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Resumo – Como o antúrio é uma espécie tropical de grande importância 
para o mercado de flores e plantas ornamentais, a caracterização genética 
de suas variedades contribui para a proteção de cultivares e a produção co-
mercial. Nesse sentido, marcadores moleculares são ferramentas bastante 
úteis, pois possibilitam a seleção indireta de caracteres que apresentam her-
dabilidade de 100%. Objetivou-se com este trabalho identificar marcadores 
ISSR para caracterização molecular de quatro cultivares de antúrio (Luau, 
Jureia, Sublime e Maré) por meio de amostras de DNA de folhas oriundas 
de mudas estabelecidas in vitro por organogênese indireta. Foi realizada a 
extração de DNA a partir das amostras coletadas para cada cultivar. Com 
base nos produtos da PCR (Reação da Polimerase em Cadeia), visualiza-
dos por eletroforese, as cultivares de antúrio foram avaliadas por meio de 18 
marcadores ISSR (Inter Simple Sequence Repeat), sendo posteriormente 
estimada a matriz de dissimilaridade genética entre as cultivares por meio 
do complemento aritmético do índice de Jaccard. O método de agrupamen-
to foi o UPGMA (Método de Média Aritmética Não Ponderada), obtendo-se 
o dendrograma por análise multivariada. Os 18 marcadores selecionados 
apresentaram polimorfismo e foram eficientes para caracterizar e diferenciar 
as quatro cultivares de antúrio em estudo. Essa identificação de marcadores 
moleculares é importante para garantir maior eficiência na seleção de geni-
tores em programas de melhoramento genético e possibilitar o fingerprinting 
nos processos de registro e lançamento de novas cultivares.

Termos para indexação: Anthurium andraeanum, variabilidade genética, 
fingerprinting.

Identification and selection of molecular markers for 
genotypic characterization of anthurium cultivars 

Abstract – As anthurium is a tropical species of great importance to the 
flower and ornamental market, the precise genetic characterization of its va-
rieties contribute to cultivars protection and commercial production. In this 
sense, molecular markers are very useful tools, as they enable indirect se-
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lection of characters studied that have 100% heri-
tability. The aim of this study was to identify ISSR 
markers to molecular characterization of four an-
thurium cultivars (Luau, Jureia, Sublime and Maré) 
using DNA samples from leaves derived from plant-
lets established in vitro by indirect organogenesis. 
DNA was extracted from the samples collected for 
each cultivar. From the PCR (Polymerase Chain Re-
action) products, visualized by electrophoresis, the 
anthurium cultivars were evaluated using 18 ISSR 
(Inter Simple Sequence Repeat) markers, and the 
genetic dissimilarity matrix between the cultivars 
was then estimated using the arithmetic comple-
ment of the Jaccard index. The clustering method 
was UPGMA (Unweighted Pair-Group Method us-
ing Arithmetic Avarages) and the dendrogram was 
obtained by multivariate analysis. The 18 markers 
selected showed polymorphism and were efficient in 
characterizing and differentiating the four anthurium 
cultivars under study. This identification of molecu-
lar markers is important to ensure greater efficien-
cy in the selection of genitors in breeding programs 
and to enable fingerprinting in the registration and 
launch of new cultivars.

Index terms: Anthurium andraeanum, genetic va-
riability, fingerprinting.

Introdução

O agronegócio de flores e plantas ornamentais 
vem se difundindo no País, e um dos aspectos que 
contribui para essa expansão são as condições 
climáticas diferentes e favoráveis do Brasil para o 
cultivo. Em função dessa diversidade climática, é 
possível produzir flores, folhagens e outros deriva-
dos todos os dias do ano a um custo reduzido. Isso 
contribui para a consolidação de uma atividade eco-
nômica relevante, desenvolvida tanto por pequenos 
produtores rurais, o que contribui para uma melhor 
distribuição de renda e, consequentemente, ascen-
são no aspecto socioeconômico (Ribeiro; Lopes, 
2021), como também por grandes produtores, como 
Cearosa, SBW do Brasil e AGN Almeida Gusmão 
Negócios Ltda., as três maiores empresas do mer-
cado brasileiro em 2023 (Econodata, 2023).

