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Resumo

A Euterpe edulis Martius (juçara) é uma espécie em risco de extinção causado pela exploração indiscrimi-
nada do palmito que produz. E com a fragmentação das populações naturais de E. edulis (juçara), pode 
estar ocorrendo aumento da variabilidade genética interpopulacional devido à redução no tamanho das 
populações e aumento do cruzamento entre indivíduos aparentados. Por isso, objetivou-se quantificar a 
diversidade genética interpopulacional de juçara baseada em caracteres relacionados à produção de fru-
tos como forma de gerar informações a serem utilizadas em programas de melhoramento da espécie. O 
experimento foi realizado em 20 fragmentos florestais da região Sul e Caparaó do Espírito Santo. Foram 
avaliadas dez caracteres nas plantas, os quais foram analisados via modelos mistos pelo procedimento 
RELM/BLUP para predição dos valores genéticos. De posse das correlações genéticas foi realizado o 
diagnóstico de multicolinearidade e aplicadas técnicas de análise de trilha, análise de correspondência 
e componentes principais para verificar as relações e inter-relações entre os caracteres e a diversidade 
genética entre as populações. Observou-se que as populações GU3, AL4, JM1, MI1 e MQ1 oriundas de 
municípios diferentes são as que apresentam maiores divergências genéticas interpopulacionais entre as 
20 populações estudadas. 
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Abstract

Euterpe edulis (juçara) is a species in risk of extinction caused by its indiscriminate exploration. With the 
fragmentation of E. edulis natural populations, an increase on inter-population genetic variability may be 
occurring due to the reduction on the population size and an increase of mating of related individuals. For 
this reason, the objective of this work was to quantify the inter-population genetic diversity of juçara based 
on characters related to fruit production as a way to generate information to be used in the improvement 
programs of the species. The experiment was carried out in 20 forestry fragments in the South region and in 
Caparaó in the state of Espírito Santo. Ten characters were evaluated on the plants, which were analyzed 
by mixed models with the procedure RELM/BLUP for genetic value prediction. With the genetic correlations, 
the multi-co-linearity diagnosis was carried out and techniques for the path analysis, correspondence 
analysis and principal component analysis were applied to verify the relations and interrelations among 
the characters and the genetic diversity among populations. It was found that the populations GU3, AL4, 
JM1, MI1 and MQ1 derived from different municipalities are the ones which present higher inter-population 
genetic divergence among the 20 studied populations.
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INTRODUÇÃO

No final do século XV, a Mata Atlântica esten-
dia-se ao longo de toda costa Atlântica do país, 
cobrindo aproximadamente 15% do território 

brasileiro, cerca de 1.300.000 Km². Atualmen-
te, restam apenas 7,9% de cobertura original da 
Mata Atlântica, ou seja, 102.012 Km² (ROBERTI; 
RANCURA, 2010). 
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O bioma Mata Atlântica assume grande im-
portância ecológica por apresentar elevada ri-
queza e diversidade de espécies da flora e da 
fauna (ROCHELLE et al., 2011). No estado do 
Espírito Santo restam apenas 11% dessa cober-
tura natural e a maior parcela da vegetação é se-
cundária, tendo sido alterada pela ação do fogo, 
extração de madeiras nobres e desmatamento. 
Poucas áreas em locais de mais difícil acesso fo-
ram poupadas dessas transformações. 

A Serra do Caparaó é uma das áreas, locali-
zada na divisa dos estados do Espírito Santo e 
Minas Gerais, onde se encontram as terras de 
maiores altitudes da região sudeste do Brasil. Na 
Serra do Caparaó, o relevo é fortemente ondula-
do, com altitudes variando de 997 até 2.890 m 
no seu ponto culminante, o Pico da Bandeira, 
o terceiro pico mais alto do país (DRUMOND, 
2009). A cobertura natural no conjunto dos 
municípios da região do Caparaó Capixaba al-
cançaram 11%, o que coincide com a média do 
estado, destacando-se os municípios de Divino 
de São Lourenço, Ibitirama, Dores do Rio Pre-
to e Muniz Freire como os de maior cobertura 
florestal com essências nativas (PEDEAG, 2009).

