No Brasil, o primeiro programa de melhoramento de coqueiro
que se teve registro foi coordenado por José Pereira de Miranda Junior, no ano de
1938, no Campo de Sementes de Coqueiro, em Aracaju, € durou até 1951, ndo
tendo continuidade. As acbes desenvolvidas compreendiam prospeccoes,
cruzamentos, autopolinizagdes e estudos sobre a biologia floral e caracterizagdo de
frutos (MIRANDAJUNIOR, 1948). Posteriormente, durante a década de 80 e 90 as
empresas Sococo, Instituto Agronémico de Pernambuco (IPA) e a Empresa de
Pesquisa Agropecuaria do Rio Grande do Norte (EMPARN), desenvolveram
atividades de producdo de sementes hibridas, por meio de cruzamentos entre
cogueiros ando e gigante (SIQUEIRA et al., 2002).

As atividades de melhoramento genético do coqueiro na Embrapa
iniciaram-se, no comeco da década de 80, com a implantacdo do BAG. Uma das
primeiras atividades realizadas foi & prospeccdo e coleta de populacGes
naturalizadas de coqueiro, basicamente no Nordeste do pais, sendo coletadas

inicialmente dez acessos da variedade gigante e trés acessos da variedade ando. Na

33



mesma época também foram introduzidos sete acessos de coqueiro-gigante e trés
de ando, da Costa do Marfim (SIQUEIRA et al., 1998).
2.5. DIVERSIDADE GENETICA

O estudo dediversidade genética em populacdes compreende a descricdo
dos niveis de variacdo genética mantida dentro das populacdes e como esta se
encontra entre e dentro das mesmas (HAMRICK, 1983). Fatores evolutivos, como
deriva genética e selecdo afetam a dindmica populacional de plantas e
proporcionam modificagdes na estrutura das mesmas (GAIOTTOet al., 2003).

A variagdo genética é condicdo fundamental para que ocorra evolugéo, pois
a selecdo natural atua nas diferencas que ocorrem dentro das populagdes
(TORGGLER et al., 1995). Com maior variabilidade genética, maiores serdo as
chances de sucesso diante das mudangas ambientais (FLEISHMAN et al., 2001).
No coqueiro, a variabilidade é pequena devido a existéncia de uma Unica espécie e
com apenas trés variedades (Nana, Aurantiaca e Typica). Portanto, conhecer a
variabilidade genética entre e dentro de acessos de coqueiro-gigante é um valioso
instrumento que podera ajudar na adocdo de praticas mais eficientes de
conservacado e na identificacdo de caracteristicas de interesse para o melhoramento
genético das espécies.

A quantificagdo da diversidade pode ser feita a partir de marcadores
morfol6gicos, bioquimicos ou moleculares. Diversos trabalhos tém utilizado
marcadores morfologicos para formar grupos heteréticos de gendtipos em
diferentes espécies. Estes estudos estdo baseados na pressuposicdo de que
similaridade morfoldgica indicara similaridade genética (BERED et al., 1997).

Dentre os métodos preditivos utilizados no estudo da divergéncia genética,
estdo as analises multivariadas baseadas em caracteres fenotipicos. Essas técnicas
tém sido uma ferramenta de grande utilidade em estudos genéticos, por considerar
simultaneamente um conjunto de caracteres de interesse (FONSECA et al., 2006).
Segundo Cruz (2001), ha uma grande variedade de procedimentos multivariados,

sendo mais utilizados aqueles que avaliam a similaridade ou dissimilaridade entre
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acessos, com o objetivo de direcionar cruzamentos entre parentais divergentes em
programas de hibridagdo ou para administrar informagdes disponiveis em bancos
de germoplasma.

Vérios sdo os procedimentos multivariados utilizados e entre eles estdo a
Distancia Euclidiana, Distancia de Mahalanobis, Analise por Componentes
Principais e Variaveis Canénicas e Métodos Aglomerativos. A escolha do método
mais adequado é determinada pela precisdo desejada pelo pesquisador, pela
facilidade da analise e pela forma em que os dados foram obtidos (CRUZ;
REGAZZI, 2004).

No Banco de Germoplasma de coco do Sri Lanka a caracterizacdo e
avaliagdo morfolégica com descritores isoladamente ndo foram suficientes para
elucidar variacdo genética. No entanto, trabalhos anteriores demostraram que
descritores baseados na inflorescéncia (ASHBURNER et al., 1997), na morfologia
e fisiologia da folha (ZIZUMBO-VILLARREAL;GARCIA-MARIN, 2001) e nos
componentes dos frutos (ZIZUMBO-VILLARREAL;PINERO, 1998) foram (teis
no estudo da diversidade genética de germoplasma de coco.

No Brasil, estudos de divergéncia genética com marcadores
morfoagrondmicos, mais especificamente para componentes do fruto, foram
realizados em populacGes de coqueiro-gigante por meio da Distancia de
Mahalanobis e Varidveis Canonicas. Foi detectada variabilidade genética entre as
populagcbes avaliadas e constatada divergéncia entre as mesmas (RIBEIRO et al.,
1999). Sobral et al. (2012), utilizando descritores morfoldgicos e técnicas de
analises multivariadas (Distancia Euclidiana e componentes principais) detectaram

divergéncia genética entre seis acessos de coqueiro-anao.

2.6. CARACTERIZACAO DO COQUEIRO POR MEIO DE MARCADORES
MOLECULARES
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Diversos estudos no mundo vém sendo realizados usando os marcadores
moleculares para caracterizar, avaliar suas relacbes e identificar possiveis
introgressdes em coqueiro.

Estudos com RFLPs (LEBRUN et al., 1998), SSRs (PERERA et al., 1999)
e AFLPs (TEULAT et al., 2000), identificaram dois conjuntos de genes
importantes que representam fontes do tipo selvagem e do tipo doméstico das
populagdes, a partir do qual se desenvolveram todas as cultivares modernas de
coqueiro (HARRIES, 1995; PERERA et al., 2009; ZIZUMBO-VILLAREAL et
al., 2006). Com base nos resultados destes estudos, foi proposto por Lebrun et al.
(2005) a formacdo de dois grupos de coqueiros geneticamente distintos,
relacionados com as regibes geograficas.

O COGENT, juntamente com o CIRAD e apoiado pelo Programa de
Geracdo de Desafio (GCP: http://gcper.grinfo.net/index.php), caracterizaram as
variagdes genéticas de diversas populacfes da colecdo mundial de coco, por meio
de um kit de marcadores microssatélites desenvolvido para o coqueiro
(BAUDOUIN;LEBRUN, 2002). O germoplasma caracterizado serviu na
elaboracdo de uma classificacdo baseada na combinacdo de critérios, como
fenotipicos, moleculares, distribuicdo geografica e conhecimento historico
(BAUDOUIN;LEBRUN, 2002).

A classificacdo da diversidade genética das populacBes proposta pelo
GCP/CIRAD divide o coqueiro em dois grupos geneticamente distintos que
correspondem a zona ecogeografica, que abrange o sul do Pacifico, sudeste
Asiatico e costa do Pacifico da América, inclusos no grupo denominado A ou
Pacifico, o qual é subdividido em sete niveis (Al-anBes do sudeste Asiatico, A2-
andes do sul do Pacifico, A3-gigantes do sudeste Asiatico, Ad-gigantes da
Melanésia, A5-gigantes da Micronésia, A6-gigante da Polinésia e A7-gigante do
Panama) e o grupo que abrange o sul da Asia, Africa e costa Atlantica da América
e Caribe, inclusos no grupo denominado B ou Indo-Atlantico, o qual é subdividido
em trés niveis (B1- Indo-Atlantico Tipico, B2- Indo-Atlantico com baixa taxa de
introgressdo e  B3-Indo-Atlantico com alta taxa de introgressdo)
(BAUDOUIN;LEBRUN, 2002).
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Perera et al. (2000) estudaram os niveis de diversidade genética, a
distribuicdo da variacdo e o parentesco genético em acessos de coqueiro obtidos de
varias partes do mundo. Os autores observaram elevada diversidade genética entre
os acessos e similaridade entre os coqueiros do Sri Lanka e da Africa. Teulat et al.
(2000) também verificaram o mesmo padrdo de agrupamento entre 0s gigantes do
Sri Lanka e do oeste Africano. Contudo, Daher et al., (2002) averiguaram relagdes
genéticas entre os gigantes da Africa e do Brasil e Martinez et al. (2011) entre os
gigantes da Republica Dominicana e do Brasil.

Manimekalai e Nagarajan et al. (2006) analisaram as relagdes genéticas
entre coqueiros de diferentes origens geogréaficas. Esses autores observaram uma
ligacdo genética entre os acessos do sudeste da Asia e sul do Pacifico e entre os do
sul da Asia, Africa e costa Atlantica da América. Gunn et al. (2011) também
verificaram relagBes entre os coqueiros do sul da Asia com a Africa e Caribe,
sudeste da Asia e costa do Pacifico da América.

Estudos genéticos em coqueiro também estdo sendo realizados com o
objetivo de avaliar as propriedades genéticas de acessos identificados como
tolerantes a doenca amarelecimento letal (KONAN et al., 2007). Esta doenca é
causada por um fitoplasma que tem atingido os coqueiros que circundam as praias
da costa Atlantica,do Pacifico e algumas ilhas da América do Norte e Central. Os
coqueiros afetados morrem em um periodo de 3 a 6 meses apds o aparecimento dos
primeiros sintomas. No Brasil o fitoplasma causador do amarelecimento letal é
considerado uma praga de quarentena Al, contemplada na lista de “Alerta
Maéxima” pelo Ministério da Agricultura.

Paises como o México (ZIZUMBO-VILLARREAL et al., 2002) e
Republica Dominicana (MARTINEZ et al., 2011) vém estudando possiveis
relacbes genéticas entre populagdes locais e acessos importados de diferentes
partes do mundo, com relacdo & doenga amarelecimento letal. Esses estudos
identificaram que as populacBGes presentes na costa Atlantica do México e na
Republica Dominicana apresentam caracteristicas genéticas do grupo Indo-
Atlantico e muito préximas geneticamente daspopulaces de coqueiro do oeste

Africano. Esse resultado esta de acordo com relatos historicos de introducéo de
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coqueiros das llhas de Cabo Verde para esses paises. O Gigante-do-Oeste-Africano
em teste de campo apresentou alta suceptibilidade ao amarelecimento letal.
Entretanto, 0s coqueiros da costa oeste do Pacifico do México apresentaram
caracteristicas genéticas do grupo Pacifico, sendo geneticamente proximos aos
cogueiros do Panaméa que juntamente com o Gigante-de-Vanuatu e 0 Ando-do-Sri

Lanka, apresentam ser tolerante a esta doenga.
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Distribuicdo da diversidade genética de coqueiros-gigantes do Brasil da Praia
do Forte

Resumo

Pouco se sabe sobre a dispersdo do coqueiro no Brasil desde a sua introducdo até
os dias de hoje. Informacdes sobre a distribuicdo da variabilidade genética
existentes nas populagdes brasileiras ainda sdo incipientes e precisam ser melhor
exploradas. O objetivo deste estudo foi analisar a distribuicdo da variabilidade
genética da populacdo original de coqueiro gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte
(GBrPF-PQ), coletado no litoral norte da Bahia, e de quatro acessos procedentes
dessa populacdo conservados em quatro bases fisicas: uma no Ceara (GBrPF-CE),
uma no Para (GBrPF-PA) e duas no Banco Internacional de Coco para a América
Latina e Caribe, distribuidas entre 0 Campo Experimental do Betume (GBrPF-
CEB) e o Campo Experimental de Itaporanga (GBrPF-CEI), ambas no estado de
Sergipe. Foram analisados dez individuos da populacdo original e de cada base,
utilizando 25 loci microssatélite. Dezoito microssatélite foram polimoérficos e
detectaram entre 3 e 8 alelos por loco, com média de 5,05. A heterozigosidade
observada variou entre 0,426 (GBrPF-CEl) a 0,517 (GBrPF-PA) e a
heterozigosidade esperada entre 0,557 (GBRPF-CE) a 0,596 (GBrPF-CEI). Os
acessos GBrPF-CEB, GBrPF-CE e GBrPF-PA apresentam predominancia de
panmixia. A analise da estrutura genética dos 50 individuos analisados identificou
uma composi¢do mista da populagdo e dos acessos de coqueiro gigante-do-Brasil-
da-Praia-do-Forte, sugerindo que os acessos coletados representam a estruturacéo
genética da populagdo original. A partir do método de agrupamento UPGMA,
houve a formacdo de 14 grupos, tendo os acessos GBrPF-CEB e GBrPF-PA
mostrado maior similaridade com o GBrPF-PO. Esses dois acessos sdo 0s que

melhores representam a variabilidade genética da populacéo da Praia do Forte.
Abstract

Little is known about the dispersal of the coconut palm in Brazil since its

introduction to the present day. Information on the distribution of existing genetic
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variability in Brazilian populations is still nascent and it needs to be further
explored. The aim of this study was to analyze the distribution of the genetic
variability of the original population of Tall-Brazil-In-Praia-Forte (GBrPF-PO),
collected on the northern coast of Bahia greens, and four hits that kept people
coming four physical bases: one in Ceara (GBrPF-CE), one in Para (GBrPF-PA)
and two in the International Bank for Coco for Latin America and the Caribbean,
distributed between the Experimental Field of Betume (GBrPF-CEB) and Field
Experimental Itaporanga (GBrPF-CEI), both in the state of Sergipe. Ten
individuals of the original population and each base were analyzed using 25
microsatellite loci. Eighteen polymorphic microsatellite were detected and between
3 and 8 alleles per locus, with an average of 5.05. The observed heterozygosity
ranged from 0.426 (GBrPF-CEI) to 0.517 (GBrPF-PA) and expected
heterozygosity between 0.557 (GBrPF-CE) to 0.596 (GBrPF-CEI). The GBrPF-
CEB, GBrPF-CE and GBrPF- PA access show predominance of panmixia. The
analysis of the genetic structure of 50 individuals analyzed identified a mixed
composition of the population and the Tall-Brazil-Praia-Forte coconut accessions,
suggesting that accesses listed represent the genetic structure of the original
population. From the UPGMA clustering method, thus forming 14 groups, with the
GBrPF-CEB and GBrPF-PA showed greater similarity with GBrPF-PO accesses.
These two hits are the ones that best represent the genetic variability of the

population of Praia do Forte.

