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RESUMO

AZEVEDO, Alinne Oliveira Nunes; DSc.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; Marco, 2019; Avaliacdo de linhagens recombinadas de
mamoeiro via fenotipagem digital e identificacdo de QTL para as principais
caracteristicas agronémicas; Orientador: Messias Gonzaga Pereira; Conselheiros:
Helaine Christine Cancela Ramos e Alexandre Pio Viana

No Brasil, apesar do vasto cultivo do mamoeiro (Carica papaya) e da sua
importancia econdémica, existe a necessidade de se desenvolver mais cultivares
gue atendam melhor as exigéncias do mercado interno e externo. Esta tese € parte
do programa de melhoramento genético do mamoeiro liderado pela UENF em
parceria com a empresa Caliman Agricola S/A. Os objetivos deste estudo foram:
identificar linhagens de mamoeiro com desempenho superior as cultivares
disponiveis no mercado e identificar QTLs associados a caracteristicas de interesse
agrondémico. Para tanto, foram avaliadas linhagens de populacéo F4, derivada do
cruzamento entre os gendtipos Sekati e JS-12. O primeiro capitulo contempla a
identificacdo de genotipos com caracteristicas agrondmicas e de qualidade de fruto
superiores, bem como, estudo de diversidade genética entre as linhagens e estudo
de correlacdes entre as caracteristicas avaliadas. Os resultados da analise dos
parametros genéticos indicaram que as linhagens avaliadas dispbem de
variabilidade genética para as caracteristicas consideradas. A selecdo de plantas
deve ser realizada, prioritariamente, com base na média das familias e no indice

genotipico padronizado (IGP). A andlise de dissimilaridade genética resultou em 15

Xii



grupos que subdividiram os gendétipos pelo peso médio do fruto no grupo do tipo
solo ou formosa. O grupo 10 formado pelo genétipo 2 se destacou para as principais
caracteristicas de interesse da cultura, sendo um potencial genitor para cultivares
ou hibridos do tipo solo. Para o grupo formosa destacaram-se os genétipos 26 e
39. No segundo capitulo objetivou-se identificar locos relacionados as
caracteristicas quantitativas (QTL) para as caracteristicas agrondmicas e de
gualidade de fruto, por meio de marcadores SNP’s (single nucleotide
polymorphisms). A analise de QTL foi realizada pela associacdo dos dados do
mapa de ligagdo com os conjuntos de dados fenotipicos obtidos a partir da
avaliagdo de 97 linhagens Fs4 Foram identificados ao todo 176 QTL, sendo a
caracteristica numero de frutos deformados a detentora de mais QTL, com 16 QTL
nos grupos de ligacédo 1, 4, 5, 6, 7, 8 e 9. A caracteristica didmetro do fruto foi a
detentora de menos QTL, com apenas 5 QTL, presentes no grupo de ligacéo 1, 6,
8, 9 e 10. A variacéao fenotipica total explicada pelos QTL foi de 95,39% para altura
da planta, 91,20% para altura de insercdo do primeiro fruto, 87,53% para diametro
do caule, 87,14% para numero de frutos comerciais, 77,66% para numero de frutos
deformados, 95,93% para namero de nos sem fruto, 93,52% para peso médio do
fruto, 71,01% para estagio de maturacdo do fruto, 84,32% para estagio de
maturacao da polpa, 94,10% para firmeza do fruto, 51,62% para firmeza da polpa,
97,02% para espessura da polpa, 44,41% para diametro do fruto, 87,18% para
comprimento do fruto e 71,55% para producao por planta. Considerando a variacédo
explicada por cada QTL foi possivel perceber uma variacéo de 1,01% a 36,68%, ou
seja, foram identificados QTL de grande, médio e pequeno efeito. Os QTL de maior
efeito sdo candidatos para o desenvolvimento de ferramentas de selecdo assistida

em programas de melhoramento do mamoeiro.

Palavras-chave: Carica papaya; indice de selecdo; -correlacbes simples;
identificacdo de QTLs
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ABSTRACT

AZEVEDO, Alinne Oliveira Nunes; DSc.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; March, 2019 Evaluation of papaya recombinant imbreed
lines via digital phenotyping and identification of QTL for the main agronomic
characteristics. Advisor: Messias Gonzaga Pereira; Counselors: Helaine Christine
Cancela Ramos e Alexandre Pio Viana.

In Brazil, despite the extensive cultivation of papaya (Carica papaya) and its
economic importance, there is still a need to develop more cultivars that better meet
the requirements of domestic and foreign markets. This Thesis is part of Papaya
Breeding Program led by UENF in association with Caliman Agricola S/A. The goals
of this thesis were the development and the identification of papaya lineages with
superior performance than cultivars available on market and the identification of
QTLs associated to characteristics of agronomic interest. Thus, lineages from a
population in F4, derived from the crossing of genotypes Sekati and JS-12, were
evaluated. The first chapter contemplates the identification of genotypes with
superior agronomic and fruit quality characteristics, as well as a study of genetic
diversity among the lineages and a study of correlations among the evaluated
characteristics. The results of the analysis of genetic parameters indicated that the
lineages evaluated have genetic variability for the characteristics under
consideration. The selection of plants should be performed primarily based on the
average of the families and the Genotypic Standardized Index (GSI). The analysis