Em 2022, o faturamento foi de US$ 7,1 milhões 
com a exportação em produtos da floricultura 
(Sebrae-SC, 2023). Em 2021, a produção brasileira 
na cadeia produtiva da floricultura cresceu 15%, 
de acordo com a Ibraflor (Instituto Brasileiro de 
Floricultura), em relação ao ano anterior. Ao todo, 
foram R$ 10,9 bilhões em rendimento pela cadeia 

produtiva em 2021, frente a R$ 9,6 bilhões do ano 
anterior (Diário da Região, 2023).

Em 2020, entre as espécies mais comercializa-
das no Veiling Holambra, atualmente um dos mais 
importantes centros comerciais e logístico de flores 
e plantas da América Latina, destacam-se os antú-
rios (Portal do Agronegócio, 2021). Os antúrios têm 
alcançado grande importância comercial no mundo, 
tanto como flor de corte quanto planta envasada 
(Muraleedharan et al., 2020).

A diversidade de plantas heterogêneas, resul-
tantes da propagação por sementes em antúrio, leva 
à disponibilização de um banco de germoplasma 
muito atrativo ao melhoramento, no sentido do de-
senvolvimento, a partir de cruzamentos específicos, 
de novas cultivares com características ímpares de 
qualidade floral e produtividade. Após seleção da 
nova cultivar, é fundamental que haja um cultivo 
com uniformidade de stand para atender à deman-
da do mercado consumidor (Tombolato et al., 2012).

Uma vez que a propagação vegetativa 
tradicional do antúrio é um processo muito lento 
(Instituto Agronômico de Campinas, 2023), a cultura 
de tecidos tem sido uma alternativa para o aumento 
da sua área de cultivo (Carvalho, 2012), pois 
permite a produção de plantas em larga escala com 
a uniformização das características de interesse 
(Tombolato  et  al., 2012). Além disso, associada 
ao uso da cultura de tecidos, a caracterização dos 
genótipos por meio da utilização de marcadores 
moleculares pode contribuir efetivamente para o 
melhoramento (Toppa; Jadoski, 2013), resultando 
no sucesso do cultivo comercial de antúrio.

Marcadores moleculares podem ser definidos 
como segmentos de DNA que estão fisicamente li-
gados a loci que determinam características de in-
teresse. Assim, os marcadores moleculares podem 
acessar diretamente o genótipo de um indivíduo, 
evitando a expressão do fenótipo e a influência do 
ambiente sobre este (Toppa; Jadoski, 2013). Dessa 
forma, os marcadores moleculares permitem maior 
conhecimento dos germoplasmas e da identificação 
em nível molecular da variabilidade genética de es-
pécies vegetais (Dantas et al., 2012). Essa capaci-
dade de detecção de variações no genoma favorece 
a tomada de decisão na escolha de genitores para 
cruzamentos com objetivo de obter novos exem-
plares de interesse agronômico. Ademais, o uso de 
marcadores proporciona a precisa distinção de indi-
víduos geneticamente diferentes, o que atende ao 
requisito de distinguibilidade da Lei de Proteção de 
Cultivares nº 9.456, a qual por distinto define “a cul-
tivar que se distingue claramente de qualquer outra 
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cuja existência na data do pedido de proteção seja 
reconhecida” (Toppa; Jadoski, 2013).

