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RESUMO 

 

 
Cruvinel, Helen Cristine da Silva. Diversidade genética em barueiro baseada em 

variáveias biometricas e fisiológicas em um teste de progênies e procedências. 2022. 33p. 

Monografia (Curso de Bacharelado em Agronomia). Instituto Federal de Educação, Ciência e 

Tecnologia Goiano – Campus Rio Verde, Rio Verde, GO, 2022. 

 

O barueiro pertence a família fabacea, é uma espécie típica do Cerrado e possui grande 

potencial econômico. Neste sentido, para subsidiar os processos tecnológicos do barueiro, a 

conservação de germoplasma ‘ex situ’ faz-se necessária. Isto posto, o objetivo da presente 

proposta é estimar a diversidade genetica  entre progênies de barueiro para caracteres em 

estádio inicial em um teste de progênies e procedências. O teste em questão foi instalado em 

área experimental do IF Goiano – Campus Rio Verde em fevereiro de 2018. O material 

genético do banco de germoplasma consiste de progênies formadas a partir de sementes 

coletadas em árvores matrizes de diferentes procedências do estado de Goiás, a saber: Bom 

Jardim de Goiás, Iporá, Urutaí e Ipameri. As progênies foram fenotipadas mediante caracteres 

biometricos e fisiolígicos nas estações Inverno e Primavera, a saber: altura da planta, diâmetro 

do caule, Clorofila A e Clorofila B sendo realizadas três avaliações em cada estação. Avaliou-

se a consistência do agrupamento  UPGMA com base nas distâncias de Mahalanobis como 

medida de dissimilaridade. Ainda foi utilizado o método de Singh (1981) para verificar a 

proporção da variação observada para cada variável. Observou-se a formação de quatro e 

cinco  grupos geneticamente dissimilares nas estações Inverno e Primavera, respectivamente. 

As progênies mais divergentes na etação Inverno foram 2 e 30. Na estação Primavera as 

progênies mais divergentes foram 3 e 9. As variáveis altura da planta e diâmetro do caule 

foram as que mais contribuíram para a formação de grupos pelo método de agrupamento 

UPGMA.  

 

Palavras-chave: Cerrado; Dipteryx alata Vogel; Mahalanobis; UPGMA; Singh.  
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1. INTRODUÇÃO 

Dentre as savanas mais ricas em biodiversidade do mundo, o bioma do Cerrado 

brasileiro possui um amplo pratrimônio de recursos naturais renováveis. Dentre as espécies, as 

frutíferas se destacam por serem exóticas e detentoras de características sensoriais, peculiares 

e intensas. Estas características únicas creditam aos frutos um potencial de exploração nacional 

e internacional, despertando o interesse dos consumidores e contribuindo com a busca das 

indústrias por inovações que proporcionem um desenvolvimento competitivo (MORZELLE et 

al, 2015). 

O barueiro (Dipteryx alata  Vogel), pertencente à família Fabaceae, é uma espécie típica 

do Cerrado brasileiro e apresenta grande potencial econômico, pois possui diversos meios a ser 

utilizado: alimentício, forrageiro, oléico, madeireiro e paisagístico, além desses, também pode 

ser empregado em recuperação de áreas degradadas e plantio de enriquecimento de pastagens. 

Estudos reportados por  Oliveira (1998) e Rocha et al. (2002) demonstraram variabilidade 

genética nos caracteres de crescimento (diâmetro e altura), indicando que essa espécie tem 

potencialidade para o melhoramento genético.  

Segundo Silva et al. (2015) espécies áboreas apresentam maior variabilidade genética 

dentro das populações. Estudos com baru demostram forte estrutura genética espacial, tanto 

entre, quanto dentro de populações locais (SOARES et al., 2008; COLLEVATTI et al, 2010, 

2013; DINIZ-FILHO et al., 2012). Ainda para a cultura do baru, mediante avaliações de 

caracteres nutricionais nas castanhas, Canuto et al. (2008) identificaram a maior parte da 

diversidade genética dentro das populações estudadas. 

