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RESUMO 

A palma forrageira é o nome popular da espécie Opuntia ficus-indica (L.) Mill. A planta possui 

adaptações as regiões áridas e semiáridas, sendo uma espécie cosmopolita. A palma forrageira 

possui propriedades agronômicas, medicinais e ecológicas e, há uma ampla diversidade de 

formas e cores de cladódios e frutos. Esse trabalho oferece uma visão geral da diversidade 

morfológica e bromatológica de 30 acessos de O. ficus-indica (L.) Mill. Foram avaliadas 

características quantitativas e qualitativas, morfológicas e bromatológicas. Os dados foram 

submetidos a análise de variância (ANOVA), e a partir das médias foram estimados 

herdabilidade em amplo, variâncias e correlações fenotípicas e genotípicas. Além disso, foi 

realizado o agrupamento dos acessos pelo Tocher modificado e pelo método hierárquico 

UPGMA. Ainda foi determinado a importância relativa dos caracteres para a diversidade e 

análise dos componentes principais. Apesar de, as populações de O. ficus-indica (L.) Mill., 

serem provenientes, em sua maioria, de clones por meio da propagação vegetativa de seus 

cladódios, observou-se que há diversidade genética entre os acessos estudados. Maiores 

estimativas de herdabilidade foram encontradas nos marcadores bromatológicos, quando 

comparados aos morfológicos, sugerindo maior influência do controle genético do que 

ambiental. As correlações fenotípicas e genotípicas foram altas e positivas em todas as variáveis 

do cladódio. O agrupamento de Tocher, reuniu os acessos em 3 grupos distintos, enquanto que 

o dendrograma, organizou os acessos em 4 grupos. Os dois primeiros Componentes Principais 

(PCA) explicaram 74% da variabilidade. Foi verificado que os descritores cor do cladódio, 

distribuição de espinhos e comprimento do espinho foram as variáveis que mais contribuíram 

para a diversidade dos acessos. Existe variabilidade genética dentro de Opuntia ficus-indica, e 

os acessos que se destacaram foram os acessos 4, 5, 7, 8, 12, 13 e 30, sendo os mesmos 

promissores para os programas de melhoramento de palma forrageira. 

Palavras-chaves: bromatologia; descritores morfológicos; melhoramento; palma forrageira; 

variabilidade. 

 

  



 
 

ABSTRACT 

The forage cactus is the popular name for the species Opuntia ficus-indica (L.) Mill. The plant 

has adaptations to arid and semiarid regions, being a cosmopolitan species. The forage cactus 

has agronomic, medicinal and ecological properties, and there is a wide diversity of shapes and 

colors of cladodes and fruits. This work provides an overview of the morphological and 

bromatological diversity of 30 accessions of O. ficus-indica (L.) Mill. Quantitative and 

qualitative, morphological and bromatological characteristics were evaluated. Data were 

subjected to analysis of variance (ANOVA), and from the means, broad heritability, variances 

and phenotypic and genotypic correlations were estimated. In addition, accesses were grouped 

using the modified Tocher and the UPGMA hierarchical method. The relative importance of 

the characters for the diversity and analysis of the principal components was also determined. 

Although the populations of O. ficus-indica (L.) Mill. are mostly derived from clones through 

the vegetative propagation of their cladodes, it was observed that there is genetic diversity 

among the studied accessions. Higher heritability estimates were found in bromatological 

markers, when compared to morphological ones, suggesting greater influence of genetic control 

than environmental. The phenotypic and genotypic correlations were high and positive for all 

cladode variables. The Tocher grouping gathered accessions into 3 distinct groups, while the 

dendrogram organized accessions into 4 groups. The first two Principal Components (PCA) 

explained 74% of the variability. It was found that the descriptors cladode color, spine 

distribution and spine length were the variables that most contributed to the diversity of 

accessions. There is genetic variability within Opuntia ficus-indica, and the accessions that 

stood out were the accessions 4, 5, 7, 8, 12, 13 and 30, being the same promising for the 

improvement programs of cactus forage. 

Key-words: bromatology; morphological descriptors; improvement; forage palm; variability. 
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1 INTRODUÇÃO  

A família Cactaceae inclui aproximadamente 2.000 espécies nativas das Américas e 

possuem distribuição cosmopolita, contudo, os cactos são nativos da América do Norte, 

América do Sul e Índias Ocidentais (NEFZAOUI et al., 2014; SHETTY et al., 2012). O gênero 

Opuntia apresenta alta diversidade genética e, dentre as mais de 30 espécies cultivadas, O. ficus-

indica (L.) Mill. é uma das mais importantes, por ser adaptada as regiões áridas e semiáridas. 

Além disso, possui utilidade como alimento, forragem, corante, fonte de energia e desempenha 

papel na remediação do ecossistema (DUBEUX JR, SALEM, & NEFZAOUI, 2017).  

O termo ficus-indica foi usado como uma “frase diagnóstico” antes de Lineu, para nomear 

várias espécies semelhantes (KIESLING & METZING, 2017). Devido a sua distribuição por 

todos os continentes, a cultura recebeu nomes vernaculares em todas as regiões inseridas 

(REYES-AGÜERO et al., 2005), dentre os mais usados, citam-se:  figo da Índia (português); 

figo indiano (inglês); figuier d'Inde (francês); Indianische feige (alemão); fico d’India (italiano) 

(REYNOLDS & ARIAS, 2001). No Brasil, a Opuntia ficus-indica (L.) Mill. é denominada 

“palma forrageira”, sendo assim, trataremos a espécie pelo seu nome vernacular.  

Palma forrageira possui importância econômica e ecológica. Do ponto de vista 

alimentício, os frutos são consumidos na forma in natura, por serem ricos em glicose, frutose, 

proteínas, vitaminas, minerais, fibras dietéticas, pigmentos, compostos fenólicos e aminoácidos 

(SHETTY et al., 2012). Os cladódios são fonte de fibra e, em alguns países, são consumidos na 

forma de salada (SHETTY et al., 2012; Yahia and Sáenz 2011).  Os cladódios e frutos também 

são usados na indústria farmacêutica como anticancerígeno, anti-inflamatório e neuroprotetor, 

como preventivo de doenças degenerativas e na redução do nível de colesterol no sangue 

(SHETTY et al., 2012; YAHIA et al., 2011).  

Atualmente, o uso da palma forrageira como alimento para os ruminantes está bem 

estabelecido nas regiões semiáridas de todo o mundo (PAULA et al., 2018; SHACKLETON et 

al., 2017), por oferecer benefícios na nutrição, no rendimento de biomassa fresca, na 

palatabilidade e digestibilidade e por serem ricos em água. Os ruminantes são capazes de 

transformar forrageiras em produtos de valor econômico (MARQUES et al., 2017; CRUZ 

FILHO et al., 2019; JARDIM et al., 2020;). Uma forrageira de qualidade é baseada em algumas 

condições nutricionais, tais como: proteína, energia, minerais, vitaminas, fibras e gordura. A 

presença de carboidratos não fibrosos na palma forrageira, permite uma melhor digestão e 

fornece nutrientes para os animais em períodos de estiagem, tornando-se um alimento 
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fundamental na dieta de ruminantes (COSTA et al., 2016; ROUHOU et al., 2018; CRUZ 

FILHO et al., 2019). 

Do ponto de vista ecológico, a palma forrageira desempenha papel significativo na 

regeneração da vegetação de terras áridas e semiáridas e na desaceleração do desmatamento, 

perda de biodiversidade, degradação e erosão do solo (SHETTY et al., 2012; SÁENZ et al., 

2013; NEFZAOUI et al., 2014; PAIVA et al., 2016;). Segundo Sáenz et al., (2013), a palma 

forrageira está bem adaptada para lidar com futuras alterações climáticas globais e diminuição 

do CO2 atmosférico, causado pelo desmatamento e uso de combustível fóssil em larga escala, 

uma vez que absorve o equivalente a 30 toneladas de CO2 por hectare ao ano (Louhaichi et al.,  

2017).  