Em antúrio, o estudo dos mecanismos genéti-
cos ligados à espata, característica da espécie de 
maior interesse do mercado, é área prioritária de in-
vestigação para melhoramento (Elibox; Umaharan, 
2012). Além disso, há uma constante busca por culti-
vares resistentes a pragas e doenças que impactam 
negativamente a produção da espécie. Ademais, a 
senescência das flores, especialmente quando sub-
metidas a ambientes extremos durante o armaze-
namento (Elibox; Umaharan 2010), também é um 
desafio a ser superado para melhor atendimento à 
demanda de mercado. Portanto, a cor e forma das 
espatas, a resistência a estresses bióticos e a longa 
vida útil e de armazenamento são alvos para abor-
dagens de melhoramento assistido por marcadores 
moleculares (Silva et al., 2015).

É bem conhecido que as antocianinas conferem 
pigmentação e também participam da defesa contra 
uma variedade de estresses bióticos e abióticos nas 
plantas (Khoo et al., 2017; Tanaka et al., 2008). Es-
tudos anteriores, em outras espécies, indicam que 
um único gene não é responsável pelo acúmulo de 
antocianinas e que a biossíntese dessas substân-
cias envolve um mecanismo coordenado de mui-
tos genes (Walker et al., 2007; Qian et al., 2014). 
Em antúrio, essa biossíntese é regulada pelos ge-
nes CHI, DFR, F3H e F3’5’H (Osorio-Guarín et al., 
2021). Nesse sentido, avaliações moleculares em 
associação com análises fenotípicas, considerando 
a identificação de marcadores moleculares ligados 
às características de interesse agronômico, são 
essenciais para o uso eficaz dos recursos fitoge-
néticos de plantas para atividades de pré-melhora-
mento e programas de melhoramento (Byrne et al., 
2018; Pessoa et al., 2018). São vários os tipos de 
marcadores moleculares disponíveis e dentre aque-
les identificados por PCR (Reação da Polimerase 
em Cadeia) estão os ISSR (Inter Simple Sequence 
Repeats). Marcadores ISSR têm sido utilizados na 
caracterização molecular de diferentes genótipos 
(Buldewo et al., 2012; Souza Neto et al., 2014; Sri-
samoot; Padsri, 2018; Zhang et al., 2021) e espé-
cies de Anthurium (Venkat et al., 2014). Além do alto 
grau de polimorfismo, esses marcadores apresen-
tam baixo custo e alta reprodutibilidade, sendo uma 
opção adequada para ser empregada em estudos 
de diversidade genética, dentre outros (Ng; Tan, 
2015).

Portanto, objetivou-se identificar marcadores 
moleculares ISSR para quatro cultivares de antú-
rio (Sublime, Luau, Jureia e Maré), visando avaliar 
a variabilidade genética entre essas cultivares e, 

também, selecionar genitores com características 
de interesse para a obtenção de novas variedades.

Material e métodos
Foram utilizadas as cultivares de antúrio 

(Anthurium andraeanum Linden ex. André) Jureia, 
Luau, Maré e Sublime, cedidas pelo Instituto 
Agronômico de Campinas (IAC), em Campinas, São 
Paulo.

Extração de DNA
A extração de DNA seguiu o protocolo de Doyle 

e Doyle (1990), com modificações, a partir de folhas 
jovens e sadias de mudas de antúrio pré-estabeleci-
das in vitro por organogênese indireta e mantidas em 
meio de cultivo Pierik (1976) sem adição de regula-
dores de crescimento. O protocolo utilizou o tampão 
de extração CTAB (brometo de cetiltrimetilamônio) 
a 2%, com 100 mM de TRIS-HCl (pH 8,0); 20 mM 
de EDTA (etilenodiamino tetra-acético); 1,4  M de 
NaCl; 2% de CTAB e 2% de PVP 40 (polivinilpirro-
lidona). O protocolo foi adaptado modificando-se o 
número de lavagens com clorofórmio-isoamil para 
dois e diminuindo-se o tempo no banho-maria para 
três minutos.