Introducéo

O coqueiro-gigante representa cerca de 70% da exploragcdo do coco no
Brasil (Aragdo et al. 2002) e devido a sua rusticidade é utilizado, principalmente,
pelo pequeno produtor. E uma variedade que apresenta germinagdo de semente
lenta e crescimento répido, fase vegetativa de cerca de cinco a sete anos, frutos
grandes e vida econdmica de 65 a 75 anos, podendo continuar produzindo por mais
de 100 anos. No Brasil, o fruto do coqueiro-gigante € muito empregado in natura
para uso culinario, bem como na agroindustria de alimentos (Aragédo et al. 2002).

Essa variedade, segundo Sugimura et al. (1997), apresenta variabilidade genética
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para as inUmeras caracteristicas morfologicas e reprodutivas de interesse
agrondmico e econdmico. Genotipos elites de coqueiro-gigante sdo utilizados em
paises como india, Malésia, Indonésia e Brasil, tanto para produgio de mudas para
plantio, quanto para cruzamentos intra e intervarietais (Rethiman et al. 2005).

O melhoramento genético do coqueiro no Brasil iniciou-se com o0s
trabalhos desenvolvidos pela Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria
(Embrapa),em 1983, por meio da implantagdo do Banco de germoplasma que, em
2004, vinculou-se a Rede Internacional de Recursos Genéticos de Coco para
América Latina e Caribe (ICG-LAC). De acordo com Siqueira et al. (1998), uma
das primeiras atividades foi a prospecgdo e coleta de populagBes de coqueiro-
gigante, basicamente na regido Nordeste do pais, com o objetivo de preservar o
material genético existente e na possibilidade de sua utilizagdo futura. A escolha
das populacGes prospectadas foi realizada de acordo com os principios de
populagbes puras da variedade, com base nos critérios de legitimidade (idade
superior a 80 anos), homogeneidade (composta apenas por plantas da variedade
gigante) e isolamento (de pelo menos 500 m) (Ribeiro e Siqueira 1995).

Uma das populagdes coletadas foi a gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte,
localizada no litoral norte da Bahia, na vila da Praia do Forte, municipio de Mata
de Sdo Jodo. Esta populacéo foi coletada, inicialmente, pela Embrapa, na década de
80, e instalada no Banco de germoplasma, no Campo Experimental do Betume,
municipio de Neopolis, SE. No mesmo periodo, 0 acesso gigante-do-Brasil-da-
Praia-Forte foi introduzido em plantios comerciais nos Estados do Ceara e Para.
No inicio da década passada, a Embrapa Tabuleiros Costeiros organizou nova
expedicdo de coleta & populacéo original. Sementes dessa segunda coleta foram
plantadas no Campo Experimental de Itaporanga, situado no municipio de
Itaporanga d’Ajuda, SE, em razdo da mudanga parcial do BAG para esta nova area.
Atualmente, essa populagdo € utilizada como parental masculino nos cruzamentos
com as variedades ando-amarelo, ando-verde e ando-vermelho na producdo de
sementes hibridas nas areas comerciais, principalmente, no Ceard (Aragdo et al.
2003).
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No Brasil, o coqueiro vem sofrendo forte erosdo genética, ocasionada pela
acdo do homem com a eliminacdo de grandes areas de cultivo para dar lugar a
projetos urbanisticos, turisticos, estradas e substituicdo por outras espécies para
cultivo como, por exemplo, a cana de agucar (Siqueira et al. 2002), o que coopera
para o estreitamento da base genética. A vila da Praia do Forte, que foi a base
fisica para a coleta do gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte, atualmente é uma
regido onde o turismo e o setor imobiliario sdo fortemente explorados, 0 que
contribui para reducgéo significativa do tamanho desta populagéo.

Em virtude da existéncia das diversas colegdes, coletadas em diferentes
épocas, e da erosdo genética que vem sofrendo a populacdo gigante-do-Brasil-da-
Praia-do-Forte é que o conhecimento da distribuicdo da variabilidade e da
estruturacdo genética dos acessos do gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte torna-se
necessario para direcionar as atividades de conservagdo in situ e ex situ, além do
manejo dos acessos, que estdo conservados em diferentes bases fisicas no pais.
Inclusive, inferir sobre a constituicio genética dos hibridos que foram
desenvolvidos tanto pela Embrapa quanto pelas empresas privadas que utilizaram
estes acessos nos cruzamentos.

O objetivo do presente estudo foi avaliar a distribuicdo e estruturacdo da
diversidade genética entre a populacdo original e os acessos coletados de coqueiro

gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte.

Materiais e Métodos

Foram analisadas a populagéo original do coqueiro gigante-do-Brasil-da-
Praia-do-Forte e quatro acessos procedentes dessa populacéo. A populagdo original
(GBrPF-PQ) esta localizada em uma faixa de 14 km ao longo da costa norte do
Estado da Bahia, entre os rios Pojuca (12°35°30”S) e Imbassai (12°30°30”N), na
Vila da Praia do Forte, pertencente ao municipio de Mata de S&o Jodo, BA, distante
80 km de Salvador, com cerca de 100.000 plantas. Em 1980, a populacdo foi
identificada e selecionada como pura da variedade gigante, de acordo com 0s

critérios de legitimidade, homogeneidade e isolamento (Ribeiro e Siqueira 1995).
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Os acessos de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte, coletados nos anos 80
estdo conservados no Banco de germoplasma, na Embrapa Tabuleiros Costeiros, no
Campo Experimental do Betume (GBrPF-CEB), no municipio de Neopolis, SE,
com 110 plantas. Nas empresas privadas nos Estados do Ceara (GBrPF-CE), estdo
cerca de 1420 plantas e no Pard (GBrPF-PA), 220 plantas. O acesso localizado no
Campo Experimental de ltaporanga (GBrPF-CEI), no municipio de Itaporanga
d’Ajuda, SE, foi coletado no ano 2000 e ¢ constituido por 160 plantas.

Ao acaso selecionaram-se para a coleta do material vegetal para a analise
molecular, 100 individuos da populagdo original, que estdo representados no mapa
do municipio de Mata de Sdo Jodo, BA (Figura 1) e 100 individuos de cada acesso.
Posteriormente, foram sorteadas, considerando as plantas selecionadas da
populacdo original e de cada acesso, 10 individuos, em um total de 50 amostras.
Essa quantidade de individuos por populagdo e acessos, sorteados para a analise
molecular € o nimero minimo sugerido por Baudouin (2009) para caracterizar uma
populacdo de coqueiro-gigante com precisdo. Todas as andlises de campo e
laboratorio foram realizadas no ano de 2012.

’ ALAGOAS!

° SERGIPE

MATA DE SAO JOAO

Municipio de Mata
de Sao Jodo (BA)

CAMAGARI o2

@

-

e

Figura 1. Representacdo grafica das 100 plantas selecionadas da populacao
original de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte, Vila da Praia do Forte,

municipio de Mata de S&o Jodo, BA.
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Extracdo de DNA e Anélise com SSR

O DNA foi extraido a partir de foliolos da folha n° 1, pelo o protocolo
modificado de CTAB (Doyle e Doyle 1987) e quantificado por meio de
espectrofotdmetro NanoDrop® 2000c (Thermo Scientific®).

As analises com 0s marcadores SSR foram realizadas como descrito por
Baudouin (2009) estando os primers utilizados e as informagfes associadas
descritas na Tabela 1.

Para cada reacdo de PCR, foi realizado um mix de reagentes com volume
de 20 pL, com concentracdo final de tampdo 1XPCR; 0,2mM dNTP; 0,8mM de
MgCl,; 0,08uM de cada primer ; 1 U Tag DNA polimerase e 5ng de DNA.

O programa utilizado para a reagdo de PCR consistiu em um ciclo por 5
min a 94°C para a desnaturacdo inicial do DNA, seguido de 35 ciclos com 30
segundos a 94°C para desnaturagdo, 1 min a 51°C para o anelamento dos
iniciadores e 1 min a 72°C para a extensdo dos primers e, posteriormente, mais um
ciclo de 30 minutos a 72° C para a extens&o final.

Para a separagdo dos fragmentos de DNA por sistema de eletroforese
capilar foi usado 1 pL de cada produto das amplificagdes diluido em 79 uL de agua
ultra pura, e aplicadas em microplacas de 96 amostras. No Gltimo poco da
microplaca foi usado o marcador de DNA Ladder (Invitrogen USA) de 50pb, para
determinar o tamanho dos fragmentos amplificados. As microplacas foram
submetidos ao sistema de eletroforese capilar sob fluorescéncia, pelo equipamento
AdvanCE™ FS96 (Advanced analytical), utilizando o gel DNF900, por 120
minutos em uma corrente de 7,50 Kw, para separar os fragmentos de DNA, com

sensibilidade de 5pg/ pL e resolugdo de 5 pares de base.
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Tabela 1. Lista de primers de microssatélites especificos utilizados para a avaliacdo

da diversidade genética na populagdo original e quatro acessos de coqueiro gigante-

do-Brasil-da-Praia-do-Forte.

Primer Motif Primer (5°-3%) Referéncias

CnCir A3 (TG)1s F-AATCTAAATCTACGAAAGCA Rajesh et al. 2008
R-AATAATGTGAAAAAGCAAAG

CnCir A9 (GT)s(GA)s F-TGTTTGTGTCTTTGTGCGTGTGT Rajesh et al. 2008
R-CCTTATTTTTCTTCCCCTTCCTCA

CrCir B6 (GT4(CT)2(GT)1(GA), F-GAGTGTGTGAGCCAGCAT Rajesh et al. 2008
R-ATTGTTCACAGTCCTTCCA

CnCir B12 (CA)20 (GA)1s F-GCTCTTCAGTCTTTCTCAA Rajesh et al. 2008
R-CTGTATGCCAATTTTTCTA

CnCir C3' (CA)12)(21(GC)5(AC)10(AG)12 F-AGAAAGCTGAGAGGGAGATT Rajesh et al. 2008
R-GTGGGGCATGAAAAGTAAC

CnCir C7 (GT)7 (GA)6 F-ATAGCATATGGTTTTCCT Rajesh et al. 2008
R-TGCTCCAGCGTTCATCTA

CnCir C12 (CA)12 (TA) F-ATACCACAGGCTAACAT Rajesh et al. 2008
R-AACCAGAGACATTTGAA

CnCir E2 (CT)1(GA)16 F-TCGCTGATGAATGCTTGCT Rajesh et al. 2008
R-GGGGCTGAGGGATAAACC

CnCir E10 (CA)s (GA)11 F-TGGGTTCCATTTCTTCTCTCATC Rajesh et al. 2008
R-CTCTTTAGGGTTCGCTTTCTTAG

CnCir E12 (CT)s(CCT). F-TCACGCAAAAGATAAAACC Rajesh et al. 2008
R-ATGGAGATGGAAAGAAAGG

Cnir G11. (GT)o(GA) TA (GA)s F-TATCTCCAAAAATCATCGAAAG Rajesh et al. 2008
R-TCATCCCACACCCTCCTCT

CnGir H7 (CT)16 (CA)s F-GAGATGGCATAACACCTA Rajesh et al. 2008
R-TGCTGAAGCAAAAGAGTA

CNZ10 (CT)1s (GT)17 F-CCTATTGCACCTAAGCAATTA Perera et al. 2000
R-AATGATTTTCGAAGAGAGGTC

CNZ43 (GA)2 F-TCTTCATTTGATGAGAATGCT Perera et al. 2000
R-ACCGTATTCACCATTCTAACA

CNZ44 (GA)15 F-CATCAGTTCCACTCTCATTTC Perera et al. 2000
R-CAACAAAAGACATAGGTGGTC

CnCir E3 (TC)17(CA)16 F-CCCTACTACTCCCTCAT Kumar et al. 2011
R-TGCCTAGTCAATCATAC

— (CT)1s (CA)s F-ATGATGATCTCTGGTTAGGCT Kumar et al. 2011
R-AAATGAGGGTTTGGAAGGATT

CNZ02 (GA)1s F-CTCTTCCCATCATATACCAGC Kumar et al. 2011
R-ACTGGGGGGATCTTATCTCTG

CAC2 (CA)12 (AG)14 F-AGCTTTTTCATTGCTGGAAT Perera et al. 2000
R-CCCCTCCAATACATTTTTCC

CNZ40 (CT)20 F-CTTGATTGCTATCTCAAATGG Kumar et al. 2011
R-CTGAGACCAAATACCATGTGT

CAC21 (CA)1 F-AATTGTGTGACACCTAGCC Kumar et al. 2011
R-GCATAACTCTTTCATAAGGA

CAC23 (CA) F-TGAAAACAAAAGATAGATGTCA Kumar et al. 2011
R-GAAGATGATTTGATATGGAAC

CACT1 (CA)17 F-ATAGCTCAAGTTGTTGCTAGG Kumar et al. 2011
R-ATATTGTCATGATTGAGCCTC

CAC84 (CA)15 F-TTGGTTTTTGTATGGAACTCT Kumar et al. 2011
R-AACCAAAATGCTAACATCTCA

CACS0 (TA)S(CA) F-CTTACTCACCCCATAACAAAG Perera et al. 1999

R- TTGTAGTTGCCCATATCTCTT

Analises Estatisticas
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A distancia genética entre a populacdo e os acessos de gigante-do-Brasil-
da-praia-do-Forte foi calculada pelo coeficiente de similaridade utilizando o indice
ponderado com o auxilio do programa Genes (Cruz, 2013). A analise de
agrupamento dos acessos via dendrograma foi feita com base no método UPGMA
(Unweighted Pair-Group Method Using an Arithmetic Average) (Saitou e Nei
1987), por meio do programa Mega versdo 5 (Kumar et al. 2009). O ajuste entre a
matriz de distancia e a matriz de agrupamento foi estimado pelo coeficiente de
correlagédo cofenética (CCC) (Sokal e Rolf 1962) no programa R (R Development
Core Team, 2006), pelos pacotes “cluster” e “Remdr”.O programa Genalex 6.3
(Peakall e Smouse 2009) foi utilizado para estimar o nimero de alelos, nimero de
alelos efetivos, frequéncia do alelo principal, conteido de polimorfismo (PIC),
indice de Shannon (l), heterozigosidade esperada (Hg) e observada (Ho) e
coeficiente de endogamia (F). O teste de hipdtese Qui-quadrado foi aplicado a He e
Ho para verificar a significancia entre as duas variaveis. Para investigar a estrutura
da populacéo foram utilizados métodos de agrupamento Bayesianos pelo programa
STRUCTURE 2.3.1 (Pritchard et al. 2000).