Outra região de extrema importância no Es-
pírito Santo é a região Sul composta por 17 mu-
nicípios. Juntos a cobertura natural da região é 
de 13%, com destaque para os municípios fron-
teiriços às regiões do Caparaó e Serrana como 
os de maior cobertura. Dentro dessa diversidade 
da flora nativa no Caparaó e Sul Capixaba, uma 
espécie de planta importante é a Euterpe edulis 
(juçara), uma palmeira nativa da Mata Atlânti-
ca produtora de palmito e que produz grande 
quantidade de frutos (FADINI et al., 2009).

Euterpe edulis (juçara) pode ser considerada 
uma espécie-chave da Mata Atlântica, pois seus 
frutos ficam maduros em uma época de escas-
sez geral de alimentos na floresta, e, portanto, 
são consumidos por grande número de aves e 
mamíferos (REIS; KAGEYAMA, 2000, GENINI 
et al., 2009). 

Atualmente, as populações de Euterpe edu-
lis vem sofrendo grandes reduções no seu ta-
manho com o processo de fragmentação das 
florestas, além de ter sua regeneração natural 
drasticamente reduzida pela intensa explora-
ção em virtude do alto valor alimentício e co-
mercial do palmito que produz (LIMA et al., 
2008, SHIMIZU et al., 2011). 

Devido ao fato de Euterpe edulis necessitar de 
seis a nove anos para produzir sementes, a reti-
rada do palmito em plantas jovens que nunca 

floresceram ou frutificaram, impede que a árvo-
re complete seu ciclo reprodutivo, provocando, 
assim, o seu desaparecimento da floresta (SEO-
ANE, 2007). 

Por esses motivos, a espécie encontra-se ex-
tinta em várias áreas de ocorrência natural e está 
na Lista da Flora Ameaçada do Espírito Santo e 
também na Lista Brasileira das Espécies Ameaça-
das de Extinção (BRASIL, 2008, BRANCALION 
et al., 2012, SGROTT et al., 2012).

Com a destruição do seu habitat e a con-
sequente fragmentação das suas populações 
naturais, é possível que esteja ocorrendo uma 
diminuição da variabilidade genética inter e in-
trapopulacional e a redução na capacidade de 
adaptação às mudanças ambientais, devido ao 
aumento do cruzamento entre indivíduos apa-
rentados, gerando endogamia (YOUNG et al. 
1996; YOUNG; BOYLE, 2000).

A endogamia altera a frequência de certos 
alelos em relação ao total da população (BO-
RÉM; MIRANDA, 2013), daí a importância de 
quantificar os níveis de variabilidade dentro das 
populações e caracterizarem o nível de estrutu-
ração genética entre e dentro destas populações 
(HAMRICK, 1983, BIERNASKI et al., 2012). 

Nesse contexto, o presente estudo visa gerar 
informações sobre a diversidade genética de 
espécies vegetais arbóreas presentes em frag-
mentos florestais da região do Caparaó e Sul 
Capixaba. O objetivo é quantificar a diversidade 
genética interpopulacional de E. edulis baseada 
na relação entre caracteres relacionados à pro-
dução de frutos Euterpe edulis como forma de 
gerar informações que possam ser utilizadas em 
programas de melhoramento da espécie.

MATERIAL E MÉTODOS

O presente trabalho foi desenvolvido no pe-
ríodo de Agosto de 2012 a Outubro de 2013, nas 
regiões Caparaó e Sul do Espírito Santo em seis 
municípios onde foram identificados 20 frag-
mentos florestais (Tabela 1). 

Nos diferentes fragmentos, foram amostra-
dos dez indivíduos de E. edulis aleatoriamente 
que possuíam pelo menos um cacho com cer-
ca de 100 frutos maduros para serem colhidos. 
Entretanto, no estrato Guaçuí 4 foram avaliados 
oito genótipos, dando um total de 198 plantas.

As variáveis analisadas foram: massa de cem 
frutos (MCF) e massa de cem sementes (MCS) 
em gramas; rendimento em polpa (RP) em por-
centagem; diâmetro do caule a 1,5 m do solo 
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Tabela 1.  Localização dos fragmentos florestais na região Sul e Caparaó do Espírito Santo.
Table 1.  Location of forest fragments in the region South and Caparaó of Espírito Santo. 