Os DNAs extraídos foram quantificados em es-
pectrofotômetro NanoDrop 2000 (Thermo Scientific, 
Wilmington, EUA) e, em seguida, diluídos em água 
ultrapura para a concentração de 10 ng/μL. A par-
tir das soluções diluídas, realizaram-se as reações 
da PCR. Os DNAs extraídos foram visualizados por 
meio de eletroforese em gel de agarose a 1,8%, pre-
parado em TBE (90 mM TRIS-ácido bórico / 1 mM 
EDTA) com concentração final 1X, e corados com 
brometo de etídio. O peso molecular de cada frag-
mento amplificado foi estimado com base no mar-
cador de DNA 1 kb ladder (Invitrogen, Carlsbad, CA, 
EUA).

Amplificação do DNA
Inicialmente, foram realizados testes prelimina-

res de amplificação com 63 iniciadores ISSR (Inte-
grated DNA Technologies, Coralville, Iowa, EUA), 
visando determinar quais apresentariam maior poli-
morfismo, utilizando-se DNA de folha de duas culti-
vares de antúrio escolhidas ao acaso. Esses inicia-
dores foram selecionados com base na temperatura 
de anelamento (47 a 54 °C) da PCR. Após a am-
plificação, foi realizada a eletroforese, permitindo a 
visualização do produto da PCR em gel de agarose.

As reações de amplificação foram preparadas 
isoladamente para cada iniciador em um volume 
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final de 25 μL, compostas por: tampão de reação 1X; 
2,0 mM de MgCl2; 0,4 mM de dNTPs; 20 ng de DNA; 
0,2 μM de cada iniciador; 1 U de Taq DNA polymera-
se (Invitrogen, Carlsbad, CA, EUA); e água ultrapu-
ra para completar o volume da reação.

A PCR foi realizada em termociclador VeritiTM 
(Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) nas se-
guintes condições: 5 minutos a 94 °C (desnaturação 
inicial), seguindo-se de 40 ciclos de desnaturação 
(94 °C por 1 minuto), anelamento (47 a 55 °C, de-
pendendo do iniciador, por 1 minuto) e extensão 
(72 °C por 1 minuto). Após os 40 ciclos, seguiu-se 
uma etapa de extensão final (72 °C por 5 minutos).

Após a amplificação, foi feita a eletroforese, na 
qual os produtos da PCR foram separados em gel 
de agarose (1,8%), corados com brometo de etí-
dio (0,5 μg/μL) e submetidos a 90 volts por 2 horas. 
Posteriormente, os géis foram visualizados sob luz 
UV e fotografados em fotodocumentador (Loccus 
Biotecnologia, Cotia, São Paulo, Brasil).

A partir dos padrões de bandas obtidos com os 
marcadores ISSR, foi elaborada uma matriz binária 
de dados com base na presença (1) e ausência (0) 
de bandas.

Em seguida, as estimativas de similaridade en-
tre os pares de variedades (ii’) foram convertidos em 
dissimilaridade, para construção de uma matriz, por 
meio do complemento aritmético (D) do coeficien-
te de similaridade de Jaccard, estimado de acordo 
com a Equação 1 a seguir:

em que: Sii’ - coeficiente de Jaccard; A - número 
de concordâncias do tipo 1 1; B - o número de dis-
cordâncias do tipo 1 0; e C - número de discordân-
cias do tipo 0 1.

A partir da matriz de dissimilaridade genética, foi 
utilizado o método de agrupamento UPGMA (Mé-
todo de Média Aritmética Não Ponderada) para a 
obtenção do dendrograma, utilizando-se análise 
multivariada. Também foi calculado o coeficiente de 
correlação cofenético (r) para avaliar a consistência 
do padrão de agrupamento.

O ponto de corte do dendrograma foi definido 
com base na estimativa da dissimilaridade genética 
média, apresentada na Equação 2.

em que: Dgm - dissimilaridade genética média; 
Dgij - dissimilaridade genética entre os indivíduos i 
e j; N - número de pares obtidos.