of genetic dissimilarity resulted in 15 groups that subdivided the genotypes by the
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average weight of the fruit in groups of the Solo or Formosa type. The group 10
formed by genotype 2 stood out for the main characteristics of agronomic interest,
therefore is a potential genitor for cultivars or hybrids of the soil type. For the formosa
group the genotypes 26 and 39 were highlighted. The second chapter aimed to
identify quantitative trait loci (QTL) for the agronomic and fruit quality characteristics,
through single nucleotide polymorphisms (SNPs). The QTL analysis was performed
by associating the linkage map with the phenotypic datasets obtained from the
evaluation of 97 lines in F4. A total of 176 QTLs were identified, wherein the
characteristic of number of deformed fruits held more QTLs, with 16 QTLs in the
linkage groups 1, 4, 5, 6, 7, 8 and 9. The characteristic diameter of the fruit was the
holder of fewer QTLs, with only 5 QTLs present in the linkage group 1, 6, 8, 9 and
10. The total phenotypic variation explained by QTLs was 95.39% for AP, 91.20%
for AIPF, 87.53% for DC, 87.14% for NFC, 77.66% for NFD, 95.93% for NNSF,
93.52% for FF, 71.01% for FME, 84.32% for EMP, 94.10% for FF, 51.62% for FP,
97.02% for EP, 44.41% for DF, 87.18% for CF and 71.55% for PROD. Considering
the variation explained by each QTL, it was possible to perceive a variation of 1.01%
to 36.68%, in other words, QTLs of large, medium and small effects were identified.
The most successful QTLs are candidates for the development of assisted selection

tools in papaya breeding programs.

Keywords: Carica papaya; selection index; simple correlation; QTLs identification.
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1. INTRODUCAO

O mamoeiro (Carica papaya L.) e a unica espécie do género Carica, que
pertence a familia Caricaceae, que por sua vez € composta por 35 espécies
distribuidas em seis géneros. Entretanto Carica papaya L vem a ser a Unica espécie
do género a ter importancia comercial (Badillo, 1971) por apresentar frutos de polpa
macia, rica em acgucares solluveis e sabor agradavel.

Uma das razdes do sucesso do cultivo do mamoeiro no Brasil é o uso de
variedades melhoradas. Em programas de melhoramento genético, varias
caracteristicas sdo avaliadas em varias regides, a fim de indicar novos genétipos
para determinada regi&o. Isso torna o melhoramento da espécie bastante oneroso,
pois a avaliacdo de muitas caracteristicas exige tempo, mao de obra e recursos
financeiros (Cargnelutti Filho et al., 2010).

A firmeza da polpa e o teor de soélidos solUveis sdo as principais
caracteristicas na avaliacao dos frutos por serem indicadores de qualidade, sendo
os altos valores de firmeza fundamentais para aumentar a vida util dos frutos e
facilitar o transporte, pois proporciona maior resisténcia fisica, mantendo a
gualidade dos frutos. J& a incidéncia de deformac¢des no fruto e reversao floral é
indesejavel por culminar na reducdo da produtividade da lavoura. Estudos tém
evidenciado a existéncia de um grande niamero de genes envolvidos na expressao
de tais caracteristicas, o que indica heranca complexa ou quantitativa, e com
grande influéncia dos fatores ambientais (Cattaneo, 2001; Damasceno Junior,
2008).



Com o advento dos marcadores moleculares, surgiu a possibilidade da
realizacdo de estudos genéticos minimizando os efeitos ambientais. No
melhoramento, eles podem ser aplicados em programas de selecdo assistida e
desenvolvimento de mapas genéticos, que por sua vez é uma das aplicacdes de
maior impacto dessa tecnologia (Carneiro e Vieira, 2002).

O avanco das pesquisas nos Ultimos anos possibilitou a obtencdo de
mapas genéticos saturados e, por conseguinte, a sua utilizacdo no mapeamento de
regibes gendmicas associadas a caracteristicas de heranca quantitativa, ou QTL
(Quantitative Trait Loci), constituindo assim, em uma importante aplicacdo dos
mapas genéticos construidos com base em marcadores moleculares (Oliveira,
2006).

O mapeamento de QTL consiste na estimativa do nimero, posi¢do no
genoma, efeitos genéticos, interagcdes QTL x ambientes e epistaticas (QTL x QTL)
dos locos que controlam caracteres quantitativos (Doerge, 2002). As informacgdes
geradas pelo mapeamento podem ser utilizadas tanto para aumentar o
conhecimento sobre a heranca genética dos caracteres, quanto para identificar
marcadores moleculares que possam ser utilizados em programas de selecéo
assistida. Essa talvez seja uma das grandes aplicacbes do mapeamento de QTL,
aumentando substancialmente a eficiéncia da resposta a selecdo em programas de
melhoramento.

Existem muitos trabalhos recentes relatando o sucesso na utilizacdo de
informacfes de mapas genéticos para identificacdo de QTL, e sua aplicacdo em
programas de melhoramento genético em algumas culturas como feijao (Torga et
al., 2010), arroz (Wang et al., 2013), trigo (Cui et al., 2014), milho (Zhao et al., 2016;
Giraud et al., 2017), tomate (llla-Berenguer et al., 2015) e maracuja (Pereira et al.,
2017). Porém ainda sdo poucos os estudos de mapeamento de QTL,
especificamente com a cultura do mamao.

Visando incrementar as informagdes sobre gendtipos, o presente trabalho
foi dividido em dois capitulos. O primeiro teve por objetivo avaliar 130 individuos de
uma populacdo F4, proveniente do cruzamento entre os genitores Sekati e JS-12
guanto as caracteristicas agronémicas e de qualidade de fruto, a fim de selecionar
individuos como potenciais genitores. O segundo capitulo teve como objetivo
identificar QTLs no mapa genético do mamoeiro associados as caracteristicas

avaliadas na populagdo F4, visando o desenvolvimento de ferramentas que



possibilitem, no futuro, a aplicacdo da selecéo assistida por marcadores (SAM) nos

programas de melhoramento genético do mamoeiro.



2. OBJETIVOS

1.1.0bjetivo geral

Avaliar 130 individuos de uma populagdo F4, proveniente do cruzamento
entre os genitores Sekati e JS-12 quanto as caracteristicas agronémicas e de
gualidade de fruto, a fim de selecionar individuos como potenciais genitores, e
identificar QTLs no mapa genético do mamoeiro associados as caracteristicas

avaliadas na populacéo Fa.