Região Município Fragmento Latitude Longitude Altitude (m)

Caparaó

*Alegre 1 20°42’47.38”S 41°35’31.52”O 625
Alegre 2 20°52’23.51”S 41°27’57.53”O 714
Alegre 3 20°52’40.17”S 41°28’30.88”O 693
Alegre 4 20°52’2.07”S 41°28’4.89”O 707
Alegre 5 20°53’11.62”S 41°27’41.51”O 861
Alegre 6 20°49’47.93”S 41°37’5.02”O 800
Alegre 7 20°48’46.35”S 41°36’43.92”O 650
Alegre 8 20°48’18.52”S 41°36’20.82”O 770
Guaçuí 1 20°46’6.77”S 41°38’28.13”O 735
Guaçuí 2 20°49’27.61”S 41°37’7.80”O 779
Guaçuí 3 20°50’3.30”S 41°36’41.00”O 815
Guaçuí 4 20°48’28.68”S 41°38’36.10”O 601
Ibitirama 1 20°34’47.03”S 41°38’33.82”O 736
Ibitirama 2 20°32’3.37”S 41°39’22.04”O 747
Ibitirama 3 20°33’36.53”S 41°38’28.83”O 793

Sul

Jerônimo Monteiro 1 20°52’54.30”S 41°27’19.50”O 810
Mimoso do Sul 1 21°1’27.26”S 41°16’48.54”O 365
Mimoso do Sul 2 20°53’34.63”S 41°29’4.10”O 768
Mimoso do Sul 3 20°54’32.45”S 41°27’36.60”O 680
Muqui 1 20°59’9.77”S 41°17’8.76”O 404

*Símbolo dos fragmentos: Alegre (AL), Guaçuí (GU), Ibitirama (IB), Jerônimo Monteiro (JE), Mimoso do Sul (MI) e Muqui (MU). 

(D1,5), diâmetro do caule a 1,0 m do solo 
(D1,0) e diâmetro do caule a 0,5 m do solo 
(D0,5) em milímetros; número de cachos (NC); 
comprimento do cacho (CC) em centímetros; 
número de ráquilas (NR); e altura até o cacho 
(AC) em metros.

Os dados obtidos foram analisados utilizan-
do o modelo misto número 20 do programa 
Selegen REML/BLUB (RESENDE, 2002). Esse 
modelo permite obter as médias corrigidas para 
o efeito genotípico.

O modelo aditivo univariado utilizado no estu-
do pode ser escrito na forma matricial como em [1] 
e sua solução pode ser obtida pelas equações apre-
sentadas em [2] (RESENDE, 2002). A solução para 
os efeitos de  e  apresentada em [2] depende das 
estimativas dos componentes de variância do erro 
( ) [3] e do ambiente permanente ( ) [4], que 
normalmente são desconhecidas.

Segundo Resende (2002), o método de má-
xima verossimilhança restrita (REML) é o mais 
indicado para estimativa de componentes de 
variância em estudos genéticos, pois, ao contrá-
rio do procedimento de máxima verossimilhan-
ça (ML), o método REML corrige o viés gerado 
pela perda de graus de liberdade. Além disso, as 
estimativas dos componentes de variância são 
sempre positivas.

O procedimento REML envolve processo ite-
rativo, sendo o algoritmo do tipo EM (“Expecta-
tion Maximization”) de Dempster et al. (1977) 
o utilizado no programa Selegen. Esse algoritmo 

possui como vantagem a precisão nas estimativas 
dos componentes de variância (RESENDE, 2002). 