Em espécies arbóreas, a conservação “ex situ” na forma de teste de procedências e 

progênies é indicada por permitir o monitoramento da variabilidade  genética de  caracteres 

relacionados ao crescimento (altura, diâmetro, volume e forma do fuste) e adaptativos 

(sobrevivência e frutificação) ao longo do tempo e servir como população base para programas 

de melhoramento e produção de sementes para reflorestamentos ambientais (ZARUMA et al 

2015). Portanto, este trabalho teve como objetivo estimar a diversidade genética em barueiro 

baseada em variáveis biométricas e fisiológicas em um teste de progênies e procedências 

instalado no Instituto Federal Goiano, Campus Rio Verde.  

 

2. REVISÃO DE LITERATURA 

2.1. Cerrado  

Um quarto do território nacional está ocupado pelo Cerrado, considerado o segundo 

maior bioma do Brasil, sendo sua área ultrapassada apenas pela Floresta Amazônica, 
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totalizando 204 milhões de hectares (SILVA. et al., 2001; MMA, 2011). Esse bioma encontra-

se estabelecido na região central do Brasil, composto por uma área contínua, abrangendo 

completamente os Estados de Goiás, Tocantins e o Distrito Federal, uma parte dos Estados da 

Bahia, Ceará, Maranhão, Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Minas Gerais, Piauí, Rondônia e 

São Paulo e em alguns poucos locais  ao norte nos Estados do Amapá, Amazonas, Pará e 

Roraima, e ao sul, em pequenas manchas no Paraná (RIBEIRO; WALTER, 1998; SILVA et 

al., 2001; SANO et al., 2008; RATTER et al., 2000). 

O Cerrado é composto por duas ecorregiões principais: a do cerrado strictosensu e as 

florestas secas de Chiquitano WWF (2002), Este mesmo estudo nos revela a existência de duas 

ecorregiões transacionais, uma entre o Cerrado e a Amazônia - as florestas secas do Mato 

Grosso - e a outra entre o Cerrado e a Caatinga - as florestas secas do Nordeste.  

O Cerrado é a savana de maior biodiversidade do planeta, possuindo uma quantidade 

estimada entre 80.000 e 160.000 espécies, incluindo diversas espécies endêmicas, que são 

aquelas nativas e exclusivas de uma única área geográfica (PORTAL BRASIL, 2004).  

A vegetação, considerada típica do Cerrado, possui árvores de pequeno porte com 

caules retorcidos e casca grossa, sendo altamente resistente em situações adversas como seca e 

fogo (CATANOZI, 2010). Os solos que constituem o bioma possuem baixas quantidades em 

nutrientes minerais, apresentam alto grau de acidez e, em sua maioria, quantidades tóxicas de 

alumínio (MELO, 1999).  

 

2.2.  Baru (Dipteryx alata Vog.) 

O baru (Dipteryx alata Vog.) é uma espécie arbórea da família Fabaceae, e ocorre nas 

formações florestais cerradão e mata, nas áreas de transição entre Cerrado e mata estacional ou 

mata de galeria e no Cerrado sentido restrito. É uma planta amplamente destribuída  no Brasil 

dentro do Bioma Cerrado, nos estados de Minas Gerais, Goiás, Mato Grosso, Mato Grosso do 

Sul, Maranhão, Pará, Rondônia, São Paulo e de Tocantins. (Lorenzi, 1998, Sano et al., 2010). 

O baru possui nomes populares diferentes de acordo com a localidade de ocorrência 

(CARVALHO, 2003), por exemplo cumaru, fava-de-cumaru, pau-cumaru, cumbaru, 

cumaruna, barujo, feijão-coco, bauí, bugreiro, chuva-de-ouro, guaiçára, emburena-brava, 

sucupira-branca, imburana-brava, baruzeiro e baru (LORENZI, 1992; CARVALHO, 2003; 

MARCELINO et al., 2018). 

O barueiro é uma árvore que apresenta, em torno, 5 a 10 m de altura e de 6 m a 11 m de 

diâmetro da copa, podendo ainda alcançar até 25 m de altura em solos mais férteis. É uma planta 

perenifólia a levemente caducifólia, com copa densa e arredondada (Lorenzi, 2002, Sano et al., 
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2010). 