Resultados e Discussao

Em um total de 50 individuos foram analisados 25 loci de microssatélites
para a deteccdo da diversidade genética da populagdo original e dos quatro acessos
de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte. Desses, sete apresentaram amplificacdes
indefinidas e foram descartados.

Os dezoito primers SSRs utilizados na avaliagdo geraram um total de 91
alelos. O namero de alelo por loco variou de trés, para os iniciadores CnCirC12,
CAC21, CAC23 e CACT1, a oito para 0s marcadores CAC02 e CNZ10, com média
de 5,05 alelos por loco (Tabela 2). Este valor médio é igual ao encontrado por
Rivera et al. (1999) e Ribeiro et al. (2010) que utilizaram 38 e 13 marcadores
SSRs, respectivamente. Porém é superior ao encontrado por Kumar et al. (2011)
que obtiveram média de 3,5 alelos por loco com oito SSRs em diferentes

populagdes de coqueiro-gigante. Este resultado evidencia a existéncia de
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variabilidade genética entre os individuos de coqueiro gigante-do-Brasil-da-Praia-
do-Forte analisados neste trabalho.

Tabela 2. Numeros de alelos (A), nimeros de alelos efetivos (Ng), frequéncia do

alelo principal e contedo de informacéo polimoérfica (PIC) por SSRs.

N° N° de Alelos Frequéncia do

Primer de Alelos Efetivos (N.) alelo principal PIC
CnCir A3 5 1,49 0,80 0,31
CnCir B12 6 3,01 0,38 0,66
CnCir C12 3 1,77 0,70 0,36
CnCir E2 7 4,66 0,22 0,80
CnCir E10 4 2,48 0,44 0,56
CnCir E12 5 2,69 0,36 0,69
CNz40 6 2,64 0,53 0,59
CAC02 8 3,87 0,37 0,75
CNZ10 8 3,44 0,35 0,73
CNz43 7 2,86 0,36 0,73
CNz44 4 2,42 0,46 0,58
CnCir B3 5 2,46 0,56 0,57
CNz02 5 3,38 0,31 0,73
CAC21 3 2,32 0,50 0,54
CAC23 3 1,27 0,86 0,22
CAC71 3 2,12 0,48 0,42
CAC84 4 2,68 0,36 0,62
CAC50 5 2,41 0,43 0,57
Média 5,05 2,66 0,47 0,57

O ndmero efetivo de alelos por loco polimérfico (N¢) variou de 1,27
(CAC23) a 4,66 (CnCire2). Esses resultados fornecem uma tendéncia de
distribuicdo de frequéncias alélicas. Em todos os locos o numero de alelos foi
maior que o numero efetivo de alelos, o que confirma a distribuicdo desigual de
frequéncias alélicas, com nimero elevado de alelos com baixa frequéncia.

Nos marcadores CnCirA3 e CAC23 a frequéncia do alelo principal ou
comum foi igual ou superior a 0,80%, o que reduziu o poder informativo do
marcador. Isto porque apresentaram os menores valores do conteddo de informacéao
de polimorfismo (PIC). O PIC é empregado para quantificar o polimorfismo
genético, no qual valores baixos indicam pouca variacdo genética para os locos. Os

maiores valores para o PIC foram encontrados para os locos CnCirE2, CACO02,
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CNZ10, CNZ4 e CNZ02, com média de 0,57. Isso demonstra que esses marcadores
possuem bom poder discriminatério entre os locos analisados. Os indices
descritivos analisados indicam que os 18 marcadores microssatélites utilizados
neste estudo sdo satisfatorio para acessar a diversidade genética em populacdes de
cogueiro-gigante.

O indice de informacdo de Shannon tem sido empregado em estudos
genéticos como medida de diversidade dentro de uma populagdo. Tal indice define
gue a diversidade serd tanto maior quanto mais proximos da unidade forem os
valores estimados. Considerando todos os 50 individuos analisados, os valores
desse indice variaram de 1,00 (GBrPF-CEB e GBrPF-PA) a 1,05 (GBrPF-CEI)
(Tabela 3). Kumar et al. (2011) analisou 14 acessos de coqueiro-gigante do sul do
Pacifico e observaram valores bem abaixo aos encontrados no presente estudo, com
média de 0,26. Isso revela a existéncia de alta variagdo genotipica nos individuos
GBIrPF.

Tabela 3. indice de Shannon, heterozigosidade observada (Ho), heterozigosidade
esperada (Hg), Qui-quadrado (X?) para heterozigosidade e coeficiente de endogamia (F)
para a estimativa da variabilidade genética dos individuos da populacdo original e dos

acessos de coqueiro-gigante-do Brasil-da-Praia-do-Forte.

Populagéo indice de  Heterozigosidade  Heterozigosidade X? Coeficiente
e Acessos Shannon observada (Ho) esperada (Hg) Calculado de
endogamia
GBrPF-CE 1,02 0,516 0,557 26,30 0,059
GBrPF-PO 1,01 0,441 0,562 32,16* 0,217
GBrPF-CEI 1,05 0,426 0,596 36,76* 0,295
GBrPF-CEB 1,00 0,514 0,564 25,20 0,109
GBrPF-PA 1,00 0,517 0,570 24,29 0,091

X? tabelado = 27,6

A andlise da diversidade genética estimada entre os 50 individuos a partir
da estimativa da heterozigosidade mostrou que os valores esperados foram maiores
que os observados, sugerindo uma tendéncia dos individuos a endogamia.
Entretanto, pelo calculo do Qui-quadrado ndo houve diferencas significativas entre

a heterozigosidade observada (Ho) e a Heterozigosidade esperada (He), fracdo
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estimada de todos os individuos que poderiam ser heterozigéticos de um loco
escolhido randomicamente, para os acessos GBrPF-CE, GBrPF-CEB e GBrPF-PA,
indicando predominéncia de panmixia, ou seja, nd0 Ocorreu processos que gerasse
uma endogamia expressiva. Verificou-se também que entre a populacao original e
0s acessos analisados, a Ho foi maior, para esses mesmos acessos, 0,517, 0,516 e
0,514, respectivamente. Enquanto o acesso GBrPF-CEI e a populacdo original
GBrPF-PO apresentaram diferencas significativas entre Ho e He e valores de Ho
menores, 0,426 e 0,441, levando a coeficientes de endogamia mais elevados, 0,295
e 0,217, respectivamente (Tabela 3). Esses resultados fornece uma tendéncia dos
tipos de cruzamentos ocorrido na populacdo GBrPF, pois foi analisado um nimero
minimo de individuos.

Os relatos historicos indicam que o coqueiro-gigante chegou ao Brasil em
1553 (Harries 1977) e desta forma, acredita-se que a populacdo foi formada
inicialmente a partir dos intercruzamentos de poucos individuos. Implica dizer que,
apenas uma pequena fracdo da variagdo genética da populacao original, resultado
de efeito fundador (N’cho et al. 1993), favoreceu o desenvolvimento de
caracteristicas da populacdo de coqueiro gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte.
Podem ter ocorrido fatores como deriva genética, endogamia e selecdo
involuntaria, contribuindo para a diminuicdo da variabilidade genética.
Consequentemente, levado a perdas de alelos importantes e/ou contribuindo para
fixacdo de alguns homozigotos. A populacéo original esta localizada em uma faixa
de aproximadamente 14 km de praia, mas ja foi maior e vem sofrendo nos dias
atuais forte erosdo genética devida & supressao de plantas. Atualmente, a populagéo
¢ composta por aproximadamente 100.000 plantas de coqueiro em 4areas
descontinuas (Fundagdo Garcia D’Avila 1996), nimero bem menor ao que era na
década de 80 quando foi inicialmente prospectada pela Embrapa e Empresas
privadas do Brasil.

Os acessos GBrPF-CE, GBrPF-CEB e GBrPF-PA foram coletados em
1982, quando a populacéo original estava praticamente intacta. Os dados indicam
que esses acessos apresentam maior variabilidade, quando comparadas a populagédo

original (GBrPF-PO), que vem sendo suprimida paulatinamente e ao acesso
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conservado no Campo Experimental de Itaporanga (GBrPF-CEI), o qual foi
coletada no inicio de 2000. A coleta do acesso GBrPF-CEB seguiu critérios
especificos como o tamanho efetivo populacional (Ne) para a captacdo da
diversidade genética na populacdo original. Os registros indicam que cerca de 150
plantas foram coletadas para garantir a integridade genética, selecionadas ao acaso,
e coletadas duas sementes por planta (Ribeiro e Siqueira, 1995). Os acessos
GBrPF-CE e GBrPF-PA foram coletados no mesmo periodo e seguiram 0s
mesmo critérios, apesar dos objetivos serem para instalacéo de areas comerciais de
producdo. A coleta do GBrPF-CEI seguiu outra metodologia, pois as sementes
foram coletadas de uma Unica &rea de armazenagem de frutos e 20 anos depois das
outras coletas, o que pode ter contribuido para a menor captacdo da variabilidade
genética.

A populacéo original e os quatro acessos de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-
Forte também foram analisados quanto a sua estrutura génica (Figura 2). Os
individuos estdo representados por linhas verticais coloridas. A mesma cor em
individuos diferentes indica que eles ttm a mesma estruturacdo génica e cores

diferentes em um mesmo individuo indica a porcentagem do genoma que é

compartilhado.

GBrPE-CE GBrPF-PO GBrPF-CEI =~ GBrPF-CEB  GBrPF-PA

Figura 2. Andlise da estruturacdo genética dos 50 individuos da populagédo
original e dos quatro acessos de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte.
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A andlise estrutural com os 50 individuos identificou uma composicao
mista da populacdo e dos acessos de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte. De
acordo com os registros histdricos, o cogueiro-gigante vem se desenvolvendo no
Brasil, desde sua introducdo, hd quase 5 séculos (Harries, 1977). Durante esse
periodo as populacdes de coqueiro-gigante se adaptou as diferentes condicdes
ambientais, 0 que sugere que a estruturacdo génica presente no gigante-do-Brasil-
da-Praia-do-Forte é, provavelmente, devido a deriva genética, fortemente
influenciada por um efeito fundador e pela selecdo humana (Ribeiro et al. 2010).

Os individuos de uma geragdo da variedade gigante permanecem viaveis de
80 a 100 anos. Tal situagdo implica em cerca de quatro ou cinco geragdes
evolutivas da populacdo de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte. Os acessos
coletados dessa populacdo tem entre 14 (GBrPF-CEIl) a 32 (GBrPF-CEB, GBrPF-
CE e GBrPF-PA) anos. Isso indica que pouco provavelmente tenha ocorrido
processos como mutagdo, migracdo, selecdo natural, deriva genética e cruzamento
preferencias, de modo a ter alterado as frequéncias alélicas e/ou genotipicas dos
acessos. Isso sugere que 0s acessos coletados representam a estruturacdo genética
da populacdo original do gigante-do-Brasil-da-Praia-Forte. Essa sugestdo €
evidenciada, também, pela ndo formacdo de grupos homogéneos na analise
estrutural o que é interessante para as atividades de recursos genéticos e de
melhoramento, pois 0s acessos ainda apresentam a variabilidade genética da
populacéo original para serem acessadas.

Apesar da ndo separacdo dos individuos em grupos homogéneos, foi
possivel observar que os acessos GBrPF-CE e GBrPF-CEI apresentaram grande
porcdo de compartilhamento de alelos, o que os tornam geneticamente mais
préximos. A populacgdo original (GBrPF-PO) tem grande porcentagem de mistura
alélica. Fato que explica a derivacdo de todos o0s acessos a partir da mesma. A
constituicdo genética dos acessos GBrPF-CEB e GBrPF-PA, coletados no inicio
dos anos 80, se aproximaram geneticamente da populagédo original (GBrPF-PO).
Ribeiro et al. (2010) também analisaram a estrutura genética de diferentes

populagdes de coqueiro-gigante coletados no Brasil e entre as populacGes, o
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gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte. ~ Esses  autores  verificaram  grande
variabilidade genética e uma grande porcao de compartilhamento de alelos, o que
possibilitou a formacao de dois grupos principais, confirmando essa diferenciacéo
recente das populacdes brasileiras.

O conhecimento gerado da distribuicdo da variabilidade genética no
cogueiro gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte auxiliard na tomada de decisdes
sobre a conservagdo dos acessos, mantidos em diferentes bases fisicas. Além de na
utilizagdo da variabilidade em programas de melhoramento da espécie. Os acessos,
principalmente os conservados no ICG-LAC, no Campo Experimental do Betume e
da base fisica no Para, representam adequadamente a diversidade genética inicial
da populacdo original. Além disso, 0 acesso conservado no Campo Experimental
de Itaporanga representa a diversidade atual da populacdo, sendo importante a
conservacgdo, principalmente do acesso conservado, no Campo Experimental do
Betume, pois a populacdo original vem sofrendo forte erosdo genética. Assim, a
conservacdo ex situ é uma valiosa rede de seguranca contra a perda de
variabilidade genética existente na populacdo de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-
Forte.

A analise de agrupamento entre os individuos da populagdo original e 0s
quatro acessos de gigante proporcionou a formagdo de 14 grupos distintos, com
distancia média de 0,17 e correlacdo cofenética de 0,85 (Figura 3), confirmando a
existéncia de variabilidade genética entre os individuos.

