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Resumo: O trabalho teve por objetivo estudar a diversidade genética dos clones 
IACs registrados no MAPA (Ministério de Agricultura, Pecuária e Abastecimento) para 
caracteres relacionados a qualidade de borracha com o intuito de identificar as melhores 
combinações de genitores para o desenvolvimento de genótipos superiores. Os genótipos 
apresentaram alta variabilidade genética para algumas das características avaliadas. Os 
genótipos foram classificados em seis grupos pelo método UPGMA e os resultados foram 
consistentes com os resultados do Mapa auto-organizáveis de Kohonem(SOM).  Os 
clones IAC 418 e PB 326 foram os mais divergentes, seguidos por IAC 404 e IAC 56. 
Esses genótipos e outros das séries IAC 500 e 400 podem ser usados para iniciar um 
programa de melhoramento. Essas combinações oferecem maior potencial heterótico do 
que as outras, o que pode ser usado para melhorar a qualidade dos componentes do látex 
da borracha. Portanto, é importante considerar a qualidade do látex da borracha na fase 
inicial dos programas de melhoramento. 
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Introdução 

A seringueira (Hevea brasiliensis Willd. Ex Adr. De Juss. Müell. Arg) é nativa do 
vale do Amazonas. No entanto, desde a introdução do material Henry Wickham em 1876, 
o Sudeste Asiático se tornou o principal produtor de borracha natural(Sobha et al. 2019). 
A produção mundial aumentou nos últimos 30 anos como resultado do aumento da área 
plantada com seringueira e pelo grande aumento da produtividade, para o qual o 
melhoramento genético continua sendo um fator chave. Portanto, o sucesso de um 
melhoramento de cultura depende da extensão da diversidade genética disponível no 
germoplasma, bem como das informações sobre características importantes. No entanto, 
os esforços dos programas de melhoramento na obtenção de genótipos superiores para 
produção, vigor, resistência a doenças, encurtar o ciclo de melhoramento da cultura dentre 
outros (Priyadarshan, 2017). Além disso, sabendo que as informações sobre a qualidade 
da borracha determina o tipo de aplicação da borracha produzida acreditamos que essas 
devem ser consideradas nas fases iniciais dos programas de melhoramento. 



Material e Métodos 
Foram utilizados 44 genótipos elite da seringueira para análises multivariadas e 

técnicas de aprendizado de máquina, visando a seleção de genitores produtivos e de alta 
qualidade. As características analisadas relacionadas às propriedades tecnológicas ou 
físico-químicas do látex de borracha natural, como plasticidade Wallace (Wo), índice de 
retenção de plasticidade [PRI (%)], viscosidade Mooney (VR), porcentagem de cinza (C), 
porcentagem de extrato de acetona (EA) e porcentagem de nitrogênio (N), para estudar a 
diversidade genética. As análises multivariadas realizadas foram agrupamento 
hierárquico (UPGMA) e os mapas auto-organizáveis de Kohonen (SOMs).  

 
Resultados e Discussão 
Os genótipos apresentaram alta variabilidade genética para algumas das 

características avaliadas. Os genótipos foram classificados em seis grupos pelo método 
UPGMA ( Figura 1) e os resultados foram consistentes com os resultados do SOM (Figura 
2). Os clones IAC 418 e PB 326 foram os mais divergentes, seguidos por IAC 404 e IAC 
56. Esses genótipos e outros das séries IAC 500 e 400 podem ser usados para iniciar um 
programa de melhoramento. Essas combinações oferecem maior potencial heterótico do 
que as outras, o que pode ser usado para melhorar a qualidade dos componentes do látex 
da borracha. Portanto, é importante considerar a qualidade do látex da borracha na fase 
inicial dos programas de melhoramento.  

O melhoramento genético de características importantes no melhoramento de 
plantas depende da diversidade genética disponível nas espécies de cultivo. Assim, a 
diversidade genética dos 44 clones foi estudada a partir de características relacionadas às 
propriedades tecnológicas do látex da borracha natural, possibilitando a formação de 
grupos distintos para a série IAC e para os clones asiáticos. Os genótipos com altos níveis 
de variação genética encontrados neste estudo são recursos benéficos para o início de um 
programa de melhoramento visando a melhoria da qualidade da borracha natural.  