A época de floração e frutificação do baruzeiro pode variar a depender da região ao qual 

está inserida (CARVALHO, 2003), e a colheita é feita após o pico de queda dos frutos maduros 

(CARRAZZA; ÁVILA, 2010). O fruto é uma vagem drupácea elíptica; a castanha é grande, 

elipsoide, lisa, hilo branco e cor variando de castanho-escuro ao castanho ou amarelo 

esverdeado (MACEDO, 1992). 

As flores são hermafroditas, consideradas pequenas, odoríferas, diurnas e duram até 10 

horas. As anteras produzem pólen com 94,4% de viabilidade. 

  

2.3 Variabilidade genética 

As diferenças fenotípicas e genéticas dentro e entre populações, para diferentes 

caracteres, são as formas adequadas para determinaçãos da estrutura genética de uma 

população. Porém, é necessário que as sementes coletadas de indivíduos e/ou populações 

representativas sejam testadas em condições de laboratório, viveiro ou campo, com o controle 

de efeitos ambientais adequados (Kageyama e Dias 1982). 

O melhoramento genético bem sucedido está associado à capacidade de acerto na escolha 

dos melhores indivíduos que serão os genitores das próximas gerações (CRUZ e CARNEIRO, 

2003). Uma das maneiras de identificar os indivíduos que possuem genes desejáveis é a 

avaliação genética dos genitores à seleção. Em plantas perenes, é recomendado que a seleção 

seja feita com base nos valores genéticos aditivos dos indivíduos que serão utilizados na 

recombinação e nos valores genotípicos dos indivíduos que passarão pelo processo. 

(RESENDE, 2002a). 

Entre os métodos que podem ser utilizados para a obtenção de estimativas dos parâmetros 

genéticos destaca-se a metodologia REML/BLUP (máxima verossimilhança restrita/melhor 

predição linear não viciada), pela acurácia que confere às estimativas obtidas de ensaios 

desbalanceados (RESENDE, 2002b; RESENDE et al., 1998; RESENDE et al., 1997). 

 

Para se avaliar o grau de diversidade, o uso de distância genética utilizando caracteres 

fenotípicos, em associação às análises multivariadas, são técnicas auxiliares de grande 

importância (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011). Segundo os mesmos autores, a 

diversidade genética demostra a similaridade e distanciamento genético entre populações, que 

se dão por fatores genéticos e ambientais.  

Para análises de caracteres quantitativos em estudos genéticos, a utilização de medidas 
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de dissimilaridade faz-se importante, tendo como as mais utilizadas: a distância euclidiana, a 

distância euclidiana média e a distância generalizada de Mahalanobis (CRUZ; FERREIRA; 

PESSONI, 2011). 

Para se obter essas medidas de forma prática e eficiente usa-se análise de agrupamentos, 

a qual tem como objetivo reunir os indivíduos em grupos, deixando-os com a máxima 

homogeneidade dentro do grupo e a máxima heterogeneidade entre os grupos (Johnson & 

Wichern, 1992; Cruz & Regazzi, 2001). Dentre os métodos de agrupamento, os mais usuais são 

os de otimização e os hierárquicos (Cruz et al., 2011). 

Dentre os métodos de agrupamentos existentes os principais são: UPGMA (Unweighted 

Pair-Group Method using Aritmetic Averages), do centroide (UPGMC), da média ponderada 

(WPGMA) e o da variância mínima de Ward (MINGOTI, 2005; CRUZ; FERREIRA; 

PESSONI, 2011; FERREIRA, 2011). 

À partir dos  elementos da matriz cofenética (matriz de distâncias entre as cultivares, 

obtida a partir do dendrograma) obtem-se o coeficiente de correlação cofenética. Esse 

coeficiente é utilizado para avaliar a consistência do padrão de agrupamento de métodos de 

agrupamento hierárquicos, sendo que valores próximos à unidade indicam melhor 

representação (Barroso & Artes, 2003; Cruz & Carneiro, 2003). 

 

3. MATERIAL E MÉTODOS 

Procedências e descrição experimental 

O banco de germoplasma “ex situ” de barueiro (Dipteryx alata Vogel) encontra-se 

instalado no Instituto Federal Goiano – Campus Rio Verde (17º48’36’’S, 50º54’10’’W).  