Em [3] e [4] são mostrados os estimadores 
iterativos para a variância do erro e genotípica 
respectivamente, sendo que a estimativa da vari-
ância genotípica necessita de C22 [5] que é a sub-
matriz da inversa generalizada da matriz dos 
coeficientes das equações de modelos mistos. 
Em seguida são apresentadas as estruturas de 
média e variâncias mostradas em [6], [7] e [8] 
(RESENDE, 2002).
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em que:
y = Vetor que possui a variável a ser analisada;
r = Vetor de efeitos de bloco assumidos como 
fixos e somados a média geral;
g = Vetor de efeitos genotípicos assumidos como 
aleatórios;
ε = Vetor de erros aleatórios;
X = Matriz de incidência para os efeitos fixos; 
Z = Matriz de incidência para os efeitos genotí-
picos;

 = Estimativa da variância residual;
 = Estimativa da variância genotípica;

N = Número de observações;
p(X) = Posto da matriz X;
S = Número de colunas da matriz Z;
tr = Operador de traço matricial;
C = matriz dos coeficientes das equações de mo-
delos mistos;
G = Matriz de variância e covariância para os 
efeitos genotípicos;
R = Matriz de variância e covariância residual;
V = Matriz de variância e covariância y;
I = Matriz identidade.

Após a obtenção das médias corrigidas foram 
estimadas as correlações genéticas entre as vari-
áveis analisadas, utilizando-se o modelo núme-
ro 102 do programa Selegen (RESENDE, 2002). 
Esse modelo utiliza o estimador mostrado em 
[9]. 

em que:
= Estimativa da correlação genética entre a va-

riável X e Y;
cov = Operador de covariância;

= Estimativa do valor genotípico para a vari-
ável X;

= Estimativa do valor genotípico para a vari-
ável Y;

= Estimativa da variância genética do valor 
genotípico estimado para a variável X;

= Estimativa da variância genética do valor 
genotípico estimado para a variável Y.

Posteriormente, as correlações genéticas ser-
viram como base para o diagnóstico de multi-

colinearidade, no intuito de verificar se os dados 
atendiam à condição de multicolinearidade fra-
ca proposta por Montgomery e Peck (1981), em 
que o número de condições, representado pela 
relação entre o maior e o menor autovalores as-
sociados à matriz de correlações genéticas entre 
as variáveis deve ser inferior a 100 (NC < 100) 
para evitar prejuízos as análises multivariadas 
de trilha e de componentes principais realizadas 
na sequência. 

O diagnóstico de multicolinearidade realiza-
do com base nas correlações genéticas revelou 
um número de condições (NC) (relação entre 
o maior e o menor autovalor) que condiciona 
multicolinearidade moderada a forte (MON-
TGOMERY; PECK, 1981), podendo trazer preju-
ízos as análises multivariadas realizadas. 

Verificado o problema da multicolinearida-
de, procedeu-se com o descarte de variáveis para 
que o NC se tornasse inferior a 100, atingindo 
assim a condição de multicolinearidade fraca 
(MONTGOMERY; PECK, 1981). As variáveis 
MCS, D1.5 e D1.0 foram as candidatas ao des-
carte, após sua retirada o número de condições 
baixou e então procedeu-se com as análises de 
trilha e de componentes principais. 

Atendido o critério de multicolinearidade, 
foi realizada a análise de trilha no programa Ge-
nes (CRUZ, 2013), utilizando a matriz de corre-
lações genéticas obtida pelo programa Selegen 
através do modelo 102. Esse programa utiliza 
um estimador de mínimos quadrados [10] para 
desdobrar as correlações em efeitos diretos e in-
diretos como mostrado em [11].

em que: 
X’X = Matriz de correlações genéticas entre vari-
áveis explicativas;
β = Coeficientes da análise de trilha;
X’y = Correções genéticas da variável de efeito 
principal com as variáveis explicativas. 

A estimação das componentes principais foi 
realizada no programa R (TEAM, 2013) resol-
vendo o sistema mostrado em [12], utilizando-
-se a matriz de covariância entre médias (S) [13] 
(CRUZ et al., 2012) obtida através das variáveis 
em estudo, que tiveram suas médias corrigidas 
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com o efeito fenotípico permanente (genotípico 
+ ambiente permanente).

em que:
= Estimativa da matriz de variâncias e covari-

âncias entre médias;
= Autovalores;

I = Matriz identidade;
= Estimativa da variância;

= Estimativa da covariância.