Verificou-se que os grupos I, IV e VII aglomeraram maior nimero de
individuos procedentes das cinco localidades (GBrPF-CE, GBrPF-PO, GBrPF-
CEB, GBrPF-CEI e GBrPF-PA). O grupo | reuniu cinco individuos do GBrPF-
CEB e dois da GBrPF-PO, o grupo IV sete individuos do GBrPF-CE e um GBrPF-
PO e o grupo VII, o mais heterogéneo com trés individuos do GBrPF-PO, dois do
GBrPF-CEB e do GBrPF-CEI e um do GBrPF-PA.

O grupo Il reuniu trés individuos do GBrPF-PA, um do GBrPF-PO e
GBrPF-CEB e o grupo VIII com trés do GBrPF-PA e um do GBrPF-PO. Os
demais grupos foram formados por um (V, IX e XIV), dois (XI, X1l e XIII) e trés
individuos (lI,VI e X). Observa-se que a GBrPF-PO ficou disperso no

59



dendrograma, o que evidencia a variabilidade genética existente na populacdo
original e com maior proximidade genética com os acessos do GBrPF-CEB e do
GBrPF-PA. Esse resultado corrobora com a analise estrutural (Figura 2) que
também apresentou a mesma tendéncia de aproximagao genética entre GBrPF-PO e
0s acessos GBrPF-CEB e GBrPF-PA. A analise de dissimilaridade genética foi
eficiente em expressar o grau de diversidade genética entre os individuos de
cogueiro-gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte.
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Figura 3. Dendrograma obtido pelo método UPGMA na anélise de 50 individuos
da populacéo original e de quatro acessos de coqueiro gigante-do-Brasil-da-Praia-

do-forte (Distancia genética de 0,17, Coeficiente de correlacdo cofenética= 0,85).
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Relagdes genéticas entre acessos de coqueiro-gigante (Cocos nucifera L.)
conservados no Banco Internacional de Coco para América Latina e Caribe
(ICG-LAC) utilizando marcadores microssatélites (SSRS)

Resumo

A diversidade e as relacbes genéticas entre dois acessos de coqueiro-gigante
coletados no Brasil e sete acessos introduzidos de diferentes regiGes geograficas do
mundo foram analisadas utilizando 25 primers microssatélites destes dezenove
foram polimérficos e detectaram entre 4 e 10 alelos por loco, com média de 6,57. A
heterozigosidade observada e esperada variou entre 0,25 e 0,40 no Gigante-de-
Rennel (GRL) a 0,54 e 0,62 no Gigante-da-Polinésia (GPY), respectivamente. A
andlise da estrutura genética dos 100 individuos analisados levou a formacgdo de
cinco grupos. O primeiro grupo formado pelos acessos Gigante-do-Brasil-da-Praia-
do-Forte (GBrPF) e Gigante-do-Brasil-de-Merepe (GBrMe); o segundo grupo por
Gigante-de-Tonga (GTG), Gigante-de-Rotuma (GRT) e Gigante-da-Polinésia
(GPY); o terceiro Gigante-da-Malésia (GML) e Gigante-de-Vanuatu (GVT) e 0s
outros dois grupos com apenas um acesso cada, Gigante-de-Rennel (GRL) e
Gigante-de-Tonga (GOA), respectivamente. A andlise da estrutura genética revelou
relagbes genéticas entre os acessos coletados no Brasil e Africa e entre os do
sudeste Asiatico e sul do Pacifico, confirmando a origem comum destes acessos. O
agrupamento pelo método do Vizinho mais Proximo detectou a formagdo de dois
grupos principais e cinco subgrupos, indicando que as relagdes genéticas dos
acessos sao fundamentadas nas regides ecogeograficas. Os resultados evidenciam a
maior variabilidade genética dos acessos da regido do Pacifico e o surgimento de

ecétipos de coqueiro-gigante no Brasil.

Abstract

The diversity and genetic relationships between two accesses tall coconut palm
collected in Brazil and introduced seven accessions from different geographical

regions of the world were analyzed using 25 microsatellite primers of these
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nineteen were polymorphic and detected between 4 and 10 alleles per locus, with
an average of 6.57. The observed and expected heterozygosity ranged between 0.25
and 0.40 in Tall-Rennel (GRL) to 0.54 and 0.62 in Tall-Polynesia (GPY),
respectively. The analysis of the genetic structure of the 100 individuals examined
led to the formation of five groups. The first group formed by Tall-Brazil-Praia-
Forte (GBrPF) and Tall-Brazil-Merepe (GBrMe); the second group by Tall-Tonga
(GTG), Tall-Rotuma (GRT) and Tall-Polynesia (GPY); the third Tall-Malaysia
(GML) and Tall-Vanuatu (GVT) and the other two groups each with one access,
Tall-Rennel (GRL) and Tall-Tonga (GOA), respectively. The analysis of the
genetic structure revealed genetic relationships among accessions collected in
Brazil and Africa and between Southeast Asia and the South Pacific, confirming
the common origin of these accesses. Grouping by Nearest Neighbor method
detected the formation of two major groups and five subgroups, indicating that the
genetic relationships of the accessions are based on ecogeographic regions. The
results show the greatest genetic variability of the accession of the Pacific region
and the emergence of ecotypes tall coconut palm in Brazil.

Introducéo

A existéncia de géneros de palmeiras, como Syagrus e Attalea na América
do Sul, e a longa histéria do coqueiro no hemisfério oriental levaram a
controvérsias sobre o seu provavel centro de origem (Perera et al. 2000). Contudo,
a maioria dos especialistas, fundamentados em registros historicos, etnobiol6gicos
e paleontoldgicos, concordam que o provavel centro de origem e domestica¢do do
cogueiro é o sudeste Asiatico, na regido biogeografica que inclui a Peninsula
Malaia, Indonésia, Filipinas e Nova Guiné (Harries 1995).

Analises da morfologia dos frutos levaram Harries (1978) a propor dois
tipos de coqueiro: Niu Kafa e Niu Vai. O primeiro grupo apresenta frutos grandes,
alongados, sec@es triangulares, abundancia em mesocarpo fibroso, endosperma
reduzido, além de germinac&o lenta que, segundo o autor, favorece a disseminagao
por flutuagdo em correntes maritimas. O tipo Niu Kafa é considerado o tipo mais

ancestral do coqueiro e é predominante na bacia do oceano indico. O segundo
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grupo apresenta frutos redondos, endosperma aumentado, mesocarpo diminuido e
germinagéo precoce, portanto, ndo apropriado para a disseminacéo por flutuagdo. O
tipo Niu Vai seria o reflexo da selecdo do coqueiro sob cultivo, com o evento da
domesticacdo iniciada na regido do Pacifico (Harries et al. 2004).

A existéncia desses dois conjuntos de genes importantes, que representam
0 tipo silvestre e o tipo domesticado ja foi confirmada por técnicas baseadas em
analises de DNA, tais como, ISTRs (Rohde et al. 1995; Duran et al. 1997), RAPD
(Ashburner et al. 1997; Manimekalai e Nagarajan 2006), RFLPs e AFLPs (Lebrun
et al. 1998; Teulat et al. 2000), SSR ( Rivera et al. 1999; Perera et al. 2000;
Ribeiro et al. 2010) e ISSR (Zizumbo-Villarreal et al. 2006). Esses estudos
também tém revalidado possiveis rotas de dispersdo do coqueiro, efetuadas
principalmente por navegantes europeus que introduziram, da regido do oceano
indico, coqueiros do tipo Niu kafa na costa Atlantica da Africa e das Américas, e
coqueiros do tipo Niu Vai, da regido do oceano Pacifico, na costa do Pacifico das
Américas (Harries 1978). Com base nesses conhecimentos foi proposto por Lebrun
et al. (2005) e Gunn et al. (2011) uma classificagdo com dois grupos, relacionando
os dois tipos de coqueiros existentes as diferentes regides geograficas:1- o grupo do
Pacifico e 2- o grupo Indo-Atlantico. Essa classificacdo tem contribuido para uma
melhor compreensdao da dispersdo e da diversidade genética existentes nas
populagdes de coqueiro.

Os relatos indicam que a dispersdo do coqueiro na América iniciou no
século XV, quando em 1499, Vasco da Gama introduziu, no arquipélago de Cabo
Verde, costa oeste da Africa, sementes de coco da regido do oceano Indico (Harries
1978). Das ilhas de Cabo Verde o coqueiro foi levado para Porto Rico, Republica
Dominicana e outros paises da costa Atlantica das Américas e Caribe. Em 1549,
também via llhas de Cabo Verde, o coqueiro foi introduzido no golfo do México
(Zizumbo-Villarreal 1996). Ja os coqueiros da costa do Pacifico das Américas, do
México até o Peru, foram trazidos das Filipinas pelos navegantes espanhéis entre
os séculos XVI a XVIII (Zizumbo-Villarreal 1996, Harries 2012, Clement et al.
2013). A dispersdo da espécie foi rapida e no século XVII, o coqueiro ja tinha sido

relatado em praticamente todos os locais das Américas.
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No Brasil, procedentes das ilhas de Cabo Verde, o cogueiro foi introduzido
pela primeira vez em 1553, pelos colonizadores portugueses, no estado da Bahia, e
de 14 se expandiu por todo o litoral da regido nordeste do pais (Ribeiro et al. 2010).
A segunda introducdo aconteceu em 1939, proveniente de Kuala Lampur na
Malasia (Burle e Browne 1954). Outras introducdes foram realizadas pela
Comissdo Executiva do Plano da Lavoura Cacaueira (CEPLAC), em 1978, pela
empresa privada Sococo, em 1981 e também pelaEmpresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria (EMBRAPA), em 1983, que importou da Costa do Marfim acessos
de coqueiro-gigante de diferentes regiGes geograficas do mundo. Provavelmente,
outras introdugdes ocorreram no periodo entre os séculos XV a XX, ja que o
arquipélago das ilhas de Cabo Verde servia de entreposto comercial entre Portugal,
Brasil e Africa. Entretanto, ndo foram encontrados registros sobre essas possiveis
entradas, 0 que provoca um vacuo na histéria da introducéo do coqueiro-gigante no
Brasil.

As atividades com recursos genéticos e melhoramento do coqueiro no
Brasil iniciaram-se com a introducdo, pela EMBRAPA, de sete acessos de
coqueiro-gigante procedentes do Banco Internacional de Coco para a Africa e
Oceano Indico (ICG- AIQ), pertencente ao Centro Nacional de Investigacdo
Agrondmica (CNRA), na Costa do Marfim e implantagdo do Banco Ativo de
Germoplasma, no Estado de Sergipe. Foram também realizadas pela Embrapa a
prospeccédo e coleta de acessos de coqueiro-gigante na regido Nordeste do Brasil,
especificamente nos Estados da Bahia, Pernambuco, Rio Grande do Norte, Sergipe,
Piaui e Maranhdo. Essas populacdes existentes no Nordeste estdo estabelecidas ha
mais de 450 anos e ainda se tem poucas informagGes sobre a sua estruturacéo e
diversidade genética.

Alguns estudos de divergéncia genética com as populagGes prospectadas
foram realizados. Ribeiro et al. (1999) avaliaram, por meio dos componentes do
fruto, cinco populagcdes de coqueiro-gigante e identificou as populagdes de
Gigante-do-Brasil-de-Santa-Rita e 0 Gigante-do-Brasil-de-Merepe como as mais
divergentes. Ribeiro et al. (2010) também estudou a diversidade genética de dez

populagdes por meio de SSRs e inferiram que a populacéo de coqueiro gigante-do-
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Brasil-da-Praia-do-Forte é mais distante geneticamente da populacdo de gigante-
do-Brasil-de-Merepe. Esses autores indicaram as duas popula¢ées como excelentes
fontes de germoplasma para os programas de melhoramento da cultura no Brasil.
Adicionalmente, essas duas populacfes apresentam caracteristicas superiores
guanto aos componentes dos frutos, principalmente, maiores pesos do fruto e
albumen soélido (Ribeiro e Ribeiro 2011), o que as tornam interessantes para as
agroindustrias de coco do pais. Vale ressaltar que o gigante-do-Brasil-da-Praia-do-
Forte j& vem sendo utilizado no pais, tanto por instituicdes privadas quanto
publicas, como parental masculino na producédo de hibridos com as variedades anas
amarela, verde e vermelha (Aragao et al. 2003).

O estudo da estrutura e da diversidade genética das espécies sdo 0s
primeiros passos para melhor compreensdo das relagBes intra-especificas. Ainda,
pode também auxiliar nas inferéncias sobre origens e variabilidade genética. Varios
estudos genéticos vém sendo realizados em coqueiro, em centros de pesquisa de
diversos paises. No Brasil, Daher et al. (2002) estimaram a divergéncia genética
entre os acessos de coqueiro conservados no Banco da Embrapa por meio de
marcadores RAPD. Entretanto, esse tipo de marcador molecular é dominante, o que
dificulta a obtencdo de informacdes genotipicas precisas e consistentes para
estudos genéticos. Assim, para melhor estimar a divergéncia e as relagdes genéticas
entre os acessos coletados e aqueles que foram introduzidos das diferentes regides
geograficas do mundo, torna-se necessario 0 uso de técnicas mais robustas, tal
como os SSRs. Dessa forma, h& possibilidade de racionalizar o processo de
conservagdo, assim como disponibilizar informagdes que possam auxiliar na mais
ampla utilizagdo dos acessos nos programas de melhoramento que objetivam
desenvolver cultivares superiores agronomicamente e resistentes ou tolerantes a
doencas e pragas.

Neste sentido objetivou-se com este trabalho avaliar os niveis de
diversidade e as relacfes genéticas entre trés acessos de coqueiro-gigante coletados

no Brasil e sete acessos introduzidos de diferentes regiGes geograficas do mundo.
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Materiais e Métodos

Os acessos avaliados fazem parte da colecdo de germoplasma conservada
no Banco Internacional de Coco para América Latina e Caribe (ICG-LAC),
localizado no Campo Experimental do Betume, municipio de Neopolis, Sergipe,
Brasil (Tabela 1).

Foram selecionados de forma aleatoria, cerca de 100 individuos
provenientes de cada acesso. Posteriormente, foi conduzido o sorteio de 10
individuos de cada acesso para a realizagdo da analise molecular. Baudouin (2009)
sugere essa quantidade de individuos por acesso de diferentes regides geogréficas

suficientes para caracterizar geneticamente uma populacdo com precisao.