A plasticidade da palma forrageira em ocupar ambientes adversos deve-se a sua 

diversidade genética. Dentro da espécie O. ficus-indica (L.) Mill. já foram reportados diferentes 

níveis de ploidia (2n = 2x = 22, 2n = 4x = 44, 2n = 6x = 66, 2n = 8x = 88 cromossomos), com 

consequentes mudanças nos descritores morfológicos qualitativos e quantitativos da palma 

forrageira.  

Descritores morfológicos são marcadores genéticos amplamente usados para avaliar a 

diversidade genética, devido a sua simplicidade, rapidez e baixo custo na aquisição da 

informação dos acessos (MONDRAGÓN-JACOBO & CHESSA, 2013). Desse modo, a 

caracterização fenotípica da palma forrageira pode ser descrita a partir dos cladódios, frutos, 

espinhos, gloquídios e sementes. Existem listas, catálogos e diversos trabalhos com vários 

descritores para as espécies de Opuntia que buscam melhorar a utilização e padronização de 

caracteres fenotípicos, por exemplo, Amani et al., (2019) utilizou cerca de 63 características ao 

estudar a variabilidade morfológica de espécies de Opuntia em uma coleção ex situ na Tunísia. 

A caracterização de germoplasma é essencial para fornecer informação sobre os 

caracteres de cada acesso, promovendo sua classificação por meio das estimativas da 

diversidade genética dentro e entre grupos (NEFZAOUI et al., 2019). Outra forma de acessar a 

diversidade genética de Opuntias é por meio de marcadores moleculares, amplamente 

utilizados na avaliação de bancos de germoplasma, porém apresentam alguns inconvenientes, 

dentre eles, altas quantidades de polissacarídeos e metabólitos secundários, tornando o 

isolamento do DNA notoriamente difícil (REIS et al., 2018)  

Nos últimos anos, tem sido dado maior atenção aos aspectos nutricionais, medicinais e 

fitoquímicos da palma forrageira (MAZRI, 2018). Diante do exposto, o objetivo do presente 

trabalho foi avaliar a diversidade genética de 30 acessos de O. ficus-indica (L.) Mill. 

pertencentes ao Banco Ativo de Germoplasma (BAG) da EMPAER, baseada descritores 
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morfológicos e bromatológicos e sugerir acessos como potenciais genitores para iniciar o 

programa de melhoramento de palma com aptidão forrageira.  
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2 METODOLOGIA 

2.2 Localização do experimento 

O Banco Ativo de Germoplasma (BAG) está localizado na Estação Experimental 

Pendência da Empresa Paraibana de Pesquisa, Extensão Rural e Regularização Fundiária 

(EMPAER), vinculada à Secretaria do Desenvolvimento Agropecuário e da Pesca (Sedap), no 

município de Soledade, no cariri Paraibano.   

O clima é do tipo semiárido com precipitação média anual de 44.2 mm, com maior 

concentração de chuvas nos meses de fevereiro a abril, o que representa 81.4% das chuvas 

anuais. O Banco Ativo de Germoplasma é composto por 121 acessos distribuídos em 12 

espécies, destes, 30 acessos são da espécie Opuntia ficus-indica (L.) Mill. e estão listados na 

Tabela 1.  

Tabela 1. Lista dos acessos de Opuntia ficus-indica (L.) Mill., mantidos em conservação ex-situ no Banco Ativo 

de Germoplasma da Estação Experimental Pendência da EMPAER, Soledade (PB) e seus respectivos centros de 

diversidade. 

Acesso Origem  Coordenadas 

1 La Purificación, Texcoco, México 19°31'27.04"N, 98°49'0.95"W 

2 Faculdade Agronomía, Marin, Nuevo León, México 25°52'29.13"N, 100° 2'48.92"W 

3 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

4 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

5 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

6 San Pedro de los Naranjos, Guanajuato, México 20°13'36.09"N, 100°56'23.52"W 

7 Rancho M.R. Ramos Arizpe, Coahuila, México 25°32'24.63"N, 100°56'41.83"W 

8 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

9 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

10 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

11 Villanueva, Zacatecas, México 22°21'14.25"N, 102°53'2.83"W 

12 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

13 Rancho M.R. Ramos Arizpe,Coahuila, México 25°32'24.63"N, 100°56'41.83"W 

14 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

15 Guardados de Arriba, Miguel Alemán, Tamaulipas, México 26°22'53.00"N, 98°57'51.00"W 

16 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

17 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

18 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 
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19 Las Papas, Ojuelos de Jalisco, Jalisco, México 21 ° 43.293 'N, 101 ° 40.041' W 

20 Socorro Rios, Bill Maltsberger, Cotulla, Texas, EUA 28°26'8.33"N, 99°14'5.55"OW 

21 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

22 Campo Narro, Matehuala, San Luis Potosí, México 23°15'49.40"N, 100°33'41.07"W 

23 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

24 CRUCEN - UACH, Zacatecas, México 22°54'3.51"N, 102°39'21.81"W 

25 CRUCEN - UACH, Zacatecas, México 22°54'3.51"N, 102°39'21.81"W 

26 Nopalera UACH, Chapingo, México 19°29'28.05"N, 98°53'2.69"W 

27 Campo Narro, Matehuala, San Luis Potosí, México 23°15'49.40"N, 100°33'41.07"W 

28 Faculdade Agronomía, Marin, Nuevo León, México 25°52'29.13"N, 100° 2'48.92"W 

29 
Colección UACH-Barrientos, CRUCEN-UACH, Zacatecas,  

México 
22°54'3.51"N, 102°39'21.81"W 

30 Soledade, Paraíba, Brasil 7° 3'31.18"S, 36°22'1.66"W 

Fonte: Dados do autor, 2021. 

De todos os acessos estudados neste trabalho, apenas um acesso possui centro de 

distribuição no Brasil, sendo este uma variedade cultivada pela EMPAER, no município de 

Soledade/PB.  

2.3 Desenho experimental 

O BAG foi instalado na Fazenda Pendência em um Delineamento Inteiramente 

Casualisado (DIC), constituído de 30 genótipos (tratamentos) e 4 repetições. O experimento foi 

montado em agosto de 2018, e as descrições foram realizadas em dezembro de 2019. Não 

haviam florações ou frutificações em nenhum dos acessos no período da avaliação.  
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Figura. 1. Representação dos centros de diversidade dos 30 acessos 

de Opuntia ficus-indica (L.) Mill 

 

Fonte: dados do autor, 2021. 

2.4 Variáveis quantitativas  

Foram avaliadas 23 características quantitativas: Área do Cladódio (ACL), Área 

Fotossintética (AFT), Altura da Planta (ALT), Comprimento do Cladódio (CCL), Carboidratos 

Totais (CHOT), Carboidratos não Fibrosos (CNF), Diâmetro do Cladódio (DCL), Diâmetro da 

Copa da Planta (DCP), Extrato Etéreo (EE), Fibra em Detergente Ácido (FDA), Fibra em 

Detergente Neutro (FDN), Largura do Cladódio (LCL), Matéria Mineral (MM), Matéria 

Orgânica (MO), Matéria Seca do Cladódio (MSC), Matéria Seca do Cladódio em Campo 

(MSCC), Porcentagem de Matéria Seca (MSP), Matéria Seca Total (MST), Matéria Fresca do 

Cladódio (MVC), Número de Cladódios (NC), Nitrogênio Total (NT), Proteína Bruta (PB), 

Umidade (UMD). 