Posteriormente, foi realizada a análise de cor-
respondência no programa R (TEAM, 2013) na 
tentativa de verificar a existência de relação entre 
o tamanho dos frutos e os fragmentos florestais 
onde foram feitas as coletas, através de uma dis-
persão gráfica. Os frutos foram classificados em 
extragrandes (GG), grandes (G), médios (M) e 
pequenos (P) com base nos quartis 4º, 3º, 2º e 
1º, respectivamente.

RESULTADOS E DISCUSSÃO

A estimativa de correlação genética foi alta 
entre os caracteres: MCF x MCS (0,95), D1,5 x 
D1,0 e D1,5 x D0,5 (0,99 e 0,97, respectivamen-
te) (Tabela 2). Isso indica que a seleção baseada 
em qualquer uma das cinco caracteres poderá 
proporcionar alterações no outro, uma vez que 
esses caracteres apresentam correlação positiva 
em palmáceas (OLIVEIRA et al., 2000).

Outra associação importante é a comparação 
das estimativas de correlação genética entre as MCF 
x NR (0,44), mostrando que a correlação entre as 
duas são positivas. Dessa forma, quanto maior a 
massa de cem frutos maior o número de ráquilas. 

Corroborando com Farias Neto et al. (2008), 
ao avaliarem um ano de produção em progênies 
de polinização aberta de Euterpe oleraceae (açai-
zeiro), cultivadas em sistema irrigado, encontra-
ram estimativas de correlações genéticas seme-
lhantes entre a produção de frutos e o número 
de ráquilas por cacho (0,49), podendo a seleção 
simultânea desses caracteres fornecer ganhos na 
produção de frutos de forma mais eficiente. 

Quanto à relação MCF x NC (-0,35), hou-
ve uma relação inversa, ou seja, quanto maior 
a massa de cem frutos menor o número de ca-
chos. Farias Neto et al. (2008) e Oliveira et al. 
(2000), em estudos com Euterpe oleraceae (açaí) 
obtiveram estimativas positivas de correlação 
entre o número de cachos e a produção de fru-
tos (0,89 e 0,86, respectivamente). 

Altas e positivas associações podem ser reali-
zadas comparando-se as estimativas de correlação 
genética entre NR x CC (0,56) e NR x AC (0,56). 
O cacho é dividido em raque (central) e diversas 
extensões saindo do eixo principal chamada rá-
quilas (SOARES et al., 2013). Logo, quanto maior 
a ráquila maior o comprimento do cacho. 

Na análise de trilha das estimativas dos efeitos 
diretos e indiretos dos seis caracteres relaciona-
dos à MCF, observa-se que o caractere que mais 
afeta este componente é NR, com efeitos diretos 
positivos e de magnitude razoável quando com-
parada aos efeitos das demais (Tabela 3).  Como 
consequência deste maior efeito direto, ela deve 
ser considerada em avaliações da espécie, pois 
pode promover consideráveis ganhos genéticos 
indiretos para a massa de cem frutos.

Tabela 2.  Matriz de Correlação Genética das características massa de cem frutos (MCF), massa de cem sementes 
(MCS), rendimento em polpa (RP), diâmetro a 1,5 m do solo (D1,5), diâmetro a 1,0 m do solo (D1,0), di-
âmetro a 0,5 m do solo (D0,5), número de cachos (NC), comprimento do cacho (CC), número de ráquilas 
(NR) e altura até o cacho (AC) de 20 fragmentos de Euterpe edulis.

Table 2.  Genetic Correlation Matrix of the mass of one hundred fruits (MCF), weight of one hundred seeds (MCS), 
pulp (RP), diameter at 1.5 m height (D1.5), the 1.0 m diameter characteristics from the ground (D1.0), 
diameter at 0.5 m height (D0.5), number of clusters (NC), the bunch length (CC), rachilles number (NR) 
and height to the curl (AC) on 20 fragments of Euterpe edulis. 