Tabelal. Lista com o codigo de identificagdo dos acessos do Banco Internacional de

Coco para América Latina e Caribe (ICG-LAC), pais e regido geografica de origem.

Acessos Cadigo Pais Regl,gl 9
Geografica
Gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte ~ GBrPF Brasil América
Gigante-do-Brasil-de-Merepe GBrMe Brasil América
Gigante-do-Oeste-Africano GOA Costa do Marfim  Africa
Gigante-de-Rennel GRL Saloméo Sul do Pacifico
Gigante-da-Polinésia GPY Tahiti Sul do Pacifico
Gigante-de-Rotuma GRT Fidji Sul do Pacifico
Gigante-de-Tonga GTG Tonga Sul do Pacifico
Gigante-de-Vanuatu GVT Vanuatu Sul do pacifico
Gigante-da-Malasia GML Malasia Sudeste da Asia

Extracao de DNA e Anélise com SSR
O DNA foi extraido a partir de foliolos da folha n° 1, pelo protocolo CTAB
(Doyle e Doyle 1987) com algumas modificagdes e quantificado por meio de

espectrofotdmetro NanoDrop® 2000c (Thermo Scientific®).
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As anélises com os marcadores SSR foram realizadas como descrito por
Baudouin (2009). Para cada reagéo de PCR, foi realizado um mix de reagentes com
volume total de 20 pL, com concentracdo final de tampdo 1XPCR; 0,2mM dNTP;
0,8mM de MgCl,; 0,08uM de cada primer; 1 U Taq DNA polimerase e 5ng de
DNA.

O programa utilizado para a reagcdo de PCR consistiu em um ciclo por 5
min a 94° C para a desnaturacdo inicial do DNA, seguido de 35 ciclos com 30 s a
94° C para desnaturagdo. Posteriormente, 1 min a 51° C para o anelamento dos
iniciadores e 1 min a 72° C para a extensdo dos primers e, finalmente, mais um
ciclo de 30 min a 72° C para a extensdo final.

Para a separacdo dos fragmentos de DNA por sistema de eletroforese
capilar foi usado 1 pL de cada produto das amplificacdes diluido em 79 pL de dgua
ultra pura, e aplicadas em microplacas de 96 amostras. No Ultimo poco da
microplaca foi usado o marcador de peso molecular (Invitrogen USA) de 50pb,
para determinar o tamanho dos fragmentos amplificados. As microplacas foram
submetidas ao sistema de eletroforese capilar sob fluorescéncia, pelo equipamento
AdvanCE™ FS96 (Advanced analytical), utilizando o gel DNF900, por 120
minutos em uma corrente de 7,50 Kw, para separar os fragmentos de DNA, com

sensibilidade de 5pg/ UL e resolugdo de 5pb.

Analises estatisticas

A distancia genética entre os acessos estudados foi calculada pelo
coeficiente de similaridade utilizando o indice ponderado com o auxilio do
programa GENES (Cruz 2013). A andlise de agrupamento dos acessos via
dendrograma foi feita com base no método do Vizinho mais Proximo (Saitou e Nei
1987), por meio do programa MEGA versdo 5 (Kumar et al. 2009). O ajuste entre a
matriz de distancia e a matriz de agrupamento foi estimado pelo coeficiente de
correlagdo cofenética (CCC) (Sokal e Rolf 1962) no programa R (R Development
Core Team, 2006), pelos os pacotes “cluster” e “Rcmdr”.O programa GENALEX

6.3 (Peakall e Smouse 2009) foi utilizado para estimar o nimero de alelos, nimero
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de alelos efetivos, frequéncia do alelo principal, contetdo de polimorfismo (PIC),
indice de Shannon (I), heterozigosidade esperada (Hg) e observada (Ho) e
coeficiente de endogamia (F). O teste de hipotese Qui-quadrado foi aplicado a He e
Ho para verificar a significancia entre as duas variaveis e se essas frequéncias
genotipicas estdo de acordo com o equilibrio de Hardy-Weinberg. Para investigar a
estrutura da populacdo foram utilizados métodos de agrupamento Bayesianos pelo
programa STRUCTURE 2.3.1 (Pritchard et al. 2000). Para a analise da estrutura, o
numero de grupos (K), foi determinado pelo o método AK proposto por Evano et
al. (2005). O modelo de presenca de mistura (“admixture model”) e frequéncia
alélica correlacionada foi usado com 20 corridas para cada valor K, que variou de 4
a 12 (10,000 burn-in, 1,000,000 permutagdes). Escolheu-se o k=5, pois apresentou

o AK mais alto.

Resultados e Discussao

Vinte e cinco pares de primers SSRs foram analisados em 100 individuos
de dez acessos de coqueiro-gigante procedentes de diferentes regides geograficas,
dos quais 19 mostraram padrdes polimorficos. O nimero de alelos, nimero de
alelos efetivos, frequéncia do alelo principal e o conteldo de informacédo
polimorfica indicam niveis elevados de polimorfismo (Tabela 2).

Um total de 125 alelos foram identificados a partir da analise dos 19 SSRs
polimoérficos, o que gerou uma média de 6,57 alelos/loco, com nGmeros entre 4
(CnCirC12, CAC21, CAC23 e CACT71) e 10 alelos (CNZ10). Esses resultados sdo
proximos aos observados em estudo, que analisaram individuos de coqueiro,
pertencentes a ec6tipos de diferentes regifes geograficas do mundo (Perera et al.
2000). Porém sdo inferiores aos observados em acessos de coqueiro do oeste e leste
da Africa, sudeste e sul da Asia, sul do Pacifico e América Latina (Teulat et al.
2000).

O valor médio obtido para o nimero de alelos efetivos por loco
polimorfico (Ng) foi de 2,49, e variou de 1,35 (CAC71) a 3,88 (CACO02)
(Tabela3). ONe foi menor do que o nimero de alelos, indicando a presenca de

alelos raros. Alelos raros s@o agueles que ocorrem em frequéncia menor que 0,05
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na populacéo e alelos comuns sdo os que ocorrem em frequéncia maior ou igual a
0,05 (Marshall e Brown 1975). A presenca dos alelos raros estd diretamente
relacionada com o tamanho da amostra. Assim, o nimero de individuos analisados
foi suficiente para caracterizar geneticamente com precisao 0s acessos de coqueiro-

gigante conservados no IAC-LAC.

Tabela 2. NUmeros de alelos encontrados, nimeros de alelos efetivos (N.), frequéncia
do alelo principal e contetdo de informacdo polimorfica (PIC) obtidos por meio de
SSRs.

Pri N° de Alelos N de Alelos Frequéncia do PIC
rimers Efetivos L
encontrados (Ne) alelo principal

CnCir A3 8 2,44 0,24 0,80
CnCir B12 8 3,31 0,25 0,79
CnCir C12 4 2,35 0,40 0,63
CnCir E2 8 2,59 0,38 0,76
CnCir E10 5 2,25 0,47 0,60
CnCir E12 8 3,52 0,31 0,78
CNz40 7 2,48 0,38 0,74
CACO02 9 3,88 0,28 0,80
CNZ10 10 2,85 0,36 0,75
CNz43 9 2,31 0,20 0,82
CNz44 8 2,69 0,30 0,80
CnCir B3 7 2,79 0,34 0,73
CNz 01 5 1,89 0,37 0,72
CNZz02 5 2,76 0,32 0,74
CAC21 4 2,06 0,46 0,63
CAC23 4 1,97 0,41 0,59
CACT71 4 1,35 0,55 0,44
CAC84 5 1,53 0,48 0,60
CAC50 7 2,87 0,23 0,80
Total 125

Média 6,57 2,52 0,35 0,71

A frequéncia do alelo principal ou comum (frequéncia > 0,05) variou de 20
a 55% nos locos CNZ43 e CACT71, respectivamente (Tabela 2). Estes sdo valores
considerados relativamente baixos, o que diminui o estabelecimento ou fixacéo de
um dado alelo na populagdo. A fixacdo de alelos resulta em reducdo da

variabilidade genética e aumento da homozigosidade dentro das diferentes
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subpopulagdes derivadas. Assim, o nivel de diversidade genética é influenciado
pelos fatores que afetam a frequéncia alélica em populages de acasalamentos ao
acaso e sdo derivados de processos evolutivos, como tamanho efetivo, mutacgéo,
migracdo e selecdo natural.

De maneira geral, os locos analisados apresentaram um elevado contelido
de informacdo polimoérfica (PIC), que variou de 0,44 a 0,82 com valor médio de
0,71. Os valores elevados de PIC refletem o poder de discriminacdo dos locos de
SSRs. Além disso, indica que os marcadores SSRs utilizados foram eficientes para
caracterizar a diversidade genética e identificar polimorfismo dentro dos acessos.
Os valores de PIC estimados nesse trabalho foram, na maioria, superiores aos
encontrados por outros autores (Kumar et al. 2011).

Os acessos analisados foram comparados por meio do indice de Shannon, o
qual tem sido empregado especificamente em estudos genéticos como uma medida
de diversidade dentro da populacdo e se assemelha a um indice de riqueza
genotipica (Holcomb et al. 1977). Este indice informa que quanto mais proxima
estiver a estimativa do valor unitario, maior sera a divergéncia dentro das
populagdes analisadas. Os acessos denominados GTG, GRT, GML e GPY
apresentaram valores acima do valor unitario e 0 GRL apresentou o menor valor
(Tabela 3). Isto demonstra a grande diversidade ou riqueza genotipica dos acessos
conservados no Banco (ICG-LAC).

As estimativas da heterozigosidade dos acessos mostraram que 0s valores
esperados (He) foram um pouco maiores que os observados (Ho). As estimativas
de Ho variaram de 0,25 (GRL) a 0,54 (GPY) (Tabela 3). Este parametro foi
ligeiramente maior para os acessos procedentes do Sul do Pacifico e Sudeste da
Asia, corroborando com resultados ja encontrados (Gunn et al. 2011). Pelo teste do
Qui-quadrado ndo houve diferencas significativas entre a Ho e He para a maioria
dos acessos, indicando predominancia de panmixia, ou seja, ocorréncia de
cruzamentos ao acaso nas populacdes, mantendo-se a frequéncia dos alelos na
populacdo, o que implica dizer que os acessos estdo em equilibrio de Hardy-
Weinberg. Apenas os acessos GBrMe e GOA foram significativos, provavelmente,

nestes acessos ocorreram processos que geraram uma endogamia EXpI’ESSiV&.
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Assim, os resultados fornecem uma tendéncia do padrdo de cruzamento que

ocorreram nos acessos.

Tabela 3. indice de Shannon, Heterozigosidade observada (Ho), Heterozigosidade
esperada (Hg) Qui-quadrado para Heterozigosidade (X?) e Coeficiente de
endogamia (F) dos nove acessos de coqueiro-gigante conservados no Banco

Internacional de Coco para América Latina e Caribe (ICG-LAC).

indice  Heterozigosidade Heterozigosidade

Acessos de observada esperada X2 F
Shannon (Ho) (Hg)
GBrPF 0,90 0,43 0,50 22,29 0,16
GBrMe 0,89 0,33 0,50 31,35* 0,37
GTG 1,08 0,50 0,60 13,13 0,17
GRT 1,05 0,41 0,59 24,42 0,35
GML 1,12 0,44 0,59 18,24 0,27
GRL 0,66 0,25 0,40 25,71 0,33
GVT 0,95 0,40 0,54 18,93 0,26
GOA 0,85 0,33 0,48 31,00* 0,28
GPY 1,13 0,54 0,62 12,71 0,12

Xtabelado a 5% probabilidade= 28

O coeficiente de endogamia (F) entre os nove acessos variou de 0,12
(GPY) a 0,37 (GBrMe) (Tabela 3). Apesar de significativamente diferente de zero,
os valores sdo baixos. Os valores positivos de coeficiente de endogamia nos
acessos de coqueiros se devem, principalmente, ao processo de origem e
disseminagdo das populagfes. Presume-se que as populagdes de coqueiro-gigante
sofreram cruzamentos preferenciais com individuos aparentados por estarem
geograficamente préximos e isolados de outros individuos. Isso resultou em um
mosaico de ecdtipos morfologicamente diferenciados, que apresentam grau
variavel de endogamia. O cruzamento de materiais geneticamente distintos pode,
entretanto, restaurar certa heterozigosidade.

A andlise da estrutura genética dos 100 individuos levou a formacdo de
cinco grupos (Figura 1). O primeiro grupo foi formado exclusivamente pelos dois
acessos coletados no Brasil (GBrPF e GBrMe), o segundo grupo foi formado com

0s acessos procedentes do Sul do Pacifico (GTG, GRT e GPY), o terceiro grupo
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entre os acessos do Sudeste Asiatico (GML) e do Sul do Pacifico (GVT), o quarto
grupo com outro acesso do Sul do Pacifico (GRL) e finalmente, o quinto grupo,
formado com o acesso procedente do Oeste da Africa (GOA).

Os acessos coletados no Brasil, principalmente GBrMe, apesar de
formarem um grupo distinto, apresentaram relacdo genética com o GOA (Figura
1). Tal proximidade tem relacdo com a introducdo da espécie no Brasil, visto que
0s registros historicos relatam a introducéo do coqueiro-gigante oriundos das llhas
de Cabo Verde. A posicdo estratégica do arquipélago de Cabo Verde nas rotas que
ligavam Portugal ao Brasil e ao resto da Africa contribuiu para essas ilhas fossem
utilizadas como entreposto comercial e de abastecimento. A procedéncia desses
coqueiros seria o leste da Africa, India e Sri Lanka (Harries 1995), quando Vasco
da Gama, em 1499, retornando de suas viagens a India introduziu sementes de
Mocambique no arquipélago de Cabo Verde (Harries 1977). Esta hipGtese é
confirmada pela proximidade genética entre o coqueiro GOA, o Gigante-de-
Mocambique, o Gigante-do-Sri Lanka e o Gigante-de-Andamam (india) (Teulat et
al. 2000). Isso comprova a teoria de movimentacdo de sementes originarias destas
regides para a costa Atlantica da Africa no final do século XV.

