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RESUMO 

Genética populacional de espécies frutíferas nativas de Eugenia spp. (Myrtaceae) 

visando a conservação e o melhoramento 

Espécies como uvaia (Eugenia pyriformis Cambess), grumixama (Eugenia 
brasiliensis Lam.) e cereja-do-Rio Grande (Eugenia involucrata DC.) despertam interesse por 
produzirem frutos aromáticos, saborosos, nutritivos e apresentarem inúmeros compostos 
fenólicos e antioxidantes naturais. O conhecimento sobre a diversidade genética e a estrutura 
populacional dessas espécies é limitado, o que dificulta o estabelecimento de estratégias de 
manejo, conservação, melhoramento e exploração desses recursos genéticos. No presente 
estudo, analisou-se a diversidade genômica e a estrutura populacional de acessos de uvaia, 
grumixama e cereja-do-Rio Grande depositados em coleções de instituições de pesquisa, 
utilizados para arborização urbana e mantidos por pequenos agricultores de São Paulo e 
Minas Gerais, utilizando marcadores de polimorfismo de nucleotídeo único (SNPs) originados 
de genotipagem por sequenciamento (genotype by sequencing - GBS). Foram identificados 
2299 SNPs entre acessos de grumixama, 2872 SNPs para uvaia e 1471 SNPs para cereja-do-
Rio Grande. Os marcadores identificados foram eficazes na caracterização da diversidade 
genômica e estrutura populacional das três espécies em estudo. Os níveis de diversidade 
genômica e endogamia foram compatíveis com a biologia de cada espécie. Foi observada 
grande diferenciação genética entre as coleções dentro de cada uma das espécies. A aplicação 
de abordagens genômicas populacionais podem ser valiosas para o estabelecimento de 
melhores práticas de manejo dessas culturas, promovendo a conservação e valorização dos 
recursos genéticos nativos brasileiros. 

Palavras-chave: Diversidade genética, Marcadores SNP, Genotipagem por sequenciamento, 
Mata Atlântica  
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ABSTRACT 

Population genetics of native fruit species of Eugenia spp. (Myrtaceae) for conservation 

and improvement 

Species such as uvaia (Eugenia pyriformis Cambess), grumixama (Eugenia 
brasiliensis Lam.), and cereja-do-Rio Grande (Eugenia involucrata DC.) have aromatic, tasty, 
nutritious fruits and have numerous phenolic compounds and natural antioxidants. Knowledge 
about the genetic diversity and population structure of these species is limited, which makes it 
difficult to establish management, conservation, improvement and exploitation strategies for 
these genetic resources. In the present study, we analyzed the genomic diversity and 
population structure of uvaia, grumixama and cereja-do-Rio Grande accessions deposited in 
collections of research institutions, used for urban afforestation and maintained by small 
farmers in the state of São Paulo and Minas Gerais, using markers of single nucleotide 
polymorphism (SNP) originated from sequencing genotyping (GBS). We identified 2299 
SNPs for grumixama, 2872 SNPs for uvaia and 1471 SNPs for cereja-do-Rio Grande. The 
identified markers were effective in characterizing the genomic diversity and population 
structure of the three species under study. The levels of genomic diversity and inbreeding 
were compatible with the biology of each species. Great genetic differentiation was observed 
between the collections within each of the species. The application of population genomic 
approaches can be valuable for the establishment of better management practices for these 
cultures, promoting the conservation and valorization of Brazilian native genetic resources. 

Keywords: Genetic diversity, SNP markers, Genotyping by sequencing, Atlantic Forest 
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1. INTRODUÇÃO 

O Brasil é reconhecido como um dos mais importantes centros de diversidade 

genética de muitas espécies frutíferas, algumas das quais já são exploradas comercialmente 

em escala global (SILVA JUNIOR; SOUZA; PÁDUA, 2021). Entre elas, citam-se o abacaxi 

(Ananas comosus (L.) Merr.), a goiaba (Psidium guajava L.), o açaí (Euterpe oleracea Mart.), 

o caju (Anacardium occidentale L.) e o maracujá (Passiflora spp.). No entanto, outras 

frutíferas nativas, principalmente da família Myrtaceae, têm despertado interesse devido à 

rusticidade das espécies e frutos de sabor marcante, ricos em vitaminas, antioxidantes e óleos 

essenciais (ARAÚJO et al., 2019). 

As mirtáceas são uma família de plantas amplamente distribuídas em diversas 

regiões fitogeográficas do mundo, sendo consideradas uma das maiores famílias em 

quantidade de espécies (GOVAERTS et al., 2008). No Brasil, esta família é representada por 

cerca de 22 gêneros e 1.000 espécies, presentes nos seis biomas do país, com destaque para a 

Mata Atlântica como um dos principais centros de distribuição (PROENÇA et al., 2020). 