1.2.Objetivos Especificos

e Avaliar linhagens F4 em um ensaio de competicdo com auxilio da

fenotipagem digital;

e Estimar parametros genéticos e obter valores genéticos para as
caracteristicas agronémicas em progénies F4 por meio do procedimento
REML/BLUP;

e Selecionar individuos superiores quanto as principais caracteristicas de
interesse agrondmico em uma populacdo Fai, utilizando modelagem

mista;

e Estimar a correlagdo entre as variaveis de importancia agronémica e

qualidade do fruto;



Identificar regides genbmicas que controlam as caracteristicas de
Importancia agronémica e qualidade do fruto na populagéo F4, por meio

de dados fenotipicos e de mapeamento genético;

Identificar a agéo génica presente em cada QTL, bem como determinar

a contribuicdo dos parentais sobre cada caracteristica avaliada.



3. CAPITULOS

3.1.AVALIACAO E SELECAO DE LINHAGENS F, DE MAMOEIRO VIA
MODELOS MISTOS

3.1.1. INTRODUCAO

O Brasil é o segundo maior produtor e exportador de maméao no mundo,
com uma producao anual de aproximadamente 1 milhdo de toneladas de frutos, o
gue corresponde a 8,12% da producdo mundial (FAOSTAT, 2017). O Estado do
Espirito Santo € o principal produtor e exportador de maméo do Brasil, com uma
area plantada de 6.118 hectares e producao de 311.150 toneladas em 2017 (IBGE,
2017), concentrando a producéo na Regido Norte do Estado.

Em 2017, o Brasil exportou 26,48 mil toneladas de mamao entre janeiro e
julho, volume 21% maior em comparac¢ao com o0 mesmo periodo do ano de 2016,
gerando uma receita de US$ 27,25 milhdes conforme a Secretaria de Comércio
Exterior (Secex) (Barbieri, 2017).

Desde o lancamento dos primeiros hibridos nacionais de maméo, o
programa de melhoramento do mamoeiro da UENF/CALIMAN vem desenvolvendo
cada vez mais cultivares e disponibilizando aos agricultores, aumentando a

variabilidade genética da cultura. Atualmente estdo disponiveis 54 registros de



cultivares de maméao junto ao Registro Nacional de Cultivares — RNC, dos quais 21
hibridos foram desenvolvidos pelo programa de melhoramento da UENF (Pereira
et al., 2018).

A variabilidade genética € crucial para obtencdo de gendtipos superiores,
0S quais apresentam um bom desempenho para diversas caracteristicas de
importancia agronémica. Uma boa estratégia para identificar esses genétipos é o
uso da metodologia do indice de selecao proposta por Smith (1936) e Hazel (1943),
gue tem como finalidade a melhoria de varias caracteristicas simultaneamente.

Geralmente, os indices de selecdo sdo construidos a partir de estimativas
de parametros genéticos e médias fenotipicas obtidas pelo método de andlise de
variancia (Pedrozo et al., 2009). No entanto, uma alternativa a ser empregada na
construcdo de indices e, que pode resultar em um processo de selecdo mais
acurado, € o emprego de componentes de variancia estimados por maxima
verossimilhanca restrita (REML) e valores genéticos ou genotipicos preditos pelo
melhor preditor linear ndo VIESADO (BLUP) (Resende, 2002).

Nesse contexto, o presente trabalho teve como objetivos: estimar os
parametros genéticos via modelos mistos para uma populacdo segregante de
mamoeiro na geragao Fs identificar o indice de selecdo mais eficiente para
selecionar as melhores linhagens, estimar a diversidade genética entre os
gendtipos de uma populacdo segregante de mamoeiro na geracao F4, atraves da

avaliacdo de caracteristicas agrondmicas e de qualidade de frutos.

3.1.2. REVISAO

3.1.2.1. Aspectos gerais da cultura do mamoeiro

O mamoeiro (Carica papaya L.) € uma das fruteiras mais comuns e
importantes dos paises da América Tropical. O Brasil esta em segundo lugar no
ranking dos maiores produtores mundiais de maméao, ficando atras somente da
india (FAOSTAT, 2017). Quanto ao rendimento médio da producdo nacional de

frutos, os principais produtores sdo os estados do Espirito Santo (50.858 kg/ha),



Rio Grande do Norte (46.747 kg/ha), Cearé (44.381 kg/ha), Sado Paulo (42.460
kg/ha) e Bahia (40.809 kg/ha) em 2017 (IBGE, 2017).

O Estado do Espirito Santo no ano de 2017 foi o maior exportador de frutos
de maméo do Brasil (Barbieri, 2017). Neste estado estéo localizadas as maiores
empresas produtoras e exportadoras de mamao, que exportam tanto para 0s
Estados Unidos, quanto para a Europa (Ruggiero et al., 2003; Prates, 2005), uma
delas e a CALIMAN AGRICOLA, que tem parceria com a UENF para desenvolver
trabalhos de melhoramento desta cultura. Os principais municipios produtores do
estado sdo Linhares, Sooretama e Pinheiros, que apresentam um elevado nivel em
infraestrutura comercial e qualidade do produto (Serrano e Cattaneo, 2010).

Em 2017, o mamao foi a segunda fruta mais vendida no Brasil, ficando atras
somente da laranja (Bosqueiro, 2018). Isso € consequéncia do grande
aproveitamento dos frutos, que sdo consumidos maduros, ao natural ou com
acucar, e verdes, em doces ou para extracdo de papaina e pectina. Na industria,
utiliza-se o fruto maduro para a conservacao da polpa. Outros produtos séo feitos
a base de mamao, como o puré de mamao, mamao cristalizado, saladas de frutas
tropicais, geleias, confeitados, gelatina, coquetéis e aperitivos (Manica, 1982). Além
disso, 0 maméo tem diversas caracteristicas nutricionais, sendo fonte de vitamina
A, calcio e energia, auxiliando no processo digestivo (Souza et al., 2005).