Características MCF MCS RP D1,5 D1,0 D0,5 NC CC NR AC
MCF 1,00 0,95 0,03 0,38 0,40 0,36 -0,35 0,16 0,44 0,39
MCS 1,00 -0,28 0,43 0,45 0,40 -0,38 0,18 0,52 0,42
RP 1,00 -0,15 -0,14 -0,12 0,20 -0,10 -0,36 -0,21
D1,5 1,00 0,99 0,97 -0,20 0,65 0,61 -0,01
D1,0 1,00 0,99 -0,28 0,60 0,59 0,00
D0,5 1,00 -0,33 0,58 0,55 -0,04
NC 1,00 -0,02 -0,27 -0,11
CC 1,00 0,56 0,03
NR 1,00 0,56
AC 1,00
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Tabela 3.  Estimativa de efeitos diretos e indiretos das variáveis dependentes rendimento em polpa (RP) em porcen-
tagem, diâmetro a 0,5 m do solo (D0,5) em centímetros, número de cachos (NC), comprimento do cacho 
(CC) em centímetros, número de ráquilas (NR) e altura até o cacho (AC) em metros, sobre a variável 
principal massa de cem frutos (MCF) através da análise de trilha baseada nas correlações genéticas obti-
das de 20 fragmentos de Euterpe edulis.

Table 3.  Estimation of direct and indirect effects of the dependent variables yield pulp (RP) in percentage, diameter 
at 0.5 m height (D0.5) in centimeters, number of clusters (NC), the bunch length (CC) in centimeters, 
number of rachilles (NR) and height to the curl (AC) in meters, above the main mass of a hundred fruits 
variable (MCF) through genetic correlations based on 20 fragments of Euterpe edulis path analysis. 

EFEITOS RP D0,5 CC NC NR AC
EFEITO direto sobre MCF 0,196 0,086 -0,303 -0,226 0,580 -0,288
EFEITO indireto via RP --- -0,024 -0,019 0,039 -0,071 -0,046
EFEITO indireto via D0,5 -0,011 --- 0,049 -0,028 0,047 -0,024
EFEITO Indireto via CC 0,029 -0,174 --- 0,008 -0,169 0,104
EFEITO Indireto via NC -0,045 0,074 0,006 --- 0,060 0,006
EFEITO Indireto via NR -0,211 0,318 0,323 -0,154 --- 0,019
EFEITO Indireto via AC 0,067 0,080 0,099 0,008 -0,010 ---

O caráter NR é a principal determinante na 
variação da massa de cem frutos, e a seleção 
direta poderá ser eficaz, dependendo de suas 
estimativas da herdabilidade. Teixeira et al. 
(2012), avaliando Euterpe oleraceae  (açaí), o 
número de cachos colhidos e o peso de frutos 
por cacho foram os caracteres mais influentes, 
com efeitos diretos semelhantes e coeficientes 
de caminhamento superiores a correlação com 
a produção de frutos. Este resultado reforça 
a importância da variável MCF no processo 
seletivo para incremento da produção do Euter-
pe oleraceae  (açaí) (TEIXEIRA et al., 2012).

Os efeitos indiretos causados pela NR foram 
marcantes para a maioria dos caracteres avalia-
dos, em especial sobre CC (Tabela 3). Este não 
é o primeiro estudo a verificar a influência do 
número de ráquilas do cacho sobre a produção 
de frutos em palmeiras. Teixeira et al. (2012), 
evidenciaram que esse é um caráter que pode au-
mentar o progresso genético na produção de fru-

tos, uma vez que possui elevado efeito direto em 
um dos principais determinantes da produção e 
sofre menor influência do ambiente. Farias Neto 
et al. (2008), também estudando açaí, constata-
ram altas estimativas da herdabilidade para esse 
carátere, o que reforça a pouca influência do am-
biente no número de ráquilas do cacho.

No estudo referente aos componentes prin-
cipais, observa-se que os dois primeiros com-
ponentes principais explicaram 96,1% da 
variação total (Figura 1). Assim, o estudo de dis-
persão gráfica dos fragmentos foi realizado no  
plano bidimensional. 

Para Cruz et al. (2012), o acúmulo de 80% da 
variação total já é suficiente para o estudo de di-
versidade. Além disso, a existência da divergên-
cia se confirma pelo acúmulo de grande parte 
da variação total nos primeiros componentes. 
A característica que mais influenciou para a dis-
criminação das plantas no primeiro e segundo 
componentes principais foi MCF.