Todas as análises estatísticas foram realizadas 
no programa computacional Genes (Cruz, 2008).

Resultados e discussão

Extração de DNA

Com a quantificação dos DNAs extraídos, pode-
-se analisar a pureza destes, sendo verificada pelas 
relações A260 / A280, as quais variaram de 2,0 a 
2,2. A integridade do DNA é fundamental para a ni-
tidez e reprodutibilidade dos produtos de amplifica-
ção via PCR (Ferreira; Grattapaglia, 1995). Assim, 
as amostras obtidas apresentaram boa qualidade, o 
que é essencial para análises moleculares posterio-
res, como a PCR (Alessio et al., 2013).

Amplificação do DNA

Com base nos melhores resultados quanto à 
amplificação em termos de polimorfismo e nitidez 
das bandas geradas, dos 63 iniciadores ISSR tes-
tados, 18 foram selecionados para serem utilizados 
na amplificação das quatro cultivares de antúrio em 
estudo.

Na Tabela 1, estão listados os 18 marcadores 
selecionados para análise da variabilidade genética 
entre as quatro cultivares de antúrio, os quais ampli-
ficaram um total de 149 fragmentos. O número total 
de fragmentos polimórficos foi de 125, correspon-
dendo a 83,89% de polimorfismo. Os polimorfismos 
individuais variaram de 46,15% (847) a 100% (810, 
826, 855, 856 e 859). A média das bandas polimór-
ficas geradas por iniciador foi de 6,94.

Souza Neto et al. (2014), ao trabalharem com 
a caracterização molecular de 20 genótipos de 
Anthurium andraeanum Linden ex. André, obtiveram 
uma média de 13,76 fragmentos polimórficos 
gerados por iniciador ISSR, correspondendo 
a 91,05% de polimorfismo. Em experimento 
conduzido por Venkat  et  al. (2014) com a 
construção de mapa genético entre duas espécies 
de antúrio (Anthurium ornatum Schott e Anthurium 
andraeanum Linden ex. André), cada primer ISSR 
produziu entre um e dois fragmentos polimórficos, 
com 100% de polimorfismo total. Esses dados 
demonstram que, independentemente do número 
de genótipos estudados, apesar de variações na 
média de fragmentos polimórficos, os marcadores 
moleculares ISSR utilizados são capazes de gerar 
altas taxas de polimorfismo, assim como observado 
no presente estudo.



Identificação e seleção de marcadores moleculares para caracterização genotípica de cultivares de antúrio 5

Tabela 1. Identificação e sequência dos iniciadores, número de bandas geradas e polimórficas, e percentual de 
polimorfismo dos 18 iniciadores ISSR selecionados na caracterização das cultivares Jureia, Luau, Maré e Sublime de 
antúrio (Anthurium andraeanum Linden ex. André).

Iniciador ISSR (Sequência 5‘→ 3’) Bandas 
geradas

Bandas 
polimórficas Polimorfismo (%)