Utilizou-se fita métrica para determinar a ALT e DCP, além das dimensões do cladódio 

(LCL e CCL). Para avaliar o DCL foi utilizado paquímetro digital. A estimativa da Área do 

Cladódio e Área Fotossintética foi realizada conforme descrito por (Garcia de Cortázar & 

Nobel, 1991), por meio da expressão: ACLA = CCLA x LCLA x 0.632. Para a Área 

Fotossintética é possível obter-se pela expressão: AFT = ACLA x NCLA. 

A MVC e MSCC foram pesadas em balança de precisão (0.01g). Para estimar a MSCC, 

o material foi limpo, cortado em pedaços de 2 a 3 centímetros de comprimento e secos em estufa 

de circulação forçada de ar entre 50-55ºC, por 72 horas, até peso constante. Posteriormente, o 

material foi triturado em moinho e determinado o teor de MSP à 105ºC por 16 horas. Baseado 

nisso, é possível determinar os teores de EE, MM, MO, MST, NT, PB, UMD, conforme descrito 
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em AOAC (1990). Para FDA e FDN, utilizou-se metodologia descrita por Van Soest et al. 

(1994). Os descritores CHOT e CNF foram estimados pelas seguintes formulas, 

respectivamente: CHOT = 100 – (PB + EE + MM) e CNF = 100 – (FDN + PB + EE + MM) 

segundo metodologia de (Sniffen et al. 1993). 

2.5 Variáveis qualitativas 

Foi utilizada a lista de descritores morfológicos para o gênero Opuntia spp., de CHESSA 

& GIOVANNI (1997) com modificações. Foram analisadas quatro variáveis qualitativas 

(Tabela 2). Além disso, a variável localização do espinho (LoES) foi acrescida à lista de 

descritores (Figura 2). Além disso, foi possível estimar a contribuição individual de cada acesso 

para a diversidade genética e a contribuição relativa de cada descritor morfológico. 

Tabela 2. Variáveis qualitativas de acessos de palma forrageira, pertencentes ao Banco de Germoplasma da 

Fazenda Pendencia/EMEPA, baseado na lista de descritores de Chessa & Giovanni, (1997). Adaptado. 

Variável  Abreviação Escala de notas Característica 

Cor do Cladódio CoCL 

1 Verde amarelado 

2 Verde claro 

3 Verde  

4 Verde escuro 

5 Verde azulado 

Cor do Espinho CoES 

1 Cinza 

2 Branco 

3 Amarelo 

4 Marrom 

5 Marrom/Amarelo 

6 Branco/Amarelo 

Distribuição do espinho DistSpin 

0 Sem espinho 

1 Pouco espinho 

2 Razoável 

3 Muito espinho 

Localização do Espinho LoES 
1 Borda 

2 Borda e Centro 
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3 Borda, Centro e Base 

Fonte: dados do autor, 2021. 

Figura. 2. Representação gráfica do descritor Localização do Espinho (LOCESP) em espécies do gênero Opuntia 

spp., onde: (a). Espinhos presentes somente na borda do cladódio; (b). Espinhos presentes na borda e no centro do 

cladódio; (c). Espinhos presentes em todo o cladódio (borda, centro e base).  

 

Fonte: dados do autor, 2021. 

2.6 Análise estatísticas 

Os dados obtidos foram submetidos a análise de variância (ANOVA), e as médias 

comparadas pelo teste de Scott e Knott (1974), em nível de 1% de probabilidade.  

A herdabilidade no sentido amplo foi calculada pelo estimador: ℎ̂𝐴
2 =  

𝜎̂𝐺
2

𝜎̂𝑝
2 ⁄ 𝑥 100 =; 

onde: 𝜎̂𝐺
2 = variância genética e 𝜎̂𝑝

2  = variância fenotípica. A variância genética foi calculada 

pelo estimador 𝜎̂𝐺
2 = (MSTreat – MSRes)/r; onde: MSTreat = média do quadrado do tratamento; 

MSRes = média do quadrado do resíduo e r = número de repetições (RÊGO et al., 2011, 

VENCOVSKY e BARRIGA, 1992). 

Foram estimadas as correlações fenotípicas (rfe) e genotípicas (rge) das características 

morfológicas, pelo estimador  𝑟 =  
𝐶𝑂𝑉 𝑥𝑦

√𝜎𝑥
2  ∙  𝜎𝑦

2⁄  . As correlações entre as características 

a 
b 

c 
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foram obtidas e submetidas ao teste t a 1 e 5% de probabilidade. A diversidade genética entre 

os acessos foi estimada utilizando a medida de (dis)similaridades expressa pela distância de 

Mahalanobis (D2), (Cruz et al., 2012). Também foi realizado agrupamento usando método de 

Otimização de Tocher modificado (RAO, 1952).  

A importância relativa dos caracteres em relação à diversidade genética foi avaliada pelo 

método de Singh (1981), e pelo método de componentes principais (KASSAMBARA, 2015). 

Realizou-se o agrupamento pelo método hierárquico UPGMA (Unweighted Pair Group Method 

with Arithmetic Mean). A estabilização do cluster foi determinado pelo coeficiente cofenético. 

As análises dos dados foram realizadas com o auxílio do programa estatístico GENES®, 

Aplicativo Computacional em Genética e Estatística (CRUZ, 2013) e Software R 3.6.3 

(29/02/2020), usando os pacotes factoextra, FactoMineR e Cluster. 
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3 RESULTADOS 

3.1 Variáveis quantitativas 

Há diversidade genética entre os acessos avaliados de Opuntia ficus-indica (L.) Mill., 

revelada pela diferença estatística (p≤0.01) das 23 variáveis analisadas, com exceção da altura 

da planta (ALT) (Tabela 3). As estimativas de herdabilidade e dos coeficientes de variação 

genética e ambiental (Tabela 3). As variáveis do cladódio (CCL, LCL, DCL, ACL) e ALT 

sofrem maior influência do ambiente, pois, as relações entre os coeficientes genéticos e 

ambientais foram inferiores a 1 e a herdabilidade também foi inferior (75%) quando comparado 

a outras variáveis (LEITE et al., 2015; PESSOA et al., 2018). Todos os valores de coeficiente 

de variação (C.V.%) foram inferiores a 35%. 

Tabela 3. Fonte de Variação (FV). Análise de variância e estimativas de quadrados médios, herdabilidade no 

sentido amplo (h2), coeficiente de variação genética e ambiental (CVg/Cve) e coeficiente de variância (C.V.%) de 

23 variáveis de 30 acessos de Opuntia ficus-indica (L.) Mill. pertencentes ao BAG/Empaer. 