O centro de origem de Carica papaya L. é discutido ha muitos anos, pois a
maioria dos membros do género Carica (reabilitados dentro do género Vasconcella)
ocorre ao longo da cordilheira dos Andes, desde o Sul da Bolivia e Peru até a
Venezuela, em uma area que forma o centro primario de diversidade do género
(Aradhya et al., 1999).

De acordo com a hipétese de Candolle (1908), a mais antiga, 0 mamoeiro
teria se originado de um ancestral de frutos pequenos na América Central, sendo
este, entdo, seu centro de origem e domesticacdo. Embora haja opinides
divergentes quanto a origem de C. papaya na América Tropical, € MA provavel que
esta espécie tenha se originado nas terras baixas da América Central Oriental, do
México ao Panama (NAKASONE e PAULL, 1998).

O mamoeiro (Carica papaya L.) € uma planta herbacea, nativa da América
tropical pertence a classe Dicotiledénea, subclasse Archiclamydeae, ordem
Violales, familia Caricaceae (Badillo, 1971). No tocante as suas caracteristicas

botanicas, o0 mamoeiro apresenta um sistema radicular pivotante, com a raiz



principal bastante desenvolvida, caule cilindrico, variando entre 10 cm a 30 cm de
didmetro, herbaceo e ereto. Suas folhas sdo grandes, com longos peciolos
fistulosos (Dantas e Neto, 2000).

As flores do mamoeiro podem ser divididas, basicamente, em trés tipos
bem diferenciados: flor hermafrodita, que caracteriza as plantas hermafroditas; flor
estaminada, que caracteriza plantas masculinas; e flor pistilada, que caracteriza
uma planta feminina tipica (Medina et al., 1994). Além dos diferentes tipos florais
apresentados pelo mamoeiro, outro fato importante € a reversao sexual das flores.
As flores hermafroditas destacam-se como o tipo floral mais vulneravel a reverséo
(Damasceno Junior, 2008).

O fruto do mamoeiro € uma baga de forma variavel de acordo com o tipo
de flor, podendo ser arredondado, oblongo, elongado, cilindrico e piriforme. A polpa
pode ter de 2,5 a 5,0 cm de espessura e a coloracdo dela pode variar de amarela
a vermelha, pode atingir 50 cm de comprimento e pesar até mais de 1 quilo. As
sementes sdo pequenas, arredondadas, rugosas e recobertas por uma camada
mucilaginosa, apresentando coloracdo de acordo com a variedade (Dantas et al.,
2002).

As cultivares de mamoeiro em muitas partes do mundo séo do tipo didico
(Arkle Junior e Nakasone, 1984), sendo os frutos femininos aproveitados para o
consumo da fruta fresca ou para extracdo da enzima papaina. No Brasil, os frutos
piriformes produzidos pelas plantas hermafroditas sdo preferidos sobre os frutos
esféricos produzidos pelas plantas femininas, destinando-se aos mercados interno
e externo. Contudo, deve ser ressaltada a limitacdo de alternativas para a escolha
de variedades e/ou hibridos comerciais para o plantio que atendam tanto as
exigéncias do mercado nacional quanto internacional (Marin et al., 2003).

Os primeiros trabalhos relativos a heranca do sexo no mamoeiro relatam
gue é uma caracteristica genética de heranca simples, ou seja, monogénico, com
trés formas alélicas. As plantas femininas sdo geneticamente homozigotas para o
alelo m e as plantas masculinas e hermafroditas sdo heterozigotas para os alelos
M1 e My, respectivamente, formando as combinacfes: mm (plantas femininas), Mim
(plantas masculinas), M2m (plantas hermafroditas). As combinagdes Mi1M1 e M2M>
nao existem porque sao letais zigoticos (Storey, 1953).

Trabalhos mais recentes como o de Wang et al (2012) indicam que a C

determinacdo do sexo no mamao € controlado por um par de cromossomos XY que
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evoluiu recentemente, com dois cromossomos Y ligeiramente diferentes, Y
controlando o desenvolvimento de plantas masculinas e Y" controlando o

desenvolvimento de plantas hermafroditas.

3.1.2.2. Melhoramento Genético do mamoeiro no Brasil

No Brasil, as pesquisas de maior expressdo na area de melhoramento
genético do mamoeiro se concentram em trés principais instituicbes, a citar, a
Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), no Estado do
Rio de Janeiro, pelo Instituto Capixaba de Pesquisa e Extensédo Rural, no Estado
do Espirito Santo, e pela Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (EMBRAPA
Mandioca e Fruticultura), no estado da Bahia (Ramos, 2010). Atualmente o
Programa de Melhoramento Genético do Mamoeiro na Universidade Estadual do
Norte Fluminense Darcy Ribeiro tem ganhado destaque no cenario nacional com
seus resultados ja obtidos.

A Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF)
estabeleceu, a partir de 1996, um programa de melhoramento genético do
mamoeiro que tem como principal objetivo o desenvolvimento de gendtipos
superiores capazes de contribuir substancialmente com o agronegécio do mamao
no Brasil. Este programa vem crescendo a cada ano, e é sustentado em alguns
pilares basicos, destacando: o melhoramento classico, as ferramentas de
citogenética, a genética molecular, a fisiologia pés-colheita, a resisténcia a doencas
e a bioinformatica (Pereira et al., 2015).

Resultados satisfatorios ja foram alcancados ao longo desses 20 anos
destacando-se o desenvolvimento do hibrido ‘UENF/CALIMAN 01’, conhecido
comercialmente como ‘Calimosa’, que foi recomendado aos agricultores em 2003
e vem sendo cultivado nas diferentes regiées produtoras do Brasil, nos Estados do
Rio Grande do Norte, Bahia e Espirito Santo, ultrapassando também as fronteiras
nacionais, demonstrando boa aceitacdo pelo mercado internacional. Outros 20
hibridos também ja foram desenvolvidos e registrados junto ao ministério da
agricultura, os quais com certeza agregardo ao mercado produtor e consumidor
novas opg¢des em termos de tamanho, qualidade e rendimento de frutos (Pereira et
al., 2018).
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Para alcancar esses resultados, o programa de melhoramento genético do
mamoeiro da UENF tem realizado ainda a¢fes nas areas de citogenética,
gendmica, fenbmica, aplicando em suas pesquisas a fenotipagem com auxilio de
imagens digitais para estimar as caracteristicas de interesse da cultura, e na area
gendmica (Pereira et al., 2015).