No Brasil, as populacdes de coqueiro-gigante foram inicialmente formadas
por poucos individuos aparentados, representando uma pequena fracdo da variagdo
genética da populacdo original. Do estado da Bahia, regido Nordeste do Brasil, o
cogueiro-gigante se expandiu por todo litoral nordestino, pois apresenta 6timas
condigdes edafoclimaticas para o desenvolvimento da espécie, 0 que tornou essa
regido a maior produtora do pais (Martins e Jesus Junior 2011) e onde estdo as
maiores agroindistrias do coco (Abreu e Rosa 2002). O coqueiro vem se
desenvolvendo no Brasil ha quase cinco séculos e adaptando-se as diferentes
condi¢bes ambientais existentes, 0 que sugere que a estruturagdo génica é,
provavelmente, devido a processos sistematicos e dispersivos. Esses, por sua vez,
podem ter sido fortemente influenciados principalmente, pela migracéo,
provavelmente de introdugdes sucessivas ndo registradas, selecdo natural e
possivelmente uma selegdo humana inconstante, alterando as frequéncias génicas.

Isso explica a diferenciacdo genética encontrada entre 0s acessos coletados no
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Brasil e o gigante Africano, apesar da origem comum. Essa diferenciacdo entre 0s
acessos aponta para a formacéo de ec6tipo de coqueiro-gigante no Brasil.

GBrPF GBrMe GTG GRT GML

Figura 1. Analise da estruturacéo genética dos 100 individuos dos dez acessos de
coqueiro-gigante conservados no Banco Internacional de Coco para América
Latina e Caribe (ICG-LAC). As cores representam os cinco grupos identificados
por meio da andlise da estrutura genética e o comprimento de cada cor em cada uma
das barras representa a composi¢do genémica de cada individuo. GBrPF= Gigante-
do-Brasil-da-Praia-do-Forte, GBrME= Gigante-do-Brasil-de-Merepe, GTG= Gigante
de Tonga, GRT= Gigante-de-Rotuma, GML= Gigante-da-Mal&sia, GRL= Gigante-
de-Rennel, GVT= Gigante-de-Vanuatu, GOA= Gigante-do-Oeste-Africano, GPY=
Gigante-da-Polinésia.

Os acessos GML e GVT apresentaram 0 maior grau de mistura alélica,
indicando maior variabilidade genética. Tal resultado € justificado em virtude dos
acessos serem originarios do sudeste Asiatico e Melanésia, regides referidas como
o provavel centro de domesticacdo do coqueiro (Harries 1995). Os acessos GTG,

GRT e GPY, originarios de ilhas do sul do Pacifico, apresentaram relacGes

genéticas com os grupos formados tanto com GML e GVT quanto com GRL,
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também da regido do Pacifico. Essas relagdes sdo explicadas pela origem comum,
evolucdo e disseminagéo do coqueiro.

A anélise dos agrupamentos detectou a formacao de dois grupos principais
e boa concordéancia entre o dendrograma formado e a matriz de distancia (Figura
2). No primeiro grupo, 0 maior em numero de acessos, ficou alocados 0s acessos
de coqueiro introduzidos Sul do Pacifico e Sudeste da Asia, subdivididos em trés
subgrupos: I-a (GTG, GRT e GPY), I-b (GRL e GVT) e I-c (GML). O segundo
grupo, formado pelos coqueiros oriundos da América e da Africa, inclui dois
subgrupos: ll-a (GOA) e IlI-b (GBrPF e GBrMe). Portanto, os acessos avaliados
neste estudo foram facilmente distinguiveis por meio de marcadores SSRs,
demonstrando a diferenciagdo genética e as relagdes existentes entre os acessos de

coqueiro-gigante conservados no Brasil.

! i i il Il 1

0,0 0,1 0,2 0,3 0,4 0,5

Figura 2. Dendrograma obtido pelo método do vizinho mais préximo, ilustrando
a relacdo genética entre os nove acessos de coqueiro-gigante coletados e
introduzidos de diferentes regides geograficas do mundo, conservados no Banco
Internacional de Coco para América Latina e Caribe (ICG-LAC) (Distancia
genética 0,39 e Coeficiente de correlacdo cofenética = 0,91).GBrPF= Gigante-do-
Brasil-da-Praia-do-Forte, GBrME= Gigante-do-Brasil-da-Praia-de-Merepe, GTG=
Gigante-de-Tonga, GRT= Gigante-de-Rotuma, GML= Gigante-da-Malasia, GRL=
Gigante-de-Rennel, GVT= Gigante-de-Vanuatu, GOA= Gigante-do-Oeste-Africano,
GPY= Gigante-da-Polinésia.
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Vale ressaltar que houve diferenca na formagdo dos subgrupos ao comparar
estes resultados com os de outros autores (Daher et al. 2002). Principalmente, com
relacdo a separacdo dos acessos GBrPF e GOA em subgrupos distintos. Isso se
deve, provavelmente, ao fato das amostras de DNA analisadas pelos autores terem
sido formadas pela combinagdo de 21 individuos (amostras compostas) e as
limitacOes da técnica RAPD em repetibilidade e dominéancia.

A classificagdo da diversidade genética das populacBes proposta pelo
Centro de Cooperagdo Internacional em pesquisa Agricola para o
Desenvolvimento, através do Programa Geracdo de Desafios (GCP/CIRAD),
divide o coqueiro em dois grupos geneticamente distintos que correspondem a
zonas ecogeograficas, abrangendo o sul do Pacifico, sudeste Asiatico e costa do
Pacifico da Ameérica, inclusos no grupo denominado A ou Pacifico, o qual é
subdividido em sete niveis e o grupo que abrange o sul da Asia, Africa e costa
Atlantica da América e Caribe, inclusos no grupo denominado B ou Indo-
Atlantico, o qual é subdividido em trés niveis (Baudouin e Lebrun 2002). O padréo
de agrupamento observado pelo Vizinho mais Proximo confirma as relagdes
genéticas entre os acessos fundamentados nas regides ecogeograficas, que se deve
aos eventos separados de domesticagio na bacia do oceano indico e no Pacifico e
concordam com o esquema de classificacdo do GCP/CIRAD.

A proximidade genética entre os acessos coletados no Brasil, introduzidos
a partir das llhas de Cabo Verde, com 0 GOA, confirma a origem comum dos dois
acessos. Ao mesmo tempo, as relagbes genéticas entre as populagdes de coqueiro
gigante-da-Republica-Dominicana, gigante-do-Atlantico-do-México, classificados
no grupo Indo-Atlantico, e as populacdes de coqueiro gigante-do-Brasil ja foram
também estimada (Martinez et al. 2011). Isto indica semelhancas na histéria da
introducdo do coqueiro para estes trés paises e a inclusdo dos acessos coletados no
Brasil no grupo Indo-Atlantico.

Os coqueiros introduzidos do sul do Pacifico e sudeste da Asia, 0s quais

fazem parte do grupo do Pacifico (Baudouin e Lebrun 2002) apresentam tolerancia
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a algumas doengas epidémicas como, por exemplo, o amarelecimento letal. Esta
doenca é causada por um fitoplasma e que vem destruindo milhares de hectares de
coqueiros na Africa, em coqueirais que circundam as praias da costa Atlantica e
algumas ilhas da América do Norte e Central (Marinho et al. 2002). Se a
disseminagdo continuar, o fitoplasma que é transmitido por insetos vetores,
provavelmente atingira a Nicaragua, Costa Rica, Panama e América do Sul.

O CNRA, na Costa do Marfim, promoveu triagens em area endémica em
Gana para a identificacdo de cultivares de coqueiros tolerantes ao amarelecimento
letal. O Ando-verde-do-Sri-Lanka e 0 GVT (ambos pertencentes ao grupo Pacifico)
apresentaram tolerancia a doenga (Dery et al. 2008). Contudo, verificou-se que
GOA, pertencente ao grupo Indo-Atlantico, demonstrou ser suscetivel (Dery et al.
2008). As populagdes coletadas no Brasil sdo proximas geneticamente a GOA e
apresentam também relagdes genéticas com os Gigantes-da-Republica-Dominicana
e Gigante-do-Atlantico-do-México (Martinez et al. 2011), todos pertencentes ao
mesmo grupo ecogeogréfico (Indo-Atlantico) e suceptiveis ao amarelecimento
letal. Neste sentido, é muito provavel que as populagbes coletadas no Brasil
também sejam suceptiveis.

Esses conhecimentos permitem indicar o acesso GVT para o plantio de
novas areas produtoras, assim como para cruzamentos inter e intravarietais com as
cultivares brasileiras. Isso serviria como medida preventiva para uma possivel
entrada do amarelecimento letal no Brasil, ja que métodos de controles eficientes
ainda ndo foram identificados para combater essa doenga. Hibridos obtidos com o
ando-verde-do-Sri-Lanka e o ando-amarelo-da-Malésia utilizaram o GVT como
parental e estdo sendo avaliados em Gana para as caracteristicas de interesse
econémico como, por exemplo, agua, albimen e copra (Dare et al. 2010). Esses
hibridos apresentaram desempenhos satisfatorios, possibilitando a sua indicagdo
para o desenvolvimento de cultivares superiores e tolerantes ao amarelecimento
letal.

O uso dos SSRs aumentou as informacdes ja disponiveis sobre as relagdes
genéticas entre os acessos coletados no Brasil e os introduzidos de diferentes

regides geograficas do mundo, conservados no ICG-LAC. Essas informagdes
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permitem orientar as decisdes sobre as atividades de conservagdo e a selecdo
eficiente de genitores geneticamente divergentes para serem utilizados nos
programas de melhoramento do coqueiro no pais visando dentre outros aspectos,

resisténcia a doengas.
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Diversidade genética entre acessos de coqueiro-gigante conservados no Banco
Internacional de coco para América Latina e Caribe

Resumo

A diversidade genética pode ser verificada por meio de andlises multivariadas
baseadas em caracteres fenotipicos. O trabalho teve como objetivo avaliar a
divergéncia genética entre nove acessos de coqueiro-gigante do Banco
Internacional de Coco para América Latina e Caribe (ICG-LAC), por meio de
dezesseis descritores morfoagronémicos. Foram efetuadas analises uni e
multivariadas, com estimativas das dissimilaridades pela distancia Euclidiana
média padronizada. O agrupamento foi 0 UPGMA e a analise dos Componentes
Principais foi realizada para definir as variaveis de maior contribuicdo para o
estudo da diversidade. Os acessos apresentaram variabilidade para os descritores
avaliados. Pelo método UPGMA foram formados cinco grupos. Foram necessarios
quatro componentes principais, para que a variancia por eles explicada atingisse
um minimo de 80%. Esses resultados ajudardo na selecdo de genitores a serem

utilizados nos programas de melhoramento do coqueiro.

Abstract

The genetic diversity may be verified by multivariate analyzes based on phenotypic
characters. The study aimed to evaluate the genetic divergence among nine
accessions of tall coconut from the International Coconut Genebank for Latin
America and the Caribbean (ICG-LAC), through sixteen morphological
descriptors. Were performed univariate and multivariate analysis, with estimated
dissimilarities by Euclidean distance for the standardized mean. The clustering was
the UPGMA and the Principal Component Analysis was done to define the
variables with the highest contribution to the study of diversity. The accessions
showed variability for the evaluated descriptors. By UPGMA method was formed

five groups. It was necessary four main components to explain the variance

83



reached a minimum of 80%. These results will help in selecting parents for use in
coconut breeding programs.

Introducéo

A variacgdo genética é condicdo fundamental para que ocorra evolugdo, pois
a selecdo natural atua nas diferencas que ocorrem nas populagdes. Com maior
variabilidade genética, maiores serdo as chances de sucesso diante das mudancas
ambientais (Fleishman et al. 2001). No coqueiro, a variabilidade é pequena devido
a existéncia de uma Unica espécie no género, a Cocos nucifera L., com apenas trés
variedades: nana, typica e aurantiaca (Ekanayake et al. 2010). Consequentemente,
estimar a variabilidade genética entre e dentro de populagdes é de grande valia ,
pois podera ajudar na adogdo de praticas mais eficientes na conservacdo do
germoplasma, assim como no melhoramento genético da espécie.

Os programas de melhoramento genético do coqueiro visam aumentar a
produtividade e a estabilidade de producdo e tém sido conduzidos com base na
selecdo massal, cruzamentos reciprocos e cruzamento entre linhas selecionadas
com aferida capacidade combinatéria (Batugal e Bourdeix 2005).

A selecdo do coqueiro para um rapido progresso genético por unidade de
tempo é limitada pelo longo ciclo de vida da cultura, o pequeno nimero de
sementes produzidas e a auséncia de métodos de propagacdo vegetativa (Ribeiro et
al. 1999). Desse modo, o conhecimento da variabilidade genética entre populagdes
de coqueiro é fundamental para o desenvolvimento de cultivares superiores
adaptadas a diferentes condi¢des ambientais e, sobretudo, para a selegdo de
parentais divergentes a fim de potencializar a heterose em hibridagdes futuras.

A quantificacdo da diversidade genética entre as populagdes pode ser feita
a partir de marcadores morfol6gicos, bioquimicos ou moleculares. Diversos
trabalhos tém utilizado os marcadores morfologicos para caracterizar diferentes
espécies de palmeiras, como tamareira (Hammadi et al. 2009), acaizeiro (Galate et
al. 2012) e pupunheira (Negreiros et al. 2013). Em coqueiro sdo encontrados
trabalhos, como os de Zizumbo-Vilarreal e Pifiero (1998), Ribeiro et al. (1999),
Vargas e Blanco (2000), Cambui et al. (2007) e Sobral et al. (2012).
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Técnicas biométricas, com natureza preditiva, tais como as analises
multivariadas baseadas em caracteres fenotipicos, tém sido uma ferramenta de
grande utilidade em estudos genéticos por considerar simultaneamente um
conjunto de caracteres de interesse (Cruz 2001; Fonseca et al. 2006). Entre as
medidas de distancias utilizadas estdo a Distancia Euclidiana (d;;), Distancia de
Mahalanobis (D?), Anéalise por Componentes Principais (PCA) e variaveis
Canonicas (Y;:) e Métodos Aglomerativos. A escolha do método mais adequado é
determinado pela precisdo desejada pelo pesquisador, pela facilidade da analise e
pela forma com que os dados foram obtidos (Cruz et al. 2012).