F.V. 
Quadrados Médios das Características  

ACL AFT ALT CCL CHOT CNF DCL DCP 

Tratamentos 24972.83** 7110423.99** 547.79ns 79.05** 113.31** 165.26** 55.61** 3535.13** 

h2 (%) 70.66 86.22 18.75 68.84 99.3 99.41 61.76 95.5 

CVg/Cve 0.76 1.25 0.24 0.74 5.97 6.47 0.63 2.3 

C.V. (%) 25.97 33.70 35.56 16.43 1.13 2.00 25.73 17.19 

 

 

F.V. 
Quadrados Médios das Características  

EE FDA  FDN  LCL MM MO MSC MSCC 

Tratamentos 0.62** 44.98** 87.54** 32.21** 47.92** 36.94** 1265.52** 17.19** 

h2 (%) 96.88 99.52 99.92 79.04 98.84 98.81 98.56 96.3 

CVg/Cve 2.78 18.64 17.68 0.97 25.71 3.42 4.14 2.55 

C.V. (%) 9.04 2.57 0.90 15.33 5.58 0.77 8.84 11.57 

 

 

F.V. 
Quadrados Médios das Características  

MSP MST MVC NC NT PB UMD 

Tratamentos 6.10** 12.98** 224716.05** 29.37** 1.06** 41.52** 12.98** 
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h2 (%) 95.89 97.46 97.43 89.48 99.79 99.79 97.46 

CVg/Cve 2.41 3.1 3.08 1.46 10.9 10.9 3.1 

C.V. (%) 0.57 9.55 10.46 20.76 4.7 4.7 0.61 

**Significância a 1% de probabilidade.  ACL – Área do Cladódio; AFT – Área Fotossintética; ALT – Altura da 

Planta; CCL – Comprimento do Cladódio; CHOT – Porcentagem de Carboidratos Totais; CNF – Carboidratos não 

fibrosos; DCL – Diâmetro do Cladódio; DCP – Diâmetro da Copa; EE – Extrato Etéreo; FDA – Fibra em 

Detergente Ácido; FDN – Fibra em Detergente Neutro; LCL – Largura do Cladódio; MM – Matéria Mineral; MO 

– Matéria Orgânica; MSC – Matéria Seca do Cladódio; MSCC – Matéria Seca Cladódio no Campo; MSP – 

Porcentagem de Matéria Seca; MST – Matéria Seca Total; MVC – Matéria Verde do Cladódio; NC – Número de 

Cladódios; NT – Nitrogênio Total; PB – Proteína Bruta; UMID – Umidade. Fonte: dados do autor, 2021. 

Constatada a existência da variabilidade genética, procedeu-se o estudo da divergência 

genética entre os materiais. As características, em que a análise de variância foi significativa, 

foram identificadas diferenças entre os acessos de O. ficus-indica (L.) Mill. (p≤0.01), quando 

se comparou as médias por meio do teste de Scott-Knott (Tabela 4). Como não houve diferença 

significativa na característica ALT, não foi realizado o teste de média e nem avaliado sua 

correlação com as outras características, em função da ausência de variância, e por conseguinte, 

a correlação também seria nula.  

Na Figura. 3 estão representadas as redes de correlações fenotípicas (rfe) e genotípicas 

(rge) entre os 23 caracteres estudados. A cor verde representa uma correlação positiva e a cor 

vermelha uma correlação negativa; a espessura dos traços é diretamente proporcional ao valor 

da correlação. Na tabela 5 contém as estimativas das correlações (rfe e rge).
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Tabela 4. Média das características quantitativas dos 30 acessos de Opuntia ficus-indica (L.) Mill., pertencentes ao BAG/Empaer. Médias seguidas pela mesma letra, na coluna, 

não diferem entre si pelo teste de média de Scott-Knott, (p<0,01). 

Acessos ACL AFT CCL CHOT CNF DCL DCP EE FDA  FDN  LCL 

1 248.22 b 2491.50 b 29.75 a 74.63 g 49.84 e 13.81 b 44.50 d 1.26 d 17.77 f 24.79 m 12.63 b 

2 240.79 b 953.37 b 23.25 b 82.06 c 55.09 c 17.92 b 36.75 d 1.22 d 18.65 f 26.98 k 15.75 b 

3 386.94 a 5155.86 a 33.75 a 83.31 c 58.49 b 17.06 b 108.25 a 1.41 d 16.40 g 24.82 m 18.13 a 

4 280.15 b 2524.52 b 27.58 b 79.92 e 56.15 c 15.32 b 59.00 c 1.63 c 14.79 h 23.77 n 15.88 b 

5 380.78 a 3364.93 a 30.88 a 83.10 c 56.80 c 19.28 a 75.75 b 1.84 c 16.19 g 26.3 l 19.50 a 

6 325.48 a 3907.97 a 29.50 a 76.99 f 53.34 d 12.61 b 91.75 b 0.99 e 14.83 h 23.65 n 16.38 b 

7 345.86 a 2766.90 a 34.63 a 75.77 f 54.16 d 17.65 b 73.50 b 1.56 c 11.10 i 21.61 o 15.63 b 

8 370.00 a 4439.96 a 33.38 a 85.96 b 41.27 h 14.81 b 116.50 a 1.69 c 10.22 j 44.70 a 17.25 a 

9 425.22 a 5321.60 a 28.63 b 81.03 d 52.65 d 21.11 a 102.00 a 1.75 c 16.68 g 28.38 j 23.50 a 

10 314.18 b 2043.34 b 35.13 a 81.04 d 48.85 e 25.18 a 47.50 d 1.68 c 20.49 d 32.19 f 14.13 b 

11 397.21 a 4136.12 a 30.50 a 85.80 b 49.97 e 19.79 a 90.75 b 1.04 e 15.00 h 35.83 b 20.50 a 

12 375.72 a 3370.46 a 31.75 a 87.75 a 61.28 a 19.24 a 93.00 b 0.96 e 17.02 g 26.47 l 18.88 a 

13 226.18 b 1287.07 b 24.25 b 71.79 h 43.33 g 16.85 b 29.50 e 2.57 a 16.09 g 28.47 j 14.25 b 

14 309.50 b 2912.36 a 25.88 b 80.71 d 55.57 c 13.63 b 67.00 c 2.14 b 15.38 h 25.14 m 18.58 a 

15 413.80 a 2896.61 a 30.38 a 80.83 d 47.30 f 17.88 b 91.00 b 1.46 d 19.39 e 33.53 e 20.75 a 

16 396.26 a 4126.64 a 34.75 a 75.59 f 46.24 f 15.00 b 110.50 a 1.81 c 22.49 b 29.36 i 18.13 a 

17 426.52 a 4291.04 a 34.63 a 78.85 e 49.96 e 13.23 b 105.50 a 1.72 c 18.80 f 28.89 j 19.50 a 
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18 449.59 a 4273.98 a 37.75 a 74.39 g 44.52 g 18.21 b 88.00 b 2.28 b 22.24 b 29.87 h 18.88 a 

19 401.75 a 3814.00 a 37.38 a 75.53 f 42.17 h 16.15 b 108.50 a 1.77 c 19.73 e 33.36 e 17.00 a 

20 252.80 b 1398.66 b 26.13 b 80.54 d 52.12 d 16.95 b 45.00 d 1.09 e 18.54 f 28.41 j 15.00 b 

21 257.78 b 1288.89 b 25.75 b 74.99 g 45.02 g 24.97 a 45.75 d 1.81 c 20.88 c 29.97 h 15.75 b 

22 375.96 a 3196.02 a 33.75 a 83.18 c 53.91 d 15.13 b 83.50 b 1.41 d 18.40 f 29.27 i 17.63 a 

23 355.37 a 3888.23 a 32.03 a 83.09 c 59.80 b 17.63 b 111.00 a 0.91 e 16.03 g 23.29 n 17.38 a 

24 159.42 b 561.45 b 21.50 b 87.35 a 52.98 d 20.86 a 16.00 e 0.97 e 18.51 f 34.37 d 11.75 b 

25 245.77 b 1344.11 b 24.38 b 75.89 f 47.39 f 24.90 a 43.00 d 1.60 c 19.43 e 28.50 j 15.63 b 

26 358.82 a 3595.45 a 30.88 a 74.47 g 44.07 g 14.33 b 69.00 c 1.43 d 22.57 b 30.40 h 18.38 a 

27 160.21 b 566.75 b 22.38 b 70.29 i 40.33 h 14.82 b 28.00 e 1.41 d 21.31 c 29.96 h 11.38 b 