O desenvolvimento e conducéo de populagdes segregantes tem sido um
dos destaques do programa. Entre os trabalhos desenvolvidos, temos a converséo
sexual do gendtipo didico Cariflora no qual as linhagens resultantes das diferentes
populacBes de retrocruzamentos hoje sdo genitoras elites dos novos hibridos
registrados no RNC (Silva, 2006; Ramos, 2010; Barros, 2015; Barros et al., 2017,
Santa-Catarina et al., 2014; Santa-Catarina, 2016).

Além desse trabalho, outros estudos com uma populacdo derivada do
cruzamento Sekati x JS-12 apresentaram potencial para identificar novas linhagens
de mamoeiro que podem ser utilizadas como genitoras de novas combinagdes
hibridas. E o caso do trabalho de Cortes (2017) que avaliou 30 familias F2:3,
derivadas desse cruzamento, e selecionou as seis familias superiores, as quais
apresentam altos valores genéticos e consideraveis ganhos genéticos, bem como
médias satisfatérias para firmeza do fruto, firmeza da polpa, frutos comerciais, e
frutos deformados. Dentro dessas familias foram selecionadas também as seis
melhores plantas.

A equipe de melhoramento do mamoeiro também tem direcionado esforcos
para o desenvolvimento de um banco de dados (Atlas) de marcadores
microssatélites baseados em sequéncias expressas. O trabalho desenvolvido em
parceria com a equipe de bioinformatica da UENF permitiu a identificacdo de
160.318 SSRs com uma densidade de 656 SSR/Mb utilizando a versdo mais
recente do genoma do mamao (Vidal et.al, 2014). Também foi desenvolvido um
trabalho utilizando a técnica de RADseq, onde foi possivel identificar 30.433
polimorfismos, dos quais 1.983 foram INDELs e 28.450 SNPs. Do total de
polimorfismos, 71,28% tiveram a sua posi¢cdo determinada em nove grupos de
ligacdo, enquanto 28,72% né&o foram mapeados, e o numero de polimorfismos por
grupo de ligagao variou de 1.861 (LG1) a 3.635 (LG2) (Pereira et al., 2015).
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3.1.2.3. Cultivares e Hibridos Comerciais

As cultivares de mamoeiro mais exploradas no Brasil s&o classificadas em
dois grupos: “Solo” e “Formosa”. O grupo "Solo" é caracterizado por plantas
melhores trabalhadas geneticamente, com diversas variedades sendo exploradas
em varias regiées do mundo, conhecidos como "papaia” ou mamao havaiano, que
produzem frutos de tamanho pequeno, de 300 a 650 gramas, de polpa
avermelhada. O grupo "Formosa", constituido principalmente por alguns hibridos
gue se caracterizam pela producéo de frutos de polpa avermelhada e de tamanho
médio, entre 1 e 1,3 quilo (OLIVEIRA et al., 2004).

Gendtipos do grupo Solo sédo formados, basicamente, por cultivares e as
mais exploradas Sunrise Solo e Improved Sunrise Solo cv. 72/12, Sunrise Golden,
Kapoho Solo, Waimanalo, Higgins e Baixinho de Santa Amalia (Costa e Pacova,
2003). Ja os do grupo Formosa séo em sua maioria hibridos comerciais importados,
elevando consideravelmente o custo de producdo. Dentre os hibridos do grupo
Formosa, o mais cultivado no Brasil € o Tainung n° 1, que € importado da Estacéo

Experimental de Fengshan, em Kaohsiung (Taiwan) (Marin et al., 2006).

Os municipios de Pinheiros-ES, Prado-BA e Porto Seguro-BA sao os
maiores produtores de mamado do grupo 'Formosa’ (principalmente o hibrido
importado 'Tainung 01"), e Linhares-ES e Sooretama-ES sao os maiores produtores
de mamao do grupo 'Solo’ (principalmente 'Golden’ e ‘Golden THB' para exportacao

e 'Sunrise Solo' para o mercado nacional) (Serrano e Cattaneo, 2010).

Em 1998, o INCAPER iniciou trabalhos com genétipos do grupo “Formosa”
visando selecionar variedades de polinizacdo aberta. Este trabalho resultou na
obtencao da cultivar Rubi INCAPER 511, lancada em 2010, a qual possibilita o
agricultor o reaproveitamento de sementes da prépria lavoura para os préximos
plantios, desde que faca o isolamento de outros pomares de mamoeiro e criteriosa

selecdo das melhores plantas no pomar (Cattaneo et al., 2010).

Em 2001 houve o lancamento dos nove primeiros hibridos nacionais de
mamao, desenvolvidos pela UENF, em parceria com a empresa CALIMAN Agricola
S/IA, e registrados junto ao Ministério da Agricultura. O primeiro deles
‘UENF/CALIMANO1’, nome comercial ‘Calimosa’, vem sendo cultivado nas
diferentes regides produtoras do Brasil e exportado para paises da Europa. Este

hibrido foi obtido a partir do cruzamento entre um progenitor do grupo Formosa e
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um progenitor do grupo Solo, apresentando caracteristicas fenotipicas peculiares
do grupo Formosa podendo futuramente substituir a producdo do Tainung n° 1,
diminuindo os gastos dos produtores com importacao de sementes (Pereira, 2003).

Em 2014 quatro outros hibridos foram registrados (Luz et al., 2015)
denominados como ‘UC10’°, ‘UC12’, ‘UC14’ e ‘UC16’. Recentemente em 2018, o
programa de melhoramento genético do mamoeiro UENF/CALIMAN registrou no
RNC mais oito hibridos, ‘UC 207, ‘UC 21’, ‘UC 22’, ‘UC 23’, ‘UC 24’, ‘UC 25, ‘UC 27"
e ‘UC 28'. Estes hibridos tém como principal caracteristica o peso médio de fruto,
sendo estes os primeiros hibridos nacionais de fruto pequeno padréo Solo (Pereira
et al., 2018).