A vantagem dos métodos multivariados estd no fato de estes permitirem
combinar as multiplas informacdes contidas na unidade experimental. Dessa forma
possibilita a caracterizacdo dos gendtipos com base em um complexo de varidveis
(Cruz et al. 2012). Adicionalmente, é possivel selecionar materiais mais
promissores e avaliar a sua divergéncia, levando em consideracdo a contribuicéo e
a importancia relativa dos descritores para a variancia total existente entre as
populagdes (Oliveira et al. 2003).

No Brasil, Ribeiro et al. (1999) estudaram a divergéncia genética em cinco
populagbes de coqueiro-gigante, por meio da analise multivariada. Para isso
utilizaram 19 descritores do fruto e verificaram que as populacBes foram
divergentes entre si. Sobral et al. (2012) também utilizaram descritores
morfol6gicos e técnicas de analises multivariadas e detectaram divergéncia
genética entre seis acessos de cogueiro-ando, conservados no Banco Internacional
de Coco para América Latina e Caribe (ICG-LAC).

O Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de Coco esta vinculado a Rede
Internacional de Recursos Genéticos de Coco, localizado em duas bases fisicas:
uma no Campo Experimental do Betume, municipio de Nedpolis/SE e a outra no
Campo Experimental de Itaporanga, no municipio de Itaporanga d’Ajuda/SE.
Embora seja composto por um ndmero reduzido de acessos é o segundo mais
importante das Américas e o principal da América do Sul. E constituido por 29
acessos de coqueiro-gigante e ando os quais foram introduzidos de diferentes

regides geograficas do mundo, assim como coletados no litoral do Nordeste do
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pais. O conhecimento da diversidade genética existente entre 0s acessos €
importante para uma melhor conservacéo e utilizagdo do germoplasma conservado
no ICG-LAC e utilizagdo nos programas de melhoramento do coqueiro.

Este trabalho teve como objetivo estimar a divergéncia genética entre os
acessos de coqueiro-gigante do Banco Internacional de Coco para América Latina

e Caribe.

Materiais e Métodos

Foram avaliados acessos de coqueiro-gigante do ICG-LAC, localizado no
Campo Experimental do Betume (CEB), no municipio de Neopélis/SE, pertencente
a Embrapa Tabuleiros Costeiros (10°26' S, 36°32' W e 28 m de altitude).

De acordo com a classificagdo de Képpen, o clima da regido de Nedpolis é
do tipo A’s (tropical chuvoso com verdo seco). A pluviosidade média anual é de
1.270 mm, dos quais 71,8% ocorrem nos periodos de chuva (abril a setembro) e
28,2% nos de seca (outubro a margo). A evapotranspiragdo média anual é de
177,09 mm, com temperaturasmédias maximas de 30°C e minimas de 19,4°C, com
média anual em torno de 24,7°C. A umidade relativa média é de 76,67 %.

O solo do campo experimental é classificado como Neossolo
Quartzarénico, de baixa fertilidade natural. As plantas estdo dispostas em blocos ao
acaso no espacamento de 9 m x 9 m x 9 m, em triangulo equilatero. As adubacdes
sdo realizadas de acordo com as analises foliar e de solo e as plantas sdo cultivadas
em condigdes de sequeiro. Os tratos culturais consistem no coroamento manual das
plantas de coqueiro e na rogagem mecanica e quimica entre as linhas de plantio. O
controle das pragas e doencgas é realizado de acordo com o recomendado para a
cultura.

Foram avaliados dois acessos de cogueiro-gigante coletados no litoral do
Nordeste do Brasil: Gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte (GBrPF) e Gigante-do-
Brasil-de-Merepe (GBrMe) e sete acessos de coqueiro-gigante introduzidos de
diferentes regides geograficas do mundo: Gigante-da-Malésia (GML), Gigante-do-
Oeste-Africano (GOA), Gigante-da-Polinésia (GPY), Gigante-de-Rennel (GRL),
Gigante-de-Rotuma (GRT), Gigante-de-Tonga (GTG) e Gigante-de-Vanuatu
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(GVT). Os acessos tem 22 anos (GBrMe), 31 anos (GBrPF) e 30 anos (acessos
introduzidos) de idade. Os dados foram coletados no periodo de junho a agosto de
2012 e foram avaliados 20 individuos ao acaso de cada acesso num total de 180.

Na caracterizacdo dos acessos utilizou-se 16 descritores que constam na
lista descritiva publicada pelo Bioversity International (IPGRI, 1995): altura do
estipe (AE), circunferéncia do estipe a 20 cm do solo (CE20), circunferéncia do
estipe a 1,50 m do solo (CEL,5), comprimento de 11 cicatrizes foliares a 1,50 m do
solo (Cllc), numero de folhas vivas (NFV), comprimento da folha (CF),
comprimento do peciolo (CPEC), espessura do peciolo (EPEC), largura do peciolo
(LPEC), nimero de foliolos (NFOL), comprimento do foliolo (CFOL), largura do
foliolo (LFOL), nimero de Frutos (NFR), nimero de Flores Femininas (NFF),
namero de inflorescéncia (NINF) e namero de cachos (NC).

Os caracteres foram submetidos & andlise de variancia univariada
(ANOVA) com aleatorizacdo das plantas representantes dos acessos. A ANOVA
foi realizada para constatar a existéncia de variacdo entre (9 acessos) e dentro (20
plantas) dos acessos, seguindo uma classificagdo hierarquica a partir do modelo:
Yijk =m + Pi + Mj/i em que:

m = média geral;
Pi = efeito do acesso i;
Mjl/i = efeito da planta j dentro do acesso i.

Para a analise foi utilizado o programa estatistico SAS 9.1 (SAS Institute
2004). Para quantificar a divergéncia genética entre os acessos foi empregada a
distdncia euclidiana média a partir das médias padronizadas. A matriz de
dissimilaridade gerada foi utilizada para a realizagdo da andlise de agrupamento
pelo método Unweighted Pair-Group Method Using an Arithmetic Average
(UPGMA) (Sneath e Sokal 1973). A validagdo do agrupamento foi determinada
pelo coeficiente de correlagdo cofenético (CCC) (Sokal e Rohlf 1962). A analise
dos Componentes Principais (CP) foi realizada a fim de definir as caracteristicas de
maior contribui¢do para o estudo de diversidade. Para todas as analises estatisticas
foi utilizado o programa GENES (Cruz 2013).
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Resultados e Discussao

Os acessos diferiram estatisticamente (p<0,01) para todos os caracteres,
exceto para o nimero de folhas vivas (Tabela 1). Isto demonstra a existéncia de
variabilidade genética, o que era presumivel, em virtude do coqueiro-gigante ser
uma espécie alogama e as diferentes idades dos acessos. Assim, possibilita a
selecdo de gendtipos superiores para a maioria dos caracteres de interesse.

Para a composicdo da variancia total, os valores da variacdo entre 0s
acessos de coqueiro-gigante, variaram de 1,04% para o nimero de folhas viva a
35,77% para a espessura do peciolo. Isto indica que a maior parte da variagdo
ocorre entre plantas dentro dos acessos. Os valores corroboram com o resultado da
analise de variancia indicando haver divergéncia genética para a maioria dos

caracteres avaliados.
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Tabela 1. Médias e resumo da analise de variancia, obtidas para os 16 caracteres morfoagrondmicos avaliados nos nove acessos de coqueiro-
gigante, conservados no Banco Internacional de Coco para América Latina e Caribe (ICG-LAC).

68

ICaracteres  Média GBIPF  GBrMe GTG GRT GML GRL GVT GOA GPY Quadrado médio Var.%
Geral Média de cada acesso Acessos Erro

AE (m) 8,77 8,84 7,76 8,02 9,44 10,91 8,67 9,01 8,55 9,04 18,05** 1,62 33,60
CE (20cm) 1,30 1,32 1,60 1,25 1,34 1,41 1,10 1,23 1,11 1,38 0,42** 0,04 32,20
CE (1,50m) 0,84 0,84 0,89 0,82 0,91 0,90 0,79 0,81 0,78 0,87 0,04** 0,01 13,04
Cllc (m) 0,47 0,47 0,53 0,44 0,50 0,55 0,44 0,48 0,42 0,44 0,04** 0,009 14,76
NFV 20,80 18,68 17,38 19,93 20,36 21,55 18,59 17,94 18,51 21,47 280™ 231 1,04
CF (m) 4,89 4,76 5,15 4,57 4,87 5,23 4,98 4,66 4,71 5,06 0,95** 0,13 23,97
CPE (m) 1,08 1,06 1,18 1,01 1,08 1,10 1,15 1,03 0,98 1,09 0,07** 0,01 23,07
EPE (cm) 3,08 3,13 3,42 2,88 2,98 3,11 3,07 2,86 3,32 2,98 0,86** 0,07 35,77
LPE (cm) 7,72 7,67 8,48 7,13 7,50 8,00 7,36 7,22 7,85 7,80 4,88** 0,47 31,86
NFOL 225,13 228,77 223,16 218,94 232,48 239,91 221,55 214,19 224,66 220,27 1090,40** 152,52 23,51
CFOL (m) 1,24 1,21 1,32 1,20 1,20 1,22 1,21 1,20 1,16 1,26 0,03** 0,01 9,09
LFOL (cm) 5,16 4,81 5,99 511 5,42 5,10 4,89 5,10 5,20 5,08 2,53** 0,76 9,43
N°FR 40,35 32,01 14,53 46,26 42,85 41,76 29,30 45,16 54,59 58,08 4527,77%* 436,16 31,92
N°C 6,59 6,18 4,02 7,07 7,00 6,52 6,43 7,47 7,19 8,62 36,34** 3,18 33,95
N°FF 18,30 19,61 21,41 17,41 17,85 17,82 12,74 14,97 19,48 22,70 270,43** 57,66 15,56
N°INF 3,50 3,38 3,44 3,47 3,66 3,70 3,26 3,19 3,48 3,70 1,05%* 0,35 9,09

"Nao-significativo e ~ Significativo pelo teste F, 1% de probabilidade,

* AE= altura do estipe; CE 20= circunferéncia do estipe a 20 cm do solo; CE 1,5= circunferéncia do estipe a 1,5 m do solo; C11c= comprimento de 11 cicatrizes foliares; NFV= ndmero de folhas vivas;
CF= comprimento da folha; CPE= comprimento do peciolo; EPE= espessura do peciolo; LPE= largura do peciolo; NFOL= nimero de foliolos; CFOL= comprimento do foliolo; LFOL=largura do
foliolo; NFR= nimero de frutos; NC= numero de cachos; NFF =nimero de flores femininas e NINF= nimero de inflorescéncias,

2Composicao da Variancia total entre os acessos de coqueiro-gigante conservados no ICG-LAC



A média da altura do estipe foi de 8,77 m, com a maior média para 0 GML e a
menor para 0 GBrMe, isso se deve as diferentes idades entre os acessos. O GBrMe tem
22 anos de cultivo enquanto os demais acessos tem mais de 30 anos. O coqueiro-gigante é
uma cultura perene com vida econémica de 65 a 75 anos, podendo continuar produzindo
por mais de 100 anos e cresce até uma altura de 20 a 30 m (Aragdo et al. 2002).
Entretanto, 0 GBrMe apresentou a maior circunferéncia de estipe a 20 cm do solo,
mostrando ser bastante rustico, j& que é uma caracteristica que indica vigor. Algumas
variedades de gigante chegam a atingir 1,75 m de circunferéncia. O GML também
apresentou 0s maiores valores para a circunferéncia do estipe a 1,50 m do solo,
juntamente com o GRT, comprimento de 11 cicatrizes foliares, nimero de folhas vivas e
comprimento da folha, exibindo um bom desempenho para as condi¢cGes ambientais do
BAG de coco.

O coqueiro perde por ano de 14 a 17 folhas e as cicatrizes foliares que circundam
0 troco do coqueiro e mostram as insercdes das folhas caidas. A distancia entre as
cicatrizes indica a taxa de crescimento e desenvolvimento da planta. A média para o
comprimento das 11 cicatrizes foliares foi de 0,47 m, com o menor valor para 0 GOA e 0
maior para GML. Esses valores estdo abaixo do ideal, que em coqueiro-gigante é acima
de 0,61 m (Bourdeix et al, 2005). Isto indica provavelmente, que 0s acessos passaram por
algum estresse hidrico, o que deve ter provocado o encurtamento das distancias das
cicatrizes.

Em condigdes ambientais favoraveis o coqueiro-gigante emite de 12 a 14 folhas
por ano, apresentando uma copa com 20 a 30 folhas (Child 1974). A média do nimero de
folhas variou de 21,55 (GML) a 17,38 (GBMe), com média de 20,80. Segundo Persley
(1996) a producdo de folhas é controlada pela idade, cultivar e condi¢cbes do meio
ambiente. A média para os caracteres da folha para todos os acessos estdo dentro do
descrito em coqueiro-gigante. O GOA apresentou a menor média, para 0 comprimento do
peciolo, esta caracteristica é de grande importancia na manutencdo da producéo de frutos,
porque menores comprimentos do peciolo suportam melhor o peso dos cachos.

O ntmero meédio de flores femininas por inflorescéncia observados foi de 18,30,
valor bem abaixo ao descrito por Chan e Elevitch, (2006) que € de 40 a 60. O nimero de
flores femininas é um dos caracteres mais importantes, porque, maior numero de flores

resultard em um maior nimero de frutos, consequentemente, maior produgdo. Esse
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cardter é fortemente influenciado por condi¢cbes ambientais desfavoraveis como, por
exemplo, estiagens prolongadas. Ohler citado por Passos et al, (2007) observou que a
média do numero de flores femininas por inflorescéncia durante uma prolongada seca foi
de aproximadamente 20 flores.