28 413.80 a 3724.22 a 30.75 a 81.01 d 49.66 e 16.96 b 108.50 a 1.45 d 19.68 e 31.35 g 21.25 a 

29 294.20 b 2647.76 b 30.25 a 82.42 h 37.17 i 19.83 a 69.75 c 1.77 c 25.47 a 35.25 c 15.38 b 

30 300.99 b 1805.94 b 34.50 a 65.38 j 38.04 i 26.55 a 43.50 d 1.54 c 14.28 h 27.34 k 13.75 b 

Média 329.64 2936.52 30.2 78.79 49.58 17.92 73.41 1.54 17.95 29.21 16.95 

 

Acessos MM MO MSC MSCC MSP MST MVC NC NT PB UMD 

1 19.11 a 83.27 h 52.13 d 6.40 d 87.53 d 5.60 e 815.00 c 10.00 b 0.80 f 5.00 f 94.40 c 

2 12.21 e 89.46 c 44.09 e 5.06 e 86.34 e 4.36 f 872.25 b 4.00 c 0.72 g 4.51 g 95.64 b 

3 10.28 f 91.13 b 54.35 d 8.19 c 86.29 e 7.09 d 665.00 d 13.50 a 0.80 f 4.99 f 92.91 d 
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4 13.38 e 88.26 d 47.00 e 8.22 c 87.74 d 7.22 d 572.50 d 9.00 b 0.81 f 5.07 f 92.78 d 

5 9.91 f 91.44 b 60.75 c 6.55 d 86.32 e 5.66 e 927.50 b 9.00 b 0.82 f 5.15 f 94.34 c 

6 15.79 c 86.04 f 24.09 h 10.07 b 88.46 c 9.02 b 242.50 e 12.00 a 1.00 e 6.23 e 90.99 f 

7 8.62 g 92.07 b 57.05 c 9.36 b 92.02 a 7.17 d 639.00 d 8.00 b 2.25 b 14.05 b 92.83 d 

8 7.83 g 93.07 a 44.95 e 8.70 c 88.55 c 7.98 c 535.00 d 12.00 a 0.72 g 4.52 g 92.02 e 

9 13.53 e 88.19 d 32.99 g 3.27 f 87.30 d 2.87 g 1015.00 b 12.50 a 0.59 h 3.69 h 97.13 a 

10 11.99 e 89.63 c 49.05 e 7.06 d 86.48 e 6.20 e 705.00 c 6.50 c 0.85 f 5.29 f 93.80 c 

11 8.73 g 92.40 a 28.02 g 3.32 f 87.30 d 2.90 g 845.00 b 10.50 b 0.71 g 4.43 g 97.10 a 

12 7.24 g 93.75 a 68.64 b 7.75 c 86.58 e 6.72 d 887.50 b 9.00 b 0.65 g 4.06 g 93.28 d 

13 15.34 c 86.74 e 19.68 h 4.84 e 86.43 e 4.18 f 407.00 e 5.50 c 1.65 d 10.29 d 95.82 b 

14 12.80 e 88.86 d 64.24 b 7.55 c 87.06 e 6.57 d 850.00 b 9.50 b 0.70 g 4.36 g 93.43 d 

15 13.51 e 88.45 d 108.15 a 7.04 d 85.44 e 6.02 e 1537.50 a 7.00 c 0.67 g 4.19 g 93.98 c 

16 16.30 c 85.65 f 51.63 d 6.35 d 88.02 c 5.58 e 810.00 c 10.50 b 1.01 e 6.29 e 94.42 c 

17 14.50 d 87.24 e 48.85 e 6.82 d 88.04 c 6.02 e 717.50 c 10.00 b 0.79 f 4.94 f 93.98 c 

18 16.90 b 85.11 g 59.69 c 6.88 d 88.14 c 6.06 e 867.50 b 9.50 b 1.03 e 6.43 e 93.94 c 

19 9.61 f 91.39 b 60.48 c 7.85 c 89.64 b 7.04 d 770.00 c 9.50 b 2.09 c 13.08 c 92.96 d 

20 14.37 d 87.46 e 39.21 f 5.37 d 87.24 d 4.67 e 727.50 c 5.50 c 0.64 g 4.00 g 95.33 c 

21 16.85 b 85.26 g 45.72 e 6.20 d 87.45 d 5.44 e 740.00 c 5.00 c 1.02 e 6.36 e 94.56 c 

22 10.14 f 91.19 b 70.17 b 9.57 b 86.89 e 8.43 c 742.50 c 8.50 b 0.84 f 5.27 f 91.58 e 
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23 12.93 e 88.57 d 45.17 e 8.41 c 88.35 c 7.47 d 540.00 d 11.00 a 0.49 i 3.06 i 92.53 d 

24 9.50 f 91.78 b 39.40 f 12.77 a 86.53 e 11.01 a 307.50 e 3.50 c 0.35 j 2.18 j 88.99 g 

25 16.10 c 85.90 f 48.18 e 6.41 d 87.58 d 5.49 e 752.50 c 5.50 c 1.02 e 6.40 e 94.51 c 

26 17.23 b 84.86 g 43.37 e 5.90 d 87.89 c 5.19 e 735.00 c 10.00 b 1.10 e 6.87 e 94.81 c 

27 17.64 b 84.65 g 19.23 h 3.42 f 86.91 e 2.97 g 562.00 d 3.50 c 1.71 d 10.66 d 97.03 a 

28 12.54 e 89.16 c 56.36 c 6.35 d 86.47 e 5.49 e 887.50 b 9.00 b 0.80 f 5.00 f 94.51 c 

29 19.14 a 83.10 h 38.59 f 6.46 d 88.29 c 5.73 e 600.00 d 9.00 b 1.07 e 6.67 e 94.27 c 

30 17.55 b 84.67 g 24.10 h 4.70 e 87.24 d 4.10 f 513.00 d 6.00 c 2.48 a 15.52 a 95.90 b 

Média 13.39 88.29 48.18 6.90 87.48 6.01 726.28 8.47 1.01 6.29 93.99 

ACL – Área do Cladódio; AFT – Área Fotossintética; ALT – Altura da Planta; CCL – Comprimento do Cladódio; CHOT – Porcentagem de Carboidratos Totais; CNF – 

Carboidratos não fibrosos; DCL – Diâmetro do Cladódio; DCP – Diâmetro da Copa; EE – Extrato Etéreo; FDA – Fibra em Detergente Ácido; FDN – Fibra em Detergente 

Neutro; LCL – Largura do Cladódio; MM – Matéria Mineral; MO – Matéria Orgânica; MSC – Matéria Seca do Cladódio; MSCC – Matéria Seca Cladódio no Campo; MSP – 

Porcentagem de Matéria Seca; MST – Matéria Seca Total; MVC – Matéria Verde do Cladódio; NC – Número de Cladódios; NT – Nitrogênio Total; PB – Proteína Bruta; UMID 

– Umidade. Fonte: dados do autor, 2021. 
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 Figura. 3. Rede de interações das correlações fenotípica (rfe) e genotípicas (rge) de 30 acessos de Opuntia ficus-indica (L.) Mill. acessadas por 22 caracteres quantitativos. 

ACL – Área do Cladódio; AFT – Área Fotossintética; ALT – Altura da Planta; CCL – Comprimento do Cladódio; CHOT – Porcentagem de Carboidratos Totais; CNF – 

Carboidratos não fibrosos; DCL – Diâmetro do Cladódio; DCP – Diâmetro da Copa; EE – Extrato Etéreo; FDA – Fibra em Detergente Ácido; FDN – Fibra em Detergente 

Neutro; LCL – Largura do Cladódio; MM – Matéria Mineral; MO – Matéria Orgânica; MSC – Matéria Seca do Cladódio; MSCC – Matéria Seca Cladódio no Campo; MSP – 

Porcentagem de Matéria Seca; MST – Matéria Seca Total; MVC – Matéria Verde do Cladódio; NC – Número de Cladódios; NT – Nitrogênio Total; PB – Proteína Bruta; UMID 

– Umidade. 
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Fonte: dados do autor, 2021. 