3.1.2.4. Selecao de gendtipos superiores

Diversas séo as estratégias para obtencao de genadtipos superiores. Uma
delas € a selecdo direta, alternativa em que o melhorista visa como incremento em
apenas uma caracteristica. Outra estratégia € a selecdo indireta sobre uma
caracteristica, em que a selecao é realizada em um caracter a fim de obter ganhos
em outras caracteristicas, no entanto, podem ocorrer respostas favoraveis ou
desfavoraveis nos caracteres de importancia secundaria (Rocha et al., 2012).

Dessa forma, para selecionar genotipos que possuam um conjunto de
caracteristicas favoraveis e obter ganhos genéticos satisfatorios na maioria delas,
conferindo um desempenho comparativamente mais elevado e que satisfaca as
exigéncias do mercado (Cruz et al., 2012), uma opcéao viavel € o uso de indices de
selecdo.

O indice classico, ou indice de Smith (1936) e Hazel (1943), € um dos mais
utilizados. Este indice utiliza apenas um valor para a escolha dos genétipos com as
caracteristicas agronémicas desejaveis, sendo esse valor resultante da associacao
de diferentes variaveis selecionadas, nas quais se deseja realizar a selecao
simultanea. Com esse indice é possivel obter pequenos ganhos genéticos com
caracteristicas negativamente correlacionados, que podem surgir de ligacbes
genéticas ou pleiotropia (Santos et al., 2007).

Pesek e Baker (1969) recomendaram o uso de ganhos genéticos desejados
de caracteristicas individuais para suprir os pesos econdmicos referido no célculo

dos indices de selecdo. Para permitir essa alteracdo € necessério calcular as
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médias dos gendtipos, as matrizes de variancia, covariancia genotipica e fenotipica.
Portanto, podem-se calcular os coeficientes dos indices, sem a necessidade de
estabelecer os pesos econdmicos, resultando em um ganho maximo para cada
caracteristica, de acordo com a importancia relativa assumida pelo melhorista na
especificacdo do ganho desejado (Cruz, 2006).

Por outro lado, Willians (1962) recomendou ponderar os valores fenotipicos
pelos seus respectivos pesos econdmicos, evitando a interferéncia das imprecisoes
das matrizes de variancias e covariancias.

Ja o indice de soma de ranks de Mulamba e Mock (1978) é um tipo de
indice fenotipico, de facil aplicabilidade, que consiste em classificar os genétipos a
partir da média de cada uma das caracteristicas, em ordem favoravel ao
melhoramento. Apos a classificagdo, sdo somadas as ordens de cada material
genético referente a cada caracteristica, resultando em uma medida adicional,
tomada como indice de selecgéo.

Vivas et al. (2013) avaliou 24 progénies de mamoeiro, com a finalidade de
selecionar progénies de meios-irmaos derivadas de mamoeiros didicos, para a
efetiva concentracdo de alelos que condicionam resisténcia a pinta-preta. Para a
selecdo testaram-se os indices de selecdo de Smith & Hazel, Pesek & Baker,
Williams e Mulamba & Mock. Os indices de Mulamba & Mock e Willians
proporcionaram ganhos mais adequados para as caracteristicas avaliadas quando
utilizado o coeficiente de variacédo genético (CVg) como critério de peso econémico,
sendo selecionadas as 10 melhores progénies para compor um novo ciclo de

selecao.

3.1.2.5. Modelos mistos

Geralmente, os indices de selecdo sdo construidos a partir de estimativas
de parametros genéticos e médias fenotipicas obtidas pelo método de analise de
variancia (Pedrozo et al., 2009). Entretanto a cultura do mamoeiro, assim como as
espécies perenes em geral, apresentam aspectos que muitas vezes impossibilitam
a obtencao das condi¢des exigidas pelo método dos quadrados minimos (ANOVA).
Esses aspectos sao expressdo dos caracteres ao longo do tempo,

desbalanceamento provocado por morte de plantas, necessidade de medicbes
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repetidas em um mesmo individuo durante varios anos ou épocas, entre outros
(Viana e Resende, 2014).

A modelagem mista é uma alternativa que permite a avaliacdo de
genotipos, mesmo ndo apresentando as condicbes exigidas pela ANOVA,
caracterizada pela presenga de um ou mais efeitos fixos, além da média e um ou
mais efeitos aleatorios. Além do erro experimental, esta modelagem possibilita a
obtencéo de estimativas para os efeitos fixos e predi¢do para os aleatérios de forma
conjunta (Resende, 2007).

Resende (2002) afirma que o procedimento BLUP (Best Linear Umbeased
Prediction - melhor preditor linear ndo-viesado), ajusta os dados, considerando os
efeitos ambientais identificaveis (efeito de bloco, de periodo de medicéo, de local,
entre outros) e, simultaneamente, prediz os valores genéticos dos individuos.

A predicdo dos valores genéticos pelo BLUP pode ser feita por efeitos
aleatorios em concordancia aos efeitos fixos, assim como com desajuste de
informacdes nas parcelas. Isso € possivel devido ao método ser embasado em
modelos lineares compostos por matrizes de incidéncia, tanto de efeitos fixos como
de aleatorios inviabilizando que a inversdo da matriz de estimativas apresente
infinitas solucdes (Resende, 2002).

Além disso, o BLUP minimiza os efeitos de dados desbalanceados,
ponderando-os pela quantidade disponivel para cada gendétipo, permitindo, deste
modo, estimativas mais eficientes que as obtidas via método dos minimos
guadrados (Silva et al., 2017). O procedimento BLUB é 6timo para selecao,
considerando efeitos aditivos, de dominancia e genotipicos. O BLUP permite o uso
simultaneo de varias fontes de informacdes provenientes de varios experimentos
ou locais, avaliados em uma ou diversas épocas.