O clima da regido de Neopolis, SE, onde esta localizada o Campo Experimental
do Betume € do tipo A’s (tropical chuvoso com verdo seco), com periodos de seca que vai
de outubro a marco, com média pluviométrica anual de 1,270 mm. O regime
pluviométrico ideal para o coqueiro é de 1,500 mm com boa distribuicdo das chuvas
durante o ano, com pluviosidades ideais de 130 mm mensais. As avaliacbes dos
caracteres foram tomadas nos meses de junho a agosto de 2012, periodo de inicio das
chuvas na regido e posterior a um prolongado periodo de seca. Passos et al, (2007) e
Pedroso et al, (2007), também verificaram em coqueiro-ando e hibridos, no Platd de
Neopdlis, uma reducdo acentuada no numero de flores femininas por inflorescéncia logo
apos o periodo de seca e inicio das chuvas. Entre todos os acessos, 0 GPY foi quem
apresentou a maior média para o nimero de flores femininas, nimero de cachos e nimero
de frutos.

As diferencas observadas evidenciam a variabilidade para todos os caracteres,
Sugimura et al, (1997) e Vargas e Blanco (2000), também observaram diferencas
significativas avaliando caracteres morfologicos e agrondmicos em diferentes cultivares
de coqueiro. Esses resultados Indicam a possibilidade da utilizacdo dos acessos
conservados no ICG-LAC no melhoramento da cultura.

Com base na média dos dezesseis caracteres avaliados, foi obtida a matriz de
dissimilaridade pela distancia média padronizada, O dendrograma gerado apresentou
valor cofenético alto e significativo (r = 0,96), o que mostra fidelidade na representacéo
do conjunto de dados. Ao fazer um corte vertical a uma distancia de ligagdo de 21,5 no
agrupamento hierarquico dos acessos (Figura 1), observa-se a formacao de cinco grupos,
O grupo | retne os acessos GVT e GML; o grupo Il o GPY, GTG e GBrPF; o grupo Il e
Grupo IV com apenas um acesso cada, estdo os GRT e o GOA, respectivamente e 0
grupo V com o GRL, GBrMe.
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Figura 1. Dendrograma de dissimilaridade genética de nove acessos de coqueiro-
gigante, conservados no Banco Internacional de Coco para América Latina e Caribe
(ICG-LAG), estabelecido pelo método UPGMA, utilizando-se a distancia Euclidiana
média, obtido a partir de dezesseis descritores morfoagronémicos (Correlacio
cofenética= 0,96 e Distancia genética= 21,5).GBrPF= gigante-do-Brasil-da-Praia-do-
Forte, GBrME= gigante-do-Brasil-de-Merepe, GTG= gigante-de-Tonga, GRT= gigante-
de-Rotuma, GML= gigante-da-Maldsia, GRL= gigante-de-Rennel, GVT= gigante-de-
Vanuatu, GOA= gigante-do-Oeste-Africano, GPY= gigante-da-Polinésia.

Se esperava a formagdo de um grupo com o0s acessos GBrPF, GBrMe e GOA,
pois apresentam a mesma origem e com base em dados moleculares (Daher et al. 2002).
Registros histéricos apontam que o coqueiro-gigante foi introduzido no Brasil das llhas
de Cabo Verde, pelos portugueses em 1553. Zizumbo-Villarreal e Pifiero (1998)
observaram similaridade genética entre os coqueiros-gigantes da costa leste do México e
0 GOA. Registros mencionam que 0s coqueiros da costa Atlantica das Américas e do
Caribe também foram introduzidos das llhas de Cabo Verde, explicando a proximidade
genética entre esses materiais.

Um provavel motivo para a falta de coeréncia observada no agrupamento dos
acessos seria a natureza quantitativa dos caracteres avaliados, que sdo controlados por
muitos genes, sendo afetadas por fatores ambientais, Trabalhos realizados com caracteres
dos frutos (Zizumbo-Villarreal e Pifiero, 1998) e de folhas (Zizumbo-Villarreal e

GarciaMarin, 2001) diferenciaram ec6tipos de coqueiro, correspondentes a grupos de
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populagdes anteriormente observados, Caracteres dos frutos tém alta herdabilidade
(Harries 1978) e caracteres vegetativos, tais como parametros de folha, quando obtidos
sob condigfes de crescimento semelhantes, em plantas de mesma idade, tem permitido a
diferenciagéo de grupos populacionais em coqueiro com boa preciséo.

O resultado da analise dos Componentes Principais, obtidos a partir dos 16
caracteres morfoagrondmicos (Tabela 2), mostra que foram necessarios trés componentes
para que a variancia por eles explicada atingisse um minimo de 80% (Cruz e Regazzi
2012). O componente | explicou 43,03%, o componente 1l - 23,98%, o componente Il -
12,91% e o componente 1V - 8,82%. Em populagdes de coqueiro-gigante do México,
Zizumbo-Villarreal e Pifiero (1998) encontraram 80% da variacdo total nos dois primeiros
componentes, em 17 caracteres do fruto, Sobral et al, (2012) caracterizaram seis acessos
de coqueiro-ando, por meio de 49 descritores morfoldgicos, e verificaram que os dois
primeiros componentes explicaram 80% de variagdo. Isso indica uma disperséo, de forma

mais equitativa, da variancia total nos caracteres avaliados.
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Tabela 2. Estimativas de autovetores obtidos da matriz de correlagdo entre 16 caracteres morfoagronomicas mensurados em coqueiro-gigante.

Y6

Raiz Raiz% % 'Caracteres
acumulada AE CE CE Clle NFV CF CPE  EPE LPE NFOL CFOL LFOL N°FR N°C N°FF  N°INF
(20cm)  (1,50m)
6,88 43,03 43,03 -0,06 -0,33 -0,07 032 -0 -032 -028 -026 -033 -0,18 -034 -027 021 025 -0,18 -0,15
3,83 2398 67,02 0,31 0,07 0,33 -0,01 044 012 -0,09 -0,14 -0,01 022 0,02 -0,11 036 0,34 0,18 0,42
2,06 1291 79,93 -0,48 0,13 0,34 0,2 0,15 -0,14 -0,15 0,07 0,17  -037 0,02 0,20 0,17 0,09 0,50 0,07

141 882 88,75 0,01 -0,07 038 16 -000 -015 -039 045 023 042 029 007 o010 -014 017 0,19
0,76 4,77 93,53 0,16 0,35 0,23 006 -041 035 008 03 02 -001 004 041 018 018 -001 -0,I8
0,50 3,12 96,65 0,35 0,20 0,08 050 -032 -023 -04 015 003 00 021 -005 015 004 017 -0,18
043 2,74 99,40 0,09 0,30 007 o018 009 014 -002 009 012 025 006 069 034 018 -029 -0,05
0,09 0,57 99,98 0,30 0,01 £02 o001 -0 o011 -023 017 -013 022 05 023 018 -007 -03 046

00 00 99,98 0,32 0,12 0,28 042 023 031 -043 -008 014 002 -035 -015 -021 -018 0,12 -0,04
00 00 99,98 0,11 0,18 0,13 02 02 -0,14 -001 -038 0% 001 012 00 002 -013 -042 025
00 00 99,98 0,01 0,07 045 0,12 021 05 -004 -046 001 -005 -008 003 001 001 034 0,2
00 00 99,98 0,18 0,65 0,24 003 012 o017 010 014 010 -006 -02 -016 027 030 017 -0,29
00 00 99,98 0,48 0,15 0,02 014 -012 007 006 -026 007 063 026 007 021 020 0,06 -0,19
00 00 99,98 0,03 -0,08 0,17 008 002 -011 -005 005 024 006 006 -001 -058 070 -001 0,16
00 00 99,98 0,01 0,26 0,27 005 -048 020 -016 012 -048 02 019 02 -015 016 -020 0,19
0,0 0,01 100,0 0,12 0,10 0,09 049 -023 -023 044 001 006 -007 -038 -0,14 018 001 010 042

'AE (m)-Altura do estipe; CE20 (m)-Circunferéncia do estipe a 20 cm do solo; CE1,5(m)- Circunferéncia do estipe a 1,5 m do solo; C11c (m)-Comprimento de 11 cicatrizes; NFV-Ntimero de folhas vivas; CF (m)-
Comprimento da folha; CPE (m)- Comprimento do peciolo; EPE (cm)- Espessura do peciolo; LPE (cm)- Largura do peciolo; NFOL- Numero de foliolos; CFOL (m)- Comprimento do foliolo; LFOL (cm)- Largura do
foliolo; N°FR- Nimero de frutos; N°C- Ntimero de cachos; N°FF-Ntimero de flores feminina; N°INF-Ntimero de Inflorescéncias



A técnica de analise multivariada de componentes principais tem a vantagem, em
relacdo aos métodos de andlise univariada, de avaliar a importancia de cada caracter
estudado sobre a variacdo total disponivel entre os acessos avaliados. 1sso possibilita o
descarte dos caracteres menos discriminantes, por ja estarem correlacionados com outros
redundantes ou pela sua invariancia (Cruz et al, 2012). Com isso se reduz mao-de-obra,
tempo e custo despendidos na experimentacao agricola,

Um critério muito utilizado € descartar os caracteres de maior contribuicdo nos
Gltimos autovalores (A< 0,7) a partir dos valores absolutos das estimativas dos
coeficientes dos autovetores (Jolliffe 1972), Com base nos resultados, os caracteres de
menor importancia em ordem de descarte foram: comprimento das 11 cicatrizes (0,49),
largura do peciolo (-0,48), numero de folhas viva (-0,48) namero de cachos (0,70),
numero de foliolos (0,63), circunferéncias do estipe a 20 cm do solo (0,65), comprimento
da folha (0,59), comprimento do peciolo (-0,43) comprimento do foliolo (0,50) e largura
do Ofoliolo (0,69), Este descarte traz uma reducdo de 68,75% dos descritores
morfoagrondmicos avaliados, podendo facilitar o processo de avaliacao,

O procedimento de descarte, no entanto, pode eliminar caracteres importantes
para caracterizacdo e avaliacdo da cultura. Segundo Beale et al, (1967) e Arunachalam
(1981), diversas questdes sobre divergéncia genética tém sido levantadas como, por
exemplo, qual seria o critério de escolha dos caracteres a serem utilizadas na medida de
distancia. Esses autores, contudo, relatam que a resposta dessa e de outras questdes nédo
sdo facilmente obtidas. Em coqueiro caracteristicas reprodutivas, tais como ndmero de
frutos, cachos, flores femininas e inflorescéncias, sdo relevantes para o desenvolvimento
agrondmico da cultura. Devendo-se da énfase a utilizacdo desses caracteres nos estudos
de melhoramento do coqueiro.

As estimativas da correlagdo entre o conjunto de descritores redundantes e 0s
selecionados, demonstraram que o descarte ndo provocara perda consideravel de
informacdo. Isso porque a maioria dos descritores descartados apresentam correlagdes
significativas com os descritores selecionados, que foram na maioria caracteres

reprodutivos (Tabela 3).
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Tabela 3. Estimativas dos coeficientes de correlacdo entre o0s caracteres
morfoagrondmicos selecionados e os descartados, avaliados em nove acessos de
coqueiro-gigante conservado no Banco Internacional de Coco para América Latina e
Caribe (ICG-LAC).

%Selecionados

'Descartados

AE CE EPE NFR NFF NINF

(1,50m)

CE (20,cm) 0,16 -0,12 -0,01 -0,02 0,22 -0,23
Cllic -0,29 0,50* 0,17 0,44 0,28 0,05
NFV -0,53* 0,89** 0,04 0,86** 0,32 0,06
CF 0,63** -0,95** -0,02 -0,91** -0,42 0,04
CPE -0,55** 0,99** -0,04 0,97** 0,52* -0,08
LPE -0,563* 0,75** -0,44 0,75** 0,36 0,05
NFOL 0,37 -0,28 -0,19 -0,30 -0,38 0,36
CFOL -0,58* 0,78** -0,27 0,75** 0,45 -0,02
LFOL 0,16 -0,45 -0,38 -0,46* -0,21 -0,07
NC -0,44 0,68** -0,23 0,59* 0,55* -0,17

ICE 20= circunferéncia do estipe a 20 cm do solo; C11c= comprimento de 11 cicatrizes foliares; NFV= nimero de folhas
vivas; CF= comprimento da folha; CPE= comprimento do peciolo; LPE= largura do peciolo; NFOL= nimero de foliolos;
CFOL= comprimento do foliolo; LFOL=largura do foliolo e NC= nimero de cachos,

2 AE= altura do estipe; CE 1,5= circunferéncia do estipe a 1,5 m do solo; EPE= espessura do peciolo; NFR= ndmero de

frutos; NFF =nGmero de flores femininas e NINF= nimero de inflorescéncias,
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3. CONSIDERAGCOES FINAIS

De acordo com os resultados obtidos no presente trabalho:

Existe variabilidade genética entre os coqueiro-gigante.

Os acessos de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte, conservados no ICG-LAC, no
Campo Experimental do Betume e das Empresas privadas nos Estados do Cearéa e
Paréa apresentam maior variabilidade genética.

Os acessos de gigante-do-Brasil-da-Praia-do-Forte conservado no ICG-LAG, no
Campo Experimental do Betume e da Empresa privada do Estado do Paré sdo os
que melhor representam a variabilidade genética da populacdo original da Praia
do Forte.

Os acessos introduzidos da regido do Pacifico apresentam maior variabilidade
genética.

Ha relacBes genéticas entre os acessos coletados no Brasil e o acesso Africano e
entre os acessos do sudeste Asiatico e sul do Pacifico.

Os acessos coletados no Brasil apresentam diferenciagdo genética do acesso
Africano, apontando para a formagao de ecétipos de coqueiro-gigante no Brasil.
Os acessos de coqueiro-gigante conservados no ICG-LACapresentam
variabilidade para os caracteres morfoagronémicos analisados.

A quantificacdo da diversidade genética, com base nos dezesseis descritores
morfoagronémicos, permite a formacao de cinco grupos pelo método UPGMA.

O agrupamento, por meio de caracteristicas morfoagronémicas, ndo reflete as
relagdes genéticas entre os acessos conservados no ICG-LAC.

Dos dezesseis caracteres avaliados seis: altura do estipe, circunferéncia do estipe
a 1,50 m do solo, espessura do peciolo, nimero de frutos, nimero de flores
femininas e nimero de inflorescéncia, tém maior contribuicdo para a variacdo

total.

100