Tabela 5. Estimativas das correlações fenotípicas (acima) e genotípicas (abaixo da diagonal) de 22 caracteres de 30 acessos de Opuntia ficus-indica (L.) Mill. 

 
ACL AFT CCL CHO CNF DCL DCP EE FDA  FDN  LCL MM MO MSC MSCC MSP MST MVC NC NT PB UMD 

ACL 1.00 0.89 0.79 0.25 0.14 -0.17 0.89 0.14 -0.06 0.09 0.86 -0.30 0.29 0.47 -0.01 0.16 0.00 0.50 0.73 -0.10 -0.10 0.00 

AFT 0.95 1.00 0.69 0.29 0.21 -0.34 0.92 0.05 -0.17 0.05 0.78 -0.27 0.25 0.24 0.05 0.22 0.08 0.24 0.94 -0.20 -0.20 -0.08 

CCL 0.75 0.73 1.00 -0.04 -0.08 -0.07 0.69 0.14 -0.05 0.07 0.38 -0.19 0.17 0.34 0.14 0.40 0.15 0.17 0.59 0.25 0.25 -0.15 

CHO 0.30 0.31 -0.04 1.00 0.70 -0.10 0.33 -0.43 -0.31 0.18 0.40 -0.79 0.80 0.36 0.39 -0.27 0.40 0.20 0.25 -0.75 -0.75 -0.40 

CNF 0.17 0.22 -0.09 0.70 1.00 -0.17 0.18 -0.43 -0.38 -0.58 0.28 -0.53 0.54 0.29 0.36 -0.14 0.34 0.10 0.24 -0.53 -0.53 -0.34 

DCL -0.29 -0.50 -0.09 -0.13 -0.22 1.00 -0.35 0.03 0.10 0.12 -0.13 0.02 -0.02 -0.11 -0.20 -0.19 -0.22 0.06 -0.42 0.14 0.14 0.22 

DCP 1.00 1.00 0.85 0.34 0.19 -0.44 1.00 -0.02 -0.15 0.13 0.77 -0.35 0.33 0.36 0.13 0.26 0.15 0.29 0.84 -0.18 -0.18 -0.15 

EE 0.16 0.07 0.17 -0.44 -0.43 0.05 -0.03 1.00 0.14 0.09 0.11 0.25 -0.25 0.04 -0.24 0.06 -0.24 0.10 0.00 0.32 0.32 0.24 

FDA  -0.07 -0.18 -0.06 -0.31 -0.38 0.13 -0.15 0.14 1.00 0.17 -0.05 0.55 -0.54 0.10 -0.23 -0.24 -0.20 0.23 -0.26 -0.10 -0.10 0.20 

FDN  0.11 0.05 0.08 0.18 -0.58 0.15 0.13 0.09 0.17 1.00 0.07 -0.16 0.17 0.00 -0.05 -0.11 0.00 0.08 -0.05 -0.13 -0.13 0.00 

LCL 0.86 0.81 0.33 0.45 0.31 -0.25 0.88 0.12 -0.06 0.08 1.00 -0.30 0.30 0.42 -0.18 -0.08 -0.17 0.62 0.62 -0.35 -0.35 0.17 

MM -0.36 -0.29 -0.24 -0.79 -0.53 0.03 -0.36 0.26 0.55 -0.17 -0.34 1.00 -1.00 -0.32 -0.40 -0.04 -0.38 -0.08 -0.18 0.19 0.19 0.38 

MO 0.35 0.27 0.21 0.79 0.53 -0.02 0.34 -0.26 -0.54 0.17 0.34 -1.00 1.00 0.32 0.39 0.00 0.37 0.10 0.16 -0.21 -0.21 -0.37 

MSC 0.56 0.26 0.41 0.36 0.30 -0.15 0.37 0.03 0.09 0.00 0.47 -0.32 0.33 1.00 0.33 -0.13 0.31 0.73 0.13 -0.25 -0.25 -0.31 

MSCC -0.02 0.06 0.17 0.40 0.37 -0.22 0.13 -0.25 -0.23 -0.05 -0.20 -0.41 0.40 0.34 1.00 0.24 0.99 -0.35 0.12 -0.19 -0.19 -0.99 

MSP 0.18 0.24 0.47 -0.28 -0.14 -0.24 0.27 0.06 -0.25 -0.12 -0.10 -0.04 0.00 -0.13 0.25 1.00 0.20 -0.31 0.27 0.48 0.48 -0.20 

MST 0.00 0.09 0.19 0.41 0.34 -0.27 0.16 -0.25 -0.21 0.00 -0.19 -0.39 0.38 0.32 1.00 0.21 1.00 -0.36 0.15 -0.23 -0.23 -1.00 

MVC 0.59 0.27 0.21 0.20 0.11 0.05 0.30 0.10 0.23 0.08 0.70 -0.09 0.11 0.73 -0.34 -0.32 -0.36 1.00 0.08 -0.25 -0.25 0.36 

NC 0.93 0.99 0.76 0.26 0.25 -0.56 0.91 0.02 -0.26 -0.05 0.74 -0.19 0.17 0.15 0.13 0.29 0.16 0.10 1.00 -0.22 -0.22 -0.15 
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NT -0.13 -0.22 0.30 -0.76 -0.53 0.18 -0.18 0.32 -0.10 -0.13 -0.39 0.19 -0.21 -0.26 -0.19 0.49 -0.23 -0.25 -0.24 1.00 1.00 0.23 

PB -0.13 -0.22 0.30 -0.76 -0.53 0.18 -0.18 0.32 -0.10 -0.13 -0.39 0.19 -0.21 -0.26 -0.19 0.49 -0.23 -0.25 -0.24 1.00 1.00 0.23 

UMD 0.00 -0.09 -0.19 -0.41 -0.34 0.27 -0.16 0.25 0.21 0.00 0.19 0.39 -0.38 -0.32 -1.00 -0.21 -1.00 0.36 -0.16 0.23 0.23 1.00 

ACL – Área do Cladódio; AFT – Área Fotossintética; CCL – Comprimento do Cladódio; CHOT – Porcentagem de Carboidratos Totais; CNF – Carboidratos não fibrosos; DCL 

– Diâmetro do Cladódio; DCP – Diâmetro da Copa; EE – Extrato Etéreo; FDA – Fibra em Detergente Ácido; FDN – Fibra em Detergente Neutro; LCL – Largura do Cladódio; 

MM – Matéria Mineral; MO – Matéria Orgânica; MSC – Matéria Seca do Cladódio; MSCC – Matéria Seca Cladódio no Campo; MSP – Porcentagem de Matéria Seca; MST – 

Matéria Seca Total; MVC – Matéria Verde do Cladódio; NC – Número de Cladódios; NT – Nitrogênio Total; PB – Proteína Bruta; UMID – Umidade. Fonte: dados do autor, 

2021.
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O método de agrupamento de Tocher Modificado reuniu os 30 acessos de O. ficus-indica 

(L.) Mill. em 3 grupos distintos (Tabela 6). Observa-se que embora haja variabilidade genética 

entre os acessos, esses são muito similares, pois 93,3% dos acessos (28) foram incluídos no 

grupo I. Os grupos II e III, foram constituídos de apenas um acesso em cada, 7 e 8, 

respectivamente.    