807 5‘ AGA GAG AGA GAG AGA GT 6 4 66,67

810 5‘ GAG AGA GAG AGA GAG AT 5 5 100,00

811 5‘ GAG AGA GAG AGA GAG AC 7 6 85,71

817 5‘ CAC ACA CAC ACA CAC AA 7 6 85,71

818 5‘ CAC ACA CAC ACA CAC AG 7 6 85,71

825 5‘ ACA CAC ACA CAC ACA CT 7 4 57,70

826 5‘ ACA CAC ACA CAC ACA CC 5 5 100,00

828 5‘ TGT GTG TGT GTG TGT GA 10 9 90,00

829 5‘ TGT GTG TGT GTG TGT GC 8 7 87,50

844 5‘ CT CT CT CT CT CT CT CT RC 8 7 87,50

846 5‘ CAC ACA CAC ACA CAC ART 15 11 73,33

847 5‘ CAC ACA CAC ACA CAC ARC 13 6 46,15

849 5‘ GTG TGT GTG TGT GTG TYA 10 8 80,00

855 5‘ AC AC AC AC AC AC AC AC YT 6 6 100,00

856 5‘ ACA CAC ACA CAC ACA CYA 11 11 100,00

858 5‘ TGT GTG TGT GTG TGT GRT 9 8 88,89

859 5‘ TGT GTG TGT GTG TGT GRC 9 9 100,00

878 5‘ GGA TGG ATG GAT GGA T 8 7 87,50

Total 149 125 83,89

ISSR também foram úteis para constatar a pre-
sença ou não de variação somaclonal em cultivares 
estabelecidas in vitro. Zhang et al. (2021), utilizando 
cinco primers polimórficos, verificaram que foi pos-
sível detectar variabilidade genética entre as qua-
tro cultivares de antúrio, como também entre essas 
mesmas cultivares (plantas-mães ou plantas-matri-
zes) e as populações de mudas regeneradas in vi-
tro a partir delas. Esses resultados evidenciam que 
a utilização de marcadores ISSR tem apresentado 
boa capacidade de detectar um alto nível de poli-
morfismo em antúrio.

Srisamoot e Padsri (2018) acessaram a varia-
bilidade de cultivares de antúrio com apenas dez 
marcadores ISSR. No presente estudo, todos os 18 
marcadores ISSR selecionados para amplificação 
do DNA das quatro cultivares apresentaram polimor-
fismo. Assim, todos são considerados úteis para se-
rem utilizados na caracterização molecular dessas 
cultivares, especialmente os marcadores 810, 826, 

855, 856 e 859, os quais apresentaram um total de 
100% de polimorfismo. Isso evidencia que o núme-
ro de marcadores polimórficos utilizados foi mais do 
que o suficiente para verificar as relações genéticas 
entre as cultivares.

Gantait e Sinniah (2011), em experimento con-
duzido com Anthurium andraeanum, cultivar Can-
Can, submeteram amostras de DNA de mudas, obti-
das por micropropagação e derivadas de sementes, 
a uma análise sobre a integridade genética explo-
rando iniciadores ISSR, os quais exibiram um pa-
drão monomórfico de bandas, revelando, assim, a 
manutenção da identidade genética das plantas ob-
tidas pelos diferentes métodos de propagação. Com 
o resultado desses autores, pode-se concluir que a 
utilização de marcadores ISSR é uma ferramenta 
confiável para caracterização de cultivares de antú-
rio. Neste estudo, após a amplificação dos 18 mar-
cadores, os perfis eletroforéticos de bandas revela-
das evidenciaram que as cultivares compartilharam 
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Tabela 2. Iniciadores ISSR que distinguem cultivares de antúrio (Anthurium andraeanum, Linden ex. André) com perfil de 
amplificação similar, com diferença em uma única banda polimórfica, a partir de DNA proveniente de amostras de folha. 
Fortaleza, CE, 2015.

Cultivar com perfil de amplificação similar Iniciador ISSR selecionado para 
distinção das cultivaresPresença de banda Ausência de banda

Luau Maré/Jureia 807

Jureia Maré 810

Jureia Luau 811/828

Jureia Sublime 878

um grande número de alelos. Em alguns casos, o 
perfil eletroforético foi muito similar e uma única 
banda foi responsável por diferenciar as cultivares. 
Os marcadores que geraram esse polimorfismo es-
tão descritos na Tabela 2.