O material genético do banco de germoplasma é composto por 31 progênies de meio-

irmãos geradas de sementes advindas de quatro procedências do estado de Goiás, Brasil: Bom 

Jardim de Goiás (noroeste goiano), Iporá (centro goiano) Ipameri (sul goiano), e Urutaí (sul 

goiano) (Tabela 1).  As mudas foram semeadas uma a uma por tubete, deixadas em viveiro ao 

ar livre por 90 dias e posteriormente tranplantadas ao campo.  
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Tabela 1. Procedências de coleta das sementes das 31 progênies de meios-irmãos de barueiro 

avaliadas.  

Progênie Local 

1 Bom Jardim de Goiás – GO 

2  Bom Jardim de Goiás – GO 

3 Bom Jardim de Goiás – GO 

4 Bom Jardim de Goiás – GO 

5 Bom Jardim de Goiás – GO 

6 Bom Jardim de Goiás – GO 

7 Bom Jardim de Goiás – GO 

8 Bom Jardim de Goiás – GO 

9  Bom Jardim de Goiás – GO 

10 Bom Jardim de Goiás – GO 

11 Bom Jardim de Goiás – GO 

12 Iporá – GO 

13 Iporá – GO 

14 Iporá – GO 

15 Iporá - GO   

16 Iporá – GO 

17 Iporá – GO 

18 Iporá – GO 

19 Urutaí – GO 

20 Urutaí – GO 

21 Urutaí – GO 

22 Urutaí – GO 

23 Urutaí – GO 

24 Urutaí – GO 

25 

26 

27 

28 

29 

30 

31 

Ipameri – GO 

Ipameri – GO 

Ipameri – GO 

Ipameri – GO 

Ipameri – GO 

Ipameri – GO 

Ipameri – GO 

  

As progênies de meios-irmãos foram plantadas em 23 de fevereiro de 2018 (Figura 1) e 

estão alocadas em um delineamento em blocos ao acaso, 10 repetições e uma planta por parcela 

experimental, no espaçamento de 5 x 4 m, totalizando 310 plantas (Figura 2).  
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Figura 1. Plantio de mudas 

 

Figura 2. Foto da coleção atualizada 

 

Caracteres morfológicos 

 

Foram avaliados diâmetro do caule (mm) e altura de planta (cm). O diâmetro do caule foi 

mensurado a dois centímetros do solo com uso de paquímetro digital. A altura de planta foi 

mensurada desde o solo até a inserção da folha nova existente no meristema apical do caule 

principal através do uso de uma régua graduada. Para esses caracteres, a observação consistiu 

na média de três avaliações, igualmente distribuídas dentro de cada estação, a saber: inverno 

(03/07/2021 a 04/09/2021) e primavera (09/10/2021 a 04/12/2021).  

 

Caracteres fisiológicos 

 

Índices de Clorofila 
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Os índices das clorofilas a e b foram avaliados com o uso de um medidor eletrônico de 

clorofila - ClorofiLOG (modelo CFL 1030, Falker Automação Agrícola, Brasil), que 

forneceram valores do Índice de Clorofila Falker (ICF). As mensurações foram realizadas no 

terço médio da lâmina foliar da 3ª ou 4ª folha, A partir dos valores mensurados foram calculados 

os índices de clorofila total e a razão clorofila a/clorofila b. Para esses caracteres, a observação 

consistiram na média de três avaliações, igualmente distribuídas dentro das estações inverno e 

primavera. 

 

Análises genetico-estatíticas 

  

Para a elaboração dos agrupamentos, para as estações inverno e primavera, utilizou-se 

a distância generalizada de Mahalanobis e  o método UPGMA.  

Os cálculos foram realizados conforme as equações descritas por Cruz et al. (2011), 

conforme abaixo: 

 

- Método de agrupamento UPGMA  

No método de agrupamento da ligação média não ponderada entre os grupos (UPGMA) 

utiliza-se as médias aritméticas das medidas de dissimilaridade, procurando não caracterizar a 

dissimilaridade por valores extremos entre os acessos considerados. 