Tabela 6. Agrupamento de 30 acessos de Opuntia ficus-indica palma forrageira pelo método de otimização de 

Tocher, baseado nas distancias de Mahalanobis (D2). 

Grupos Acessos 

I 
16, 18, 26, 21, 25, 20, 17, 2, 5, 22, 12, 3, 28, 9, 10, 27, 14, 1, 13, 23, 4, 6, 

15, 24, 19, 29, 30, 11 

II 7 

III 8 

Fonte: dados do autor, 2021. 

Mesmo havendo alta homogeneidade dos acessos de O. ficus-indica (L.) Mill. pertencente 

ao BAG/EMPAER, há de se observar a existência de variabilidade entre os acessos dentro do 

grupo I, sendo os acessos 16 e 11, os mais divergentes. 

 Pelo método de Singh (1981), determinou-se que três características contribuíram com 

93.06% da divergência genética: Matéria Verde do Cladódio (MVC) (64.68%), Área do 

Cladódio (18.70%), Diâmetro da Copa (9.68%), enquanto que, 9 variáveis contribuíram com 

apenas 6.94% e 11 delas não contribuem para acessar a diversidade genética (Tabela 6). 

Tabela 6. Estimativas da contribuição real de cada variável (S.j) para o desvio genético entre os acessos de palma 

forrageira, com base na distância de Mahalanobis (D2) para 23 variáveis de 30 acessos de Opuntia ficus-indica 

(L.) Mill. 

Variável 
Contribuição relativa 

S.j Valor (%) 

ACL 5297.70 18.70 

AFT 0.00 0.00 

ALT  0.00 0.00 

CCL 1578.42 5.57 

CHOT 23.38 0.08 

CNF 5.28 0.02 

DCL 0.00 0.00 
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DCP 2743.52 9.68 

EE 0.62 0.00 

FDA  0.00 0.00 

FDN  7.14 0.03 

LCL 0.00 0.00 

MM 8.64 0.03 

MO 0.00 0.00 

MSC 0.00 0.00 

MSCC 205.51 0.73 

MSP 17.87 0.06 

MST 37.33 0.13 

MVC 18324.63 64.68 

N 0.00 0.00 

NC 0.00 0.00 

PB 0.00 0.00 

UMD 80.53 0.28 

ACL – Área do Cladódio; AFT – Área Fotossintética; ALT – Altura da Planta; CCL – Comprimento do Cladódio; 

CHOT – Porcentagem de Carboidratos Totais; CNF – Carboidratos não fibrosos; DCL – Diâmetro do Cladódio; 

DCP – Diâmetro da Copa; EE – Extrato Etéreo; FDA – Fibra em Detergente Ácido; FDN – Fibra em Detergente 

Neutro; LCL – Largura do Cladódio; MM – Matéria Mineral; MO – Matéria Orgânica; MSC – Matéria Seca do 

Cladódio; MSCC – Matéria Seca Cladódio no Campo; MSP – Porcentagem de Matéria Seca; MST – Matéria Seca 

Total; MVC – Matéria Verde do Cladódio; NC – Número de Cladódios; NT – Nitrogênio Total; PB – Proteína 

Bruta; UMID – Umidade. Fonte: dados do autor, 2021. 

De acordo com o dendrograma obtido pelo método de agrupamento hierárquico de 

UPGMA, os 30 acessos de palma forrageira foram reunidos em quatros clusters, consistente 

com o algoritmo padrão de Hartigan-Wong (1979) (Figura. 4). A consistência do dendrograma 

também foi corroborada pela Correlação Cofenética (0.91**). A hierarquia distribuída no 

dendrograma (Figura. 5) dos 30 acessos de O. ficus-indica (L.) Mill., corrobora com o método 

de otimização de Tocher. As (dis)similaridades baseadas nos 23 caracteres quantitativos 

(morfológicos e bromatológicos) de cada acesso foi suficiente para separar o grupo I, obtido 

pelo método de otimização de Tocher em clusters diferentes.  

  



28 
 

Figura. 4. Número ótimo de cluster determinado a partir do algoritmo padrão de 

Hartigan-Wong (1979), baseado na variação genética intergrupo em 23 variáveis de 

30 acessos de Opuntia ficus-indica (L.) Mill. 

 

Fonte: dados do autor, 2021. 
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Figura. 5. Dendrograma de 30 acessos de Opuntia ficus-indica (L.) Mill., obtido pelo método de agrupamento 

UPGMA, a partir da distância generalizada de Mahalanobis (D2) acessadas de 23 caracteres quantitativos 

morfológicos e bromatológicos. 

 

Fonte: dados do autor, 2021. 

3.2 Variáveis qualitativas 

A análise de componentes principais (PCA) foi usada para características contínuas 

avaliadas nos 30 acessos de O. ficus-indica (L.) Mill. Os eixos 1 e 2 explicam 74% da 

variação genética total, entre os acessos analisados. Foi possível estimar a correlação dos 30 

acessos baseado nos descritores qualitativos, as correlações entre os acessos 3, 4, 10, 18, 26, 

29 e 30 são altas, evidencia de que esses acessos devam, ser agrupados em um único grupo. 

Estes acessos não possuem espinhos e são promissores no uso como forragens, por facilitar 
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seu manuseio (Figura. 6). Além disso, foi observado que o acesso 15 foi aquele que mais 

contribuiu individualmente para a diversidade genética (Figura. 7).   

Figura. 6. Correlação entre os 30 acessos de Opuntia ficus-indica (L.) Mill., baseado em caracteres qualitativos. 

 

Fonte: dados do autor, 2021.  
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Figura. 7. Contribuição individual dos 30 acessos de Opuntia ficus-indica (L.) Mill. para a diversidade genética, 

baseado em caracteres qualitativos.  

 

 

Fonte: dados do autor, 2021. 

Foi possível determinar quais características que mais contribuíram para a variabilidade, 

nesse caso, os descritores cor do cladódio (CoCLA), distribuição do espinho (DistSpin) e 

comprimento do espinho (CoSPIN) foram os que mais contribuíram (Figura. 8).   
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Figura. 8. Contribuição relativa de 6 descritores morfológicos na variabilidade entre os 30 acessos da espécie 

Opuntia ficus-indica (L.) Mill. CoCLA = Cor do cladódio; CoSPIN = Comprimento do espinho; DistSpin = 

Distribuição do espinho; LeSPI = Cor do espinho; LoSPIN = Localização do espinho; SPINuAre = Número de 

espinhos por auréola. 

 

Fonte: dados do autor, 2021. 
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4 DISCUSSÃO 

As diferenças significativas observadas entre os acessos confirmam a hipótese de que há 

diversidade genética entre os 30 acessos de palma forrageira estudadas (Tabela 2) para todas as 

características, exceto para ALT. Esta variabilidade pode ser observada no agrupamento de 

médias de Scott-Knott (Tabela 3), sendo esta fundamental nos programas de melhoramento 

genético, tornando possível identificar plantas superiores para serem utilizados como genitores 

(ABIDI et al., 2009; COSTA et al., 2013; PESSOA et al., 2013; ALVES et al., 2016; 

SIQUEIRA et al., 2017; SANTOS et al., 2018; PASCOE-ORTIZ et al., 2019). 

.As altas estimativas de herdabilidade observadas para os caracteres quantitativos 

morfológicos e bromatológicos (AFT, CHOT, CNF, DCP, EE, FDA, FDN, MM, MO, MSC, 

MSCC, MSP, MST, MVC, NC, NT, PB e UMD), evidenciam a existência de variabilidade e 

controle genético na expressão do fenótipo destes caracteres. Altas estimativas de herdabilidade 

são importantes indicadores de sucesso para programas de melhoramento genético da espécie, 

quando aplicados em populações segregantes, quando próximas de um, indicam que a seleção 

pode ser eficiente levando a ganhos genéticos para estes caracteres (PESSOA et al., 2018) 

(Tabela 2). Por outro lado, os caracteres do cladódio estudados e a altura da planta, sofreram 

maior influência do ambiente, fato também reportado por Adli et al. (2019).  