 
Figura 1. Análise de agrupamento UPGMA de Distâncias Euclidianas com base em dados de propriedades 
tecnológicas do látex da borracha natural, utilizados na avaliação dos 44 genótipos de seringueira. A linha 
vermelha destaca os grupos identificados por K = 1,25, a correlação cofenética foi de 0,77. Da esquerda 
para a direita, grupo I PB 326, grupo II: IAC 500 serie, grupo III IAC 418, grupo IV IAC 400 serie, IAC 
300, IAC 301, IAC 40, IAC 56 e, RRIM600. No grupo V estava PB 355, grupo VI: genótipos asiáticos, 



IAC 400 e IAC 302. Os percentuais de distâncias entre as cultivares foram representados no eixo Y e os 44 
genótipos foram representados no eixo X. 

 
Figura 4: Para mapas auto-organizáveis (SOM), seis agrupamentos foram formados. Da esquerda 

para a direita e de baixo para cima, o Cluster I foi a série IAC 500, no cluster II foi PB 326, no cluster III 
foram IAC 507 e genótipos asiáticos (PB 291, PB 314, PB 355, PC 119, PM 10, RRIM 713 , RRIM 937, 
RRIM 938); o cluster IV era alguns genótipos asiáticos (PB 311, PB 312, PB 324, PB 350, RRIM 901, 
GT1), IAC 302 e IAC 400. No cluster V estava a série IAC 400 (IAC 401, IAC403, IAC 404, IAC 405 , 
IAC 406, IAC 409, IAC 410, IAC 411, IAC 412, IAC 417, IAC 418). No cluster VI estavam os genótipos 
IAC 402, IAC 407 e RRIM 600. 

O número de grupos definidos mostrou concordância entre as técnicas tradicionais 
aplicadas para avaliação da diversidade genética (UPGMA) e a técnica de aprendizagem 
não supervisionada SOMs. Foi importante demonstrar a confiabilidade dos resultados 
aqui encontrados. Houve uma clara relação entre a alocação do cluster e a origem do 
genótipo, definida de acordo com os tipos de cruzamentos realizados nos programas de 
melhoramento que deram origem aos materiais. De acordo com os resultados da UPGMA, 
os clusters II, III e IV foram formados a partir de genótipos brasileiros incluídos no 
programa de melhoramento da seringueira do Instituto Agronômico, selecionados em 
diferentes ciclos de melhoramento. O cluster II correspondeu à série IAC 500 (Gonçalves 
et al., 2011) , o cluster III correspondeu ao genótipo IAC 418 e o cluster IV correspondeu 
à série IAC 300 (Gonçalves et al., 2002) e à série IAC 400 ( Gonçalves et al., 2004 ). Os 
clusters I e V compreenderam PB 326 e PB 355, respectivamente. O cluster VI foi 
composto por genótipos asiáticos. O cluster VI era composto de genótipos selecionados 
em programas de melhoramento da Malásia no Rubber Research Institute of Malaysia 
(RRIM) e de plantações de PB; esses genótipos são descendentes de clones de Wickham 
(Gonçalves and Fontes 2012).Os genótipos da série IAC 400 foram obtidos por meio de 
polinização controlada e polinização aberta. Os clones usados como pais para a série de 
genótipos IAC 400 e os clones asiáticos vieram dos genitores RRIM 600, GT 711, PB 86, 
Tjir 1 e PB 235, entre outros. Em cenários complexos como este em que a similaridade 
genética entre genótipos pode ser diferente (irmãos, meios-irmãos, pais e avós), o método 
SOM permite a visualização de padrões de similaridade e classificação de dados com base 
nas distâncias entre os genótipos (Kohonen 2014).A identificação das relações genéticas 



e divergência entre os recursos genéticos é útil para a seleção de genótipos parentais em 
programas de melhoramento( Gonçalves et al., 2004). O presente estudo foi realizado 
para estabelecer a diversidade genética e as relações entre genótipos de seringueira para 
identificar pais apropriados para híbridos. 

Conclusão 

A diversidade genética de genótipos de seringueira tem possibilitado a formação 

de grupos distintos. A maior divergência foi observada entre IAC 418 e PB326, seguido 

por IAC 404 e IAC 56. Esses genótipos e outros das séries IAC 500 e 400 poderiam ser 

usados para iniciar um programa de melhoramento. Isso indica um maior potencial 

heterótico dessas combinações que podem ser utilizadas para melhorar os componentes 

da qualidade da borracha natural. É importante incluir a avaliação da qualidade do látex 

da borracha na fase inicial dos programas de melhoramento. 
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