A regra geral é que se construa o dendrograma pelo genótipo de maior similaridade. 

Contudo, a distância entre um indivíduo k e um grupo, formado pelos indivíduos i e j, é 

estabelecida pela equação 1: 

 

𝑑(𝑖𝑗)𝑘=𝑚é𝑑𝑖𝑎 (𝑑𝑖𝑘;𝑑𝑗𝑘)=  
𝑑𝑖𝑘+𝑑𝑗𝑘

2
                                          (Equação 1) 

 

ou seja, a 𝑑(𝑖𝑗)𝑘 é dada pela média do conjunto das distâncias dos pares de indivíduos 

(i e k) e (j e k). 

E uma expressão geral para a média não ponderada entre grupos pode ser apresentada 

por meio da equação 2: 

 

𝑑(𝑖𝑗)𝑘= 
𝑛𝑖

𝑛𝑖+𝑛𝑗
 𝑑𝑖𝑘 + 

𝑛𝑗

𝑛𝑖+𝑛𝑗
 djk                                                     (Equação 2) 
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em que, 𝑑(𝑖𝑗)𝑘 é estabelecido como a distâncias entre o grupo (ij), com tamanho interno 

𝑛𝑖 e 𝑛𝑗, respectivamente, e o grupo k. Nesta formula, caracterizam-se os indexadores i, j e k 

como indivíduos ou grupos. Essa interpretação deverá ser a mesma para os métodos 

subsequentes. 

Todas as análises genético-estatísticas foram realizadas utlizando o software R-bio 

(Bhering, 2017.)  

 

4  RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 O método de agrupamento UPGMA permitiu a formação de quatro grupos distintos na 

estação inverno e cinco grupos na estação primavera (Figura 3) e (Figura 4), respectivamente. 

 
Figura 3.  Dendograma resultante do agrupamento de 31 progênies de barueiro, com base em caracteres de 

crescimento (altura da planta, diâmetro de caule ) e fisiológicos (clorofila A e clorofila B) pelo método de 

agrupamento UPGMA, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis como medida de dissimilaridade, na 

estação inverno.  
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Figura 4.  Dendograma resultante do agrupamento de 31 progênies de barueiro, com base em caracteres de 

crescimento (altura da planta, diâmetro de caulea) e fisiológicos (clorofila A e clorofila b) pelo método de 

agrupamento UPGMA, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis como medida de dissimilaridade, na 

estação primavera.  

 

 Para estação inverno, observou-se que o grupo I foi formado por apenas a progênie 2 

(Bom Jardim de Goiás) , diferindo-se geneticamente das demais. O grupo II foi formado por 

quatro progênies, sendo elas: 9, 20, 3 e 28, pertencentes às procedências de Bom Jardim de 

Goiás, Iporá e Ipameri. O grupo III reuniu as progênies 17 e 22, das cidades Bom Jardim de 

Goiás e Urutaí, respectivamente. O grupo IV reuniu o maior número de progênies, 

demonstrando menor divergência genética entre elas.  

Para estação primavera observou-se que o grupo I foi formado apenas pela progênie 3 

(Bom Jardim de Goiás). O grupo II foi formado pelas progênies 6 e 23, das cidades de Bom 

Jardim de Goiás e Iporá, respectivamente. O grupo III foi formado pelas progênies 20, 22, 11, 

12 e 15, pertencentes às procedências de Urutaí, Bom Jardim de Goiás e Iporá, respectivamente. 

O grupo IV foi formado pelas progênies 7, 1 e 8 da cidade de Bom Jardim de Goiás. O grupo 

V reuniu o maior número de progênies, que corresponde à representantes de todas as 

procedências amostradas, demonstrando que dentro desse grupo há uma menor divergência 

genética entre as progênies. 

Siqueira et al. (1993) argumentam que a baixa diversidade entre populações em 

diferentes localidades pode ser devido às suas origens em uma população ancestral comum, ou 
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que essas populações podem ter sido submetidas à ação antrópica, dispersão de frutos via 

animais ou polinização. 