Em trabalho desenvolvido por Buldewo  et  al. 
(2012) com a identificação da diversidade genética 
entre 12 cultivares de Anthurium andraeanum 
Linden ex. André, marcadores ISSR exibiram 
polimorfismos únicos úteis para a distinção de 
algumas dessas cultivares, contribuindo para sua 
caracterização. A caracterização de cultivares é 

de grande importância porque tem por objetivo 
registrar o maior número de características, para 
que se possa reconhecer e fazer uso com eficiência 
do germoplasma disponível, sendo essencial para 
a proteção de cultivares, escolha de genitores e 
identificação de uma nova cultivar para registro 
e lançamento em programas de melhoramento 
genético. Srisamoot e Padsri (2018) e Zhang et al. 
(2021) também identificaram polimorfismo por meio 
de marcadores ISSR entre as cultivares de antúrio 
avaliadas, incluindo a identificação e caracterização 
de cultivares.

As medidas de dissimilaridade são de grande 
importância em estudos de diversidade genética 
em que se busca identificar genitores considerados 
promissores a serem utilizados em programas de 
melhoramento genético (Cruz et al., 2011). A partir 
dos dados de presença (1) e ausência (0) de bandas 
observadas na eletroforese, foi gerada uma matriz 
com a distância genética entre as cultivares de an-
túrio. A distância genética entre as quatro cultivares 
variou de 0,42 a 0,70. O menor índice de dissimi-
laridade observado foi aquele entre Luau e Jureia. 
Em contrapartida, os maiores índices de dissimilari-
dade foram observados entre Sublime e Maré (0,70) 
e entre Sublime e Jureia (0,66).

Quanto maior a dissimilaridade obtida entre dife-
rentes genótipos, maior o número de combinações 
possíveis entre características distintas. Assim, com 
base nas distâncias genéticas obtidas para as cul-
tivares de antúrio estudadas, é possível indicar que 
as cultivares Jureia e Maré podem ser utilizadas em 
cruzamentos com a cultivar Sublime para a possí-
vel obtenção de progênies recombinantes. No en-
tanto, o melhorista deve considerar também outros 
caracteres mais apropriados que devem ser sele-
cionados nos genitores para obtenção de genótipos 
superiores.

As características fenotípicas das cultivares de 
antúrio relevantes na seleção de genitores são as 
seguintes: ‘Jureia’ - espata com muitas nervuras, 
de coloração coral-luminoso e espádice branco/
amarelado; ‘Luau’ - espata de coloração branca e 
com brilho, com espádice quase totalmente branca 
(Gonçalves et al., 2023); ‘Nuvem’ - espata branca, 
firme, brilhante, formato redondo, tamanho grande 
e espádice branco/amarelo (Clonagri, 2021); ‘Maré’ 
- espata com muitas nervuras de coloração branca, 
brilhante e espádice robusta de coloração branca/
amarela; Sublime’ - espata com nervuras rasas, de 
coloração rosa opaca e espádice rosa claro com a 
ponta mais corada (Instituto Agronômico de Campi-
nas, 2023).

Em pesquisa conduzida por Buldewo  et  al. 
(2012), marcadores ISSR foram utilizados na iden-
tificação da diversidade genética entre 12 cultivares 
de Anthurium andraeanum Linden ex. André. As dis-
tâncias genéticas entre os diferentes genótipos va-
riaram de 0,24 a 0,78, revelando ampla variabilidade 
genética entre os genótipos em estudo. O trabalho 
desenvolvido por Souza Neto et al. (2014) envolveu 
20 genótipos de antúrio, e os valores de dissimilari-
dade variaram de 0,27, entre os genótipos SA 01 e 
SA 02, e 0,91, entre SA 01 e NA 33. Assim, SA 01 
e NA 33, por apresentarem grande dissimilaridade 
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Figura 1. Dendrograma de dissimilaridade genética, obtido com a utilização do método de agrupamento UPGMA (Método 
de Média Aritmética Não Ponderada), por análise multivariada, a partir da matriz de dissimilaridade genética entre quatro 
cultivares de antúrio. Ponto de corte com base na estimativa da dissimilaridade genética média: 0,58. Grupos formados: 
I (Luau e Jureia); II (Maré); e III (Sublime).

entre si, foram considerados promissores em pro-
gramas de melhoramento genético e possíveis ge-
nitores de novas variedades.