Entre as espécies brasileiras de Myrtaceae, destaca-se o gênero Eugenia, que compreende 

cerca de 409 espécies (MAZINE et al., 2020). As espécies de Eugenia representam um 

recurso genético potencial para integrar sistemas produtivos como novas culturas, em virtude 

de suas propriedades nutricionais e agroindustriais (GIRARDELO et al., 2020; HAMINIUK 

et al., 2011; LAZARINI et al., 2018a; SCHMIDT et al., 2019).  

A uvaia (Eugenia pyriformis Cambess.), a grumixama (Eugenia brasiliensis Lam.) e 

a cereja-do-Rio Grande (Eugenia involucrata DC.) são espécies frutíferas nativas da Mata 

Atlântica que estão na lista brasileira de plantas para o futuro, como prioridade para cultivo e 

comercialização devido às suas propriedades nutritivas e antioxidantes (CORADIN; 

SIMINSKI; REIS, 2011). Os frutos dessas espécies são saborosos e tradicionalmente 

apreciados pela população local, sendo frequentemente utilizados na produção de sucos, 

geleias e licores (FARIAS et al., 2020; QUEIROZ et al., 2015). Estas mirtáceas têm potencial 

para serem cultivadas comercialmente, e seus frutos podem ser consumidos tanto in natura, 

como processados. Além disso, essas espécies nativas oferecem uma opção de melhor 

utilização da propriedade rural e uma alternativa de renda aos agricultores, possibilitando o 

fortalecimento da agricultura familiar, o fomento à economia local e a promoção de hábitos 

alimentares mais saudáveis e sustentáveis (SILVA JUNIOR; SOUZA; PÁDUA, 2021). 

Embora a uvaia, a grumixama e a cereja-do-Rio Grande já venham sendo estudadas 

quanto às características nutricionais e agroindustriais (DA SILVA et al., 2019; FLORES et 
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al., 2012; INFANTE et al., 2016; LAZARINI et al., 2018b; NEHRING et al., 2022; SARDI et 

al., 2017; SGANZERLA et al., 2019; SILVA et al., 2019; SOARES et al., 2019; XU et al., 

2020), pouco se sabe sobre os níveis de diversidade e estrutura genética dessas espécies. Em 

culturas emergentes e em processo de domesticação, como é o caso dessas Eugenias, o 

conhecimento da diversidade genética e da estrutura populacional são fundamentais para o 

desenvolvimento de um programa estratégico que visa conservar os recursos genéticos e 

explorar essas espécies de forma sustentável (ALLENDORF; LUIKART; AITKEN, 2013; 

SALGOTRA; CHAUHAN, 2023). 

Os marcadores moleculares podem ser considerados uma poderosa ferramenta para o 

estudo da diversidade genética, sendo amplamente utilizados em estudos de conservação e 

melhoramento genético (NADEEM et al., 2017). Por muito tempo, os microssatélites foram 

os marcadores mais utilizados em estudos de diversidade genética (VIEIRA et al., 2016). No 

entanto, o rápido avanço das tecnologias de sequenciamento de nova geração (NGS - Next-

Generation Sequencing), junto a redução do seu custo, tem impulsionado a identificação de 

polimorfismos de nucleotídeo único (SNP) em larga escala (ALLENDORF; HOHENLOHE; 

LUIKART, 2010; BREED et al., 2019; KUMAR et al., 2021; REYES et al., 2022).  

Os marcadores SNP são os polimorfismos mais abundantes nos genomas das plantas. 

A possibilidade de automatizar a detecção e genotipagem desses marcadores representa uma 

grande vantagem em relação a outros tipos de marcadores usados previamente (DAVEY et 

al., 2011). Diversas estratégias podem ser utilizadas na descoberta de SNPs. No entanto, a 

genotipagem por sequenciamento (GBS) é a estratégia mais eficiente utilizada atualmente 

(BASTIEN et al., 2018).  

A técnica de GBS emprega enzimas de restrição para reduzir a complexidade 

genômica, fragmentando o DNA em regiões específicas e, assim, gerando bibliotecas 

reduzidas, que são sequenciadas em plataformas de alto rendimento. O uso de adaptadores de 

códigos de barras permite o agrupamento de centenas de amostras. As sequências curtas 

geradas pela NGS são utilizadas para identificar SNPs por meio do alinhamento ao genoma de 

referência ou pela montagem de novo, possibilitando a produção rápida e eficiente de 

milhares de marcadores SNP com custo menor (ELSHIRE et al., 2011; POLAND et al., 2012; 

POLAND; RIFE, 2012). Essa abordagem é valiosa para espécies como uvaia, grumixama e 

cereja-do-Rio Grande, que possuem informações genéticas limitadas ou inexistentes.  

No presente estudo, utilizou-se da genotipagem por sequenciamento (GBS) para 

identificar marcadores SNP e avaliar a diversidade genética e estrutura populacional de 

acessos de uvaia (Eugenia pyriformis Cambess), grumixama (Eugenia brasiliensis Lam.) e 
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cereja-do-Rio Grande (Eugenia involucrata DC.) mantidos em quintais produtivos e 

instituições de pesquisa dos estado de São Paulo e de Minas Gerais. 
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