Figura 1.  Dispersão gráfica dos escores dos dois primeiros componentes principais para 20 fragmentos florestais de 
Euterpes edulis.

Figure 1.  Graphical Scatter scores of the first two principal components for 20 forest fragments in Euterpes edulis. 
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De modo geral, apesar da separação geográ-
fica, observa-se que a maioria dos fragmentos 
(Alegre 1, 2, 3, 5, 6, 7 e 8, Guaçuí 1, 2 e 4, Ibi-
tirama 1, 2 e 3 e Mimoso 2 e 3) se concentram 
próximos no centro da Figura 1, mostrando-se 
menos divergentes entre si. Esta proximidade 
entre os indivíduos pode acarretar uma dimi-
nuição da variabilidade genética interpopula-
cional, reduzindo na capacidade de adaptação 
às mudanças ambientais, devido ao aumento 
do cruzamento entre indivíduos aparentados 
(YOUNG et al., 1996; YOUNG; BOYLE, 2000).

Entretanto, nota-se cinco fragmentos disper-
sos dos outros 15 fragmentos concentrados no 
centro da Figura 1, que são: GU3 a direita, AL4 e 
JM1 na parte superior e MI1 e MQ1 a esquerda 
que são oriundos dos fragmentos Guaçuí 3, Ale-
gre 4, Jerônimo 1, Mimoso 1 e Muqui 1 respec-
tivamente.  Essa dispersão dos cinco fragmentos 
oriundos de municípios diferentes confirma a 
grande divergência genética interpopulacional 
dos mesmos.

O estudo de análise de correspondência para 
a variável massa de cem frutos, considerada uma 
das principais entre os dez caracteres estudados, 

observa-se uma concentração dos fragmentos es-
tudados no peso considerado grande (184,14 g 
a 211,53 g), formando um grupo composto por 
15 fragmentos oriundos de cinco municípios 
diferentes (Figura 2 círculo grande). Observa-
-se também que os fragmentos Guaçuí 2 (GU2), 
Guaçuí 3 (GU3) e Alegre 4 (AL4) em destaque 
(Figura 2 círculo pequeno), possuem indivíduos 
produtores de massa de cem frutos extragrandes 
(211,54 g a 352,24 g) o que os tornam impor-
tantes fontes de seleção para essa característica.

Vale ressaltar, que o município de Guaçuí, 
dos quatro fragmentos avaliados, possui dois 
com grande potencial para produção de frutos 
extragrandes, comparando com Alegre que teve 
oito fragmentos avaliados e apenas um ficou 
em destaque com frutos extragrande, isso pro-
va o potencial dos fragmentos do município de 
Guaçuí em relação aos demais. A massa de cem 
frutos médios (163,04 a 184,14 g) parece ser 
uma característica única do fragmento Mimoso 
3 (MI3). Outro fragmento que se isolou entre os 
20 estudados é o Muqui 1 (MQ1) que tem como 
característica a massa de cem frutos pequenos 
(90,160 g a 163,035 g) (Figura 2).

Figura 2.  Análise de correspondência entre as populações e as classificações de sementes obtidas pelos quartis de cada 
variável (extragrande (GG), grande (G), média (M), pequena (P)) em 20 fragmentos de Euterpes edulis.

Figure 2.  Analysis of correspondence between the populations and ratings seeds obtained by quartiles of each va-
riable (Oversized (GG), large (G), medium (M), small (P)) on 20 fragments of Euterpes edulis.
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CONCLUSÕES

A correlação genética entre os caracteres MCF 
x NR (0,44) é positiva. A característica NR é a 
principal determinante na variação da MCF e a 
seleção indireta poderá ser eficaz, dependendo 
de suas estimativas da herdabilidade.

Os fragmentos GU3, AL4, JM1, MI1 e MQ1 
oriundos de municípios diferentes são os que 
apresentam maior divergência genética interpo-
pulacional entre os 20 fragmentos estudados.

Os fragmentos GU2, GU3 e AL4 possuem 
indivíduos produtores de massa de cem frutos 
extragrandes (211,54 a 352,24 g) o que os tor-
nam importantes fontes de seleção para utiliza-
ção em programas de melhoramento genético 
de juçara.
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