No presente estudo, a menor distância genética 
entre as quatro cultivares de antúrio foi de 0,42, valor 
superior àqueles observados nos trabalhos conduzi-
dos por Buldewo et al. (2012) e Souza Neto et al. 
(2014), indicando baixa similaridade genética entre 
as cultivares estudadas e, portanto, que há maiores 
chances de combinações gênicas para obtenção de 
novas cultivares, mesmo entre aquelas genetica-
mente menos distantes.

A partir da matriz de distâncias genéticas, utili-
zando-se o método de agrupamento UPGMA, por 

meio do complemento do coeficiente de Jaccard, foi 
gerado o dendrograma de dissimilaridade genética 
(Figura 1), com ponto de corte de 0,58, o qual foi ob-
tido pela distância genética média. O coeficiente de 
correlação cofenética (CCC) pode ser utilizado para 
indicar a consistência de um padrão de agrupamen-
to, que terá maior adequação quanto mais perto da 
unidade estiverem os valores deste coeficiente (Oli-
veira et al., 2019). O valor do CCC calculado foi de 
0,94, o que indica boa representatividade do den-
drograma de dissimilaridade genética gerado para 
as cultivares de antúrio em estudo. No trabalho de 
Srisamoot e Padsri (2018), o CCC calculado foi de 
0,92, similar ao obtido neste estudo.

No primeiro grupo, estão Luau e Jureia, eviden-
ciando estas cultivares com a maior similaridade ge-
nética quando relacionadas àquelas cultivares em 
grupos distintos. Os grupos II e III, cada um compos-
to apenas por uma cultivar, Maré e Sublime, respec-
tivamente, revelam que elas possuem afastamento 
genético entre si e, com relação ao grupo I, sendo 
as cultivares Maré e Sublime, em ordem crescente, 
as cultivares com maior distância genética entre as 
quatro estudadas.

Considerando-se as características fenotípicas 
das cultivares de antúrio em estudo, já relatadas, é 
importante observar que as cultivares Jureia e Luau 
são muito distintas do ponto de vista fenotípico; po-
rém, estão em um mesmo agrupamento no dendro-
grama de dissimilaridade genética, apresentando 
distância genética menor do que as cultivares Luau 
e Maré, fenotipicamente semelhantes. Da mesma 
forma, Jureia e Sublime, que apresentam espatas 
com cores análogas, ou seja, com pigmentação 

semelhante, apresentam-se em grupos distintos no 
dendrograma. Ou seja, fenótipos similares podem 
não indicar proximidade genética e vice-versa.

Este estudo contribui para entender que mes-
mo os marcadores moleculares mais genéricos, 
como no caso dos ISSR, são muito importantes 
para uma caracterização precisa e detalhada dos 
genótipos e, portanto, ferramenta muito útil em estu-
dos genéticos. No caso específico deste estudo, os 
marcadores ISSR testados são úteis para detectar 
informação genética capaz de permitir a identifica-
ção precisa das quatro cultivares de antúrio consi-
deradas, possibilitando estudos de caracterização 
genética e escolha de genitores para realização de 
cruzamentos.

Conclusões
Os 18 marcadores ISSR selecionados para am-

plificação das amostras de DNA foram eficientes em 
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detectar polimorfismos entre as cultivares estudadas 
de antúrio e acessar a variabilidade genética entre 
elas. Jureia e Luau possuem maior similaridade ge-
nética, enquanto que Sublime e Maré são as cultiva-
res mais promissoras para cruzamentos com possi-
bilidade de obtenção de progênies recombinantes, 
visto serem mais distantes geneticamente. Desses 
18 marcadores polimórficos, cinco (807, 810, 811, 
828 e 878) podem ser utilizados para a identificação 
inequívoca entre as cultivares estudadas.
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