Embora haja diversidade genética entre os 30 acessos de O. ficus-indica, conforme já 

descrito, o método de otimização de Tocher, revelou-nos que a mesma é baixa, formando 

apenas 3 grupos. O grupo I, composto por 93,3% dos acessos, sendo os acessos 11 e 16, os mais 

divergentes.  

Em programas de melhoramento, o melhorista deve considerar não somente a distância 

entre grupos como critério para orientar os cruzamentos, mas também o desempenho individual 

do acesso para cada característica de interesse agronômico e zootécnico. Assim, no grupo I, 

merecem destaque os acessos 4, 5, 12, 13 e 30, por possuírem atributos desejáveis numa planta 

forrageira de qualidade e devem serem utilizados como genitores em programas de 

melhoramento em palma forrageira (Tabela 5). Dentre esses acessos, apenas dois não 

apesentam espinhos, acessos 4 e 30. 

Os acessos 7 e 8, alocados nos grupos II e III, respectivamente, também são promissores 

como genitores em programas de melhoramento, pois apresentam teores nutricionais à uma 

forrageira de qualidade. Todos os acessos selecionados possuem teores nutricionais superiores 

ao relatado por Santos et al., (2018), que estudaram a divergência nutricional de 13 genótipos 

de palma forrageira sem espinho. Apesar da palma forrageira sem espinho ser adequada para a 
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alimentação dos ruminantes, este estudo mostrou que os acessos com espinhos possuem teores 

nutricionais iguais ou superiores aos sem espinhos, também corroborado por estudos reportados 

por Abidi et al., (2009) avaliando palma forrageira in vitro.  

A maioria das populações de O. ficus-indica (L.) Mill. são clones resultantes da 

propagação vegetativa dos cladódios ( SAMAH et al. 2016; ADLI et al., 2019;), no entanto, a 

variação genética detectada em nosso trabalho pode ser atribuída as mutações contínuas ou ao 

alto nível de plasticidade fenotípica e níveis de ploidia (SAMAH & VALADEZ-

MOCTEZUMA, 2014). De acordo com Segura et al., (2007), Opuntia fícus-indica (L.) Mill. 

possui indivíduos com 4 níveis de ploidia (2n=2x= 22, 2n=4x=44, 2n=6x=66 e 2n=8x=88). 

Essa diversidade na espécie é o resultado de milhares de anos de domesticação, uma vez que, 

esses genótipos foram cruzados repetidas vezes (MAJURE et al., 2012).  

Diversos estudos tentam entender as relações filogenéticas entre as espécies de palma 

forrageira (MAZRI, 2018). A avaliação taxonômica desse grupo é complexa devido a variação 

fenotípica e ecológica, além da ocorrência de poliploidia e hidridação intra e intergênica 

(WALLACE & GIBSON, 2002; CARUSO et al., 2010; MAJURE et al., 2012;). O acesso 30 

(variedade do BAG/Empaer) não apresenta espinho, este possui maior similaridade com 

acessos com espinho, o que corrobora com a hipótese da domesticação.  

Baseado nos 23 caracteres quantitativos estudados foi gerado um dendrograma para 

esclarecer as relações dos 30 acessos de O. ficus-indica (L.) Mill. do BAG/Empaer (Figura. 5). 

O acesso 8, proveniente de Chapingo/México, possui (dis)similaridade com outros treze acessos 

do mesmo centro de diversidade, por apresentar o maior e o menor teor de FDN e FDA, 

respectivamente, dentro de O. ficus-indica (L.) Mill. Da mesma forma, o acesso 7 oriundo de 

Coahuila/México, possui o menor teor de FDN e um dos maiores teores de PB dentro da 

espécie. No cluster laranja agruparam-se 20 acessos de palma forrageira, a homogeneidade 

entre os acessos agrupados não é tão clara como no cluster azul. Porém dos 20 acessos, 8 foram 

agrupados juntos por possuírem os menores teores de FDA e FDN.  

A expressão de qualquer característica sofre interferência genética e ambiental, conhecer 

a correlação genética entre os caracteres é de extrema importância para o melhoramento de 

plantas. Inicialmente, as correlações fenotípicas entre todas as características do cladódio 

(ACL, AFT, CCL, DCP, LCL e NC) foram altas e positivas (Figura 3). Apesar de não ficar 

evidente na rede de interações, a AFT apresenta correlações positivas com as variáveis CHO, 

CNF e FDN (tabela 5), e esta parece uma relação interessante, pois maiores valores de AFT 

indicam maior taxa de fotoassimilados. Outra correlação importante é a correlação negativa 
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entre proteína (PB) e carboidrato (CHO e CNF). Observe que o teor de MO está correlacionado 

positivamente com os determinadores de carboidrato e negativamente com FDN e PB.    

Na rede interação genotípica, destaca-se a semelhança entre os padrões de correlação 

fenotípica e genotípica. As correlações genotípicas foram tão fortes quanto as fenotípicas. Na 

verdade, os resultados semelhantes confirmam as altas herdabilidades observadas. Neste caso, 

a variabilidade fenotípica dos acessos é determinada principalmente pela variabilidade 

genotípica. Entretanto, apenas as correlações genéticas são utilizadas, porque estão associadas 

a ligações fatoriais ou pleiotropia, permitindo realizar seleção indireta, para obtenção de ganhos 

em características de herdabilidade baixa e que sofre grande influência do ambiente ou é de 

difícil mensuração (CRUZ et al., 2012).  

A Análise dos Componentes Principais (PCA) mostrou variação entre os acessos 

estudados, esta diferença está relacionada com a contribuição dos caracteres CoCLA, DistSpin 

e CoSPIN na variabilidade dos materiais (Figura. 8). A (dis)similaridade revelada pela PCA 

(Figura. 6) corrobora em parte com aquelas encontradas pelo método de Tocher e UPGMA, 

particularmente os acessos 7 e 8, que permanecem distantes.  Entretanto, deve-se ponderar que 

o método de Tocher formou três grupos, UPGMA quatro e a PCA, cinco grupos distintos. Os 

resultados mostram ainda uma similaridade entre os acessos sem espinhos de O. ficus-indica 

(3, 4, 10, 18, 26, 29 e 30), distribuindo-se em 3 pontos na PCA. Na Figura 7, podemos notar 

que o acesso 15 contribuiu em maior proporção para a diversidade genética, isso de deve apenas 

que esse acesso apresentou as maiores notas adotadas na metodologia para todos as variáveis 

estudadas. Baseado apenas na PCA, acessos mais distantes devem ser utilizados como 

genitores, porque são mais distantes geneticamente e irão ampliar variabilidade existente.  

Nossos resultados destacam a importância de estudos bromatológicos na variabilidade 

genética dentro de acessos de palma forrageira em Bancos de Germoplasma, com o propósito 

de recomendar materiais potencias dessa espécie para programas de melhoramento em palma 

forrageira.  
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5 CONCLUSÃO 

Há variabilidade genética entre os 30 acessos de Opuntia ficus-indica (L.) Mill. 

pertencentes ao banco ativo de germoplasma (BAG) da EMPAER quanto aos marcadores 

bromatológicos e morfológicos.  

Dos 30 acessos avaliadas do BAG, sete (4, 5, 7, 8, 12, 13 e 30) são promissores para os 

programas de melhoramento em palma forrageira.   
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