Para a correta aplicacdo do procedimento BLUP, sdo necessarias
estimativas fidedignas de componentes de variancia, que sao obtidos por meio da
metodologia REML (Restricted Maximum Likelihood - maxima verossimilhanca
restrita), para dados desbalanceados ou ndo. O método possui vantagens
superiores quando comparado ao método dos minimos quadrados para estimacao
de dados desbalanceados (Searle et al., 1992).

Além de nao gerar estimativas tendenciosas dos parametros, esse método
leva em conta a covariancia genética entre as observacdes, ponderando 0s

genotipos com numero desigual de informagbes na mesma ou em diferentes
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geracdes, compara genotipos através do tempo e espacgo, permite lidar com
estruturas complexas de dados, como medidas repetidas, diferentes épocas, locais
e delineamentos, permite a utilizacdo de dados com estrutura desbalanceada, além
de permitir a utilizacdo de um grande nuamero de informagBes que geram
estimativas mais concisas e precisas (Resende, 2002).

O procedimento REML/BLUP consiste, portanto, em estimar componentes
da variancia a partir de um modelo estatistico. Como n&o é possivel, na maioria das
vezes, mensurar todos os individuos de uma populacgéo, a informacéo inicial ficara
restrita @ uma amostra representativa. O método busca estimar os componentes a
partir de valores iniciais de forma a maximizar a probabilidade de confianca dos
dados amostrados, conforme o modelo assumido. Portanto, é baseado em métodos
numeéricos, algebra linear, visando a obtencao da solucéo interativa das equacoes
de modelo misto (obtencdo do BLUP) e no calculo numérico para
maximizagao/minimizagao de func¢des de varias variaveis, visando a obtencao das
estimativas REML (Resende, 2004).

Essa metodologia tem auxiliado bastante os programas de melhoramento
do mamoeiro. Alguns trabalhos ja foram realizados visando estimar os parametros
genéticos e selecionar gendtipos em populagcdes F» (Oliveira et al., 2012), em
populacdes segregantes derivadas de geracdes de retrocruzamento (Pinto et al.,
2013; Ramos et al., 2014) e populacdes segregantes derivadas de cruzamento

biparental utilizando a modelagem mista (Cortes et al., 2018).

3.1.3. MATERIAL E METODOS

3.1.3.1. Material Vegetal

A populacdo avaliada foi constituida por 130 progénies F. obtidas pelo
método SSD (Single Seed Descent), derivada do cruzamento entre as linhagens
Sekati e JS-12, cujos genitores pertencem ao grupo Formosa. Os genitores
apresentam caracteristicas agronémicas e sensoriais distintas, sendo o genitor

Sekati detentor de frutos grandes com 6tima firmeza de polpa e teor de sélidos
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soltveis baixos (°Brix) (Yamanishi et al., 2006). Por outro lado, o genitor JS-12
apresenta firmeza moderada e frutos grandes, com alto teor de sélidos sollveis
(°Brix) (Cardoso et al., 2015).

Os materiais do presente estudo foram obtidos da autofecundacédo até a
guarta geracéao, via protecao floral, das plantas hermafroditas de cada linhagem,
realizadas a partir de 90 dias ap6s o plantio no campo. Do plantio das sementes F4
obtidas, a partir dos seis meses no campo, efetuou-se a fenotipagem da populagéo
de trabalho (Figura 2).
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Figura 1- Fluxograma das etapas do programa de melhoramento genético de
mamoeiro da UENF e obtencdo das progénies F.
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3.1.3.2. Area experimental

O experimento foi conduzido em &area comercial da empresa Caliman
Agricola S.A, localizada no municipio de Linhares, no estado do Espirito Santo,
entre os paralelos geograficos de 19°06° — 19°18’ de latitude sul e entre os
meridianos 39°45’ — 40°19’ a oeste, sendo conduzido nos anos de 2015 e 2016.
Segundo a classificacéo climéatica proposta por Képpen, a regido € de clima tropical

umido (Awi), com inverno seco e chuvas maximas no verdo (Alvares et al., 2014).

3.1.3.3. Delineamento e condi¢cdes experimentais

Em margo de 2015 foi realizado o semeio das 130 linhagens F4, sendo
estas transplantadas para a area comercial em abril. Visando a obtengéo de planta
hermafrodita, foram plantadas trés mudas por cova. Apos a sexagem (trés meses
apos o plantio) foi mantida apenas uma planta hermafrodita.

O delineamento utilizado foi blocos casualizados com seis repeticdes,
tendo uma planta como parcela experimental, totalizando 780 plantas distribuidas
em espacamento de 3,6 m entre fileiras e 1.5 m entre plantas dentro da fileira.

Os tratos culturais foram conforme praticas adotadas em plantios
comerciais da empresa Caliman Agricola S.A, com irrigacdo por gotejamento na
base da planta.

As avaliacOes foram realizadas em trés épocas aos 6, 9 e 12 meses apés
o transplante das mudas para o campo, entretanto para analise estatistica foi
considerada a média das trés épocas, a fim de minimizar os erros inerentes a perda

de parcelas.

3.1.3.4. Caracteristicas avaliadas

As caracteristicas altura da planta (AP), diametro do caule (DC), altura de
insercao do primeiro fruto (AIPF), nimero de frutos comerciais (NFC), nUmero de
frutos deformados (NFD) e numero de nés sem fruto (NNSF), foram avaliadas
através de imagem digital utilizando o software Image J como proposto por Cortes
et al (2017).

A avaliacdo de qualidade dos frutos foi realizada apos os frutos ficarem trés

dias de repouso para que pudesse ser observado o estadio de maturagéo do fruto
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(EMF) e da polpa (EMP), e assim poder inferir sobre o tempo de prateleira. Para
essas caracteristicas foi utilizada uma escala proposta por Basulto et al (2009)

conforme mostra a figura 2.