O agrupamento via UPGMA não agrupou progênies  por local de coleta, demonstrando 

a divergência genética entre os acessos da mesma procedência. Isso reforça trabalhos de Sano 

et al. (1999), Silva et al. (2001) e Ribeiro et al. (2012), em que a maior parte da variabilidade 

está presente dentro das populações, posssibilitando o uso dessas progênies  em futuros 

programas de melhoramento que visem a obtenção de indivíduos trangressivos.   

 O desempenho da análise do agrupamento hierárquico UPGMA, com base em 

descritores biométricos e fisiológicos, foi estimado por meio do coeficiente de correlação 

cofenética (CCC). Neste estudo, o coeficiente de correlação cofenética na estação inverno foi 

0,67 e na estação primavera foi 0,68, demontrando que apesar do CCC não esta 

consideravelmente próximo a 1,00, ainda sim está condizente ao estudo, considerando o 

desbalanceamento experimental e, por questões de exequibilidade, apenas uma planta por 

parcela.  

Costa et al. (2016) realizaram um estudo de diversidade de Casearia grandiflora em 

duas áreas de Cerrado do Piauí e, analisandos 15 caracteres de natureza quantitativa, 

observaram CCC de 0,73. Santos et al. (2018), em estudos sobre a diversidade genética em 

pequizeiro (Caryocar brasiliense) mediante características físicas de frutos e em diferentes 

anos, obtiveram CCC de 0,86, 0,82 e 0,85 para os anos de 2010, 2011 e 2012, respectivamente.  

Empregou-se o método Singh (1981) para avaliar a contribuição relativa das seis 

variáveis analisadas nas estações inverno primavera (Figura 5) e (Figura 6) respectivamente. 

Observou-se que as características com maior contribuição para a variação total e para a 

formação dos grupos foram altura de planta e diâmetro do caule nas duas estações avaliadas, 

porém nenhuma das demais podendo ser descartadas em estudos posteriores.   

Santos (2019), estimando a diversidade genética das árvores matrizes que originaram as 

progênies do presente estudo, mediante caracteres fisicos e fisico- quimicos de frutos e 

castanhas de baru, observou que as características com maior contribuição para a variação total 

e para a formação dos grupos foram massa de fruto (52,20%), diâmetro longitudinal de fruto 

(20,75%), diâmetro transversal de fruto  (10,61%) e a espessura de fruto (5,70%), sendo 

responsáveis por aproximadamente 89% da variação total observada. Saber qual característica 

mais contribui na diversidade genética se faz importante na seleção de quais caracteres são 

importantes para serem mensurados em um programa inicial de melhoramento genético.  
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Figura 5. Contribuição relativa (%) das características biométricas e fisiológicas para divergência genética entre 

31 progênies  de barueiro (Dipteryx alata) pelo método de Singh (1981) na estação inverno. 

Diâmetro do caule (DC); Altura da planta (ALT); Clorofila A (Cla); Clorofila B (Clb), Clorofila Total (Cltotal); 

Razão  Clorofila A com Clorofila B (Cla/Clb)  

 

            
 

Figura 6. Contribuição relativa (%) das características biométricas e fisiológicas para divergência genética entre 

31 acessos de barueiro (Dipteryx alata) pelo método de Singh (1981) na estação primavera. 

Diâmetro do caule (DC); Altura da planta (ALT); Clorofila A (Cla); Clorofila B (Clb), Clorofila Total (Cltotal); 

Razão  Clorofila A com Clorofila B (Cla/Clb)  
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5. CONCLUSÕES  
 

 Verificou-se a existência de variabilidade genética entre as progênies estudadas. O 

método UPGMA levou à formação de quatro e cinco grupos nas estações inverno e primavera, 

respectivamente. As progênies mais divergentes foram 2 e 30 na estação inverno, e 3 e 29 na 

estação primavera  

As variáveis biométricas altura de planta e diâmetro de caule foram as que mais 

contribuíram para a formação de grupos pelo método de agrupamento UPGMA, sendo 

importantes para futuros estudos de variabilidade genética do barueiro. No entanto, nenhuma 

variável deverá ser descartada tendo em vista sua representatividade na variação total. 
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