G 1 2 3 '.4 5 6
0000000
poe

Figura 2- Aspecto visual de frutos de Maradol em cada estagio de maturacéo. G —
fruto verde sem nenhuma faixa amarela, 1: fruto verde com faixa amarela clara; 2:
fruto verde com faixa amarela bem definida; 3: uma ou mais listras cor de laranja
no fruto; 4: fruto claramente de cor laranja com algumas areas verdes claras; 5:
fruto de cor laranja; 6: cor do fruto semelhante ao estagio 5, porém mais intensa.

Os frutos foram avaliados quanto as caracteristicas peso médio do fruto
(PMF), a firmeza do fruto (FF) e da polpa (FP), o teor de sdlidos solluveis (TSS)
ainda no laboratorio, conforme metodologia descrita por Silva et al (2008). E
posteriormente foram digitalizados para que fosse realizada a avaliacdo por
imagem das caracteristicas comprimento médio de fruto (CF), diametro médio de
fruto (DF) e espessura da polpa (EP) conforme Cortes et al (2017). Foi calculada
também a produtividade estimada (PROD) levando em consideracdo o NFC e o
PMF.

3.1.3.5. Anadlises estatisticas

Foi utilizada a metodologia dos modelos lineares mistos, devido ao
desbalanceamento experimental provocado por perdas causadas por rouging para
controle de viroses, principalmente. Para a abordagem REML/BLUP, foi utilizado o
modelo 21 do programa Selegen-REML/BLUP (Resende, 2016) apropriado para
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avaliagéo de linhagens em delineamento em blocos completos, com uma planta por
parcela, em um mesmo local.
A avaliacdo genética foi realizada empregando um modelo de acordo com
a equacao descrita abaixo:
y=Xr+Zg+e

Em que:

y é o0 vetor de dados;

r € o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a
média geral;

g € o vetor dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatoérios);

e € o vetor de erros ou residuos (aleatorios);

X e Z representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

3.1.3.5.1. Componentes de variancia (REML individual)

VQ: variancia genotipica;

Ve: variancia residual;

Vf: variancia fenotipica individual;

H2g = h2: herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo, ou seja,
dos efeitos genotipicos totais;

h?mg: herdabilidade da média de genétipos;

Ac: acuracia na selecao de gendtipos;

CVqi%: coeficiente de variacdo genotipica;

CVe%: coeficiente de variacdo residual;

CVr = CVg/CVe = coeficiente de variagao relativa,

Média: Média geral do experimento.

3.1.3.5.2. Iindice de selecéo

Para aplicacdo dos indices de sele¢do, a populacédo foi dividida em 58
linhagens padréo solo e 72 linhagens padrao formosa, totalizando 130 linhagens.
Essa diviséo objetivou otimizar a selecdo de linhagens de fruto pequeno (solo), bem
como de fruto grande (formosa), visando indicar cultivares que atendam as

demandas do mercado interno e externo. Para tanto, foi utilizado o PMF como
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referéncia e o ponto de corte utilizado foi de 800g baseado no trabalho de Luz et
al. (2015). Assim, plantas com frutos até 800g eram consideradas como padrao

solo e, acima disso, padrao formosa.

Os ganhos preditos para ambos os grupos foram estimados baseados nos
indices de selecdo de Smith (1936) e Hazel (1943), de Pesek e Baker (1969), de
Mulamba e Mock (1978) e de Willians (1962), utilizando o programa Genes (Cruz,
2013). Adicionalmente foi utilizado os indices propostos por Silva et al (2008),
adptado Ramos et al.(2014), indice Fenotipico Padronizado (IFP) e Indice
Genotipico Padronizado (IGP), desenvolvidos para a selecdo de gendtipos

superiores no mamoeiro.

A selecao simultanea das 16 caracteristicas foi efetuada estabelecendo-se
pesos associados aos valores agrondmicos, como descritos a seguir: AP (1), AIPF
(-10), DC (5), NFC (100), NFD (-20), NNSF (- 20), PMF (1), EMF(-1), EMP(-1), TSS
(100), FF (100), FP (100), EP (70), DIAM (1), COMP (1) e PROD (100). Esta relacao
de pesos foi estabelecida experimentalmente, baseada na importancia das
caracteristicas avaliadas a nivel agronémico, ou seja, para caracteristicas de maior
interesse agrondémico foram atribuidos pesos maiores e para caracteristicas
indesejaveis pesos negativos, assim como sugere Silva et al (2008) e Ramos et al.
(2014), com algumas modificacbes. Também foi utilizado o coeficiente de variacédo

genético de cada caracteristica como peso econdémico.

Para que se obtivesse um mesmo numero de linhagens selecionadas de
cada grupo, a intensidade de selecdo aplicada foi diferente para cada um deles.
Para o grupo solo foi aplicada a intensidade de selecdo de 26% e para o grupo
formosa 21%, totalizando 30 linhagens selecionadas, sendo 15 do grupo Solo e 15

do grupo Formosa.

3.1.3.5.3. Coeficiente de Coincidéncia

Os resultados dos cinco métodos de selegdo utilizando as meédias
fenotipicas foram comparados para avaliar o grau de coincidéncia entre essas
metodologias com a metodologia de selecdo utilizando valores genéticos. O

coeficiente de coincidéncia foi estimado da seguinte forma:

CC (%) = (A/B) x 100
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Onde: A = é o numero de FIC que coincidentes em dois indices de selecao,

sendo um deles o IGP; B = é o numero de FIC selecionadas, no caso 15.

3.1.3.5.4. Andélise de Divergéncia Genética e Agrupamento

Para andlise de divergéncia genética foram utilizadas as médias de todas
as caracteristicas avaliadas. Para obter a matriz de distancia genética foi utilizada
a distancia euclidiana média padronizada. O agrupamento foi obtido pelo método
UPGMA e o ajuste entre a matriz de distancia e a matriz de agrupamento foram
calculados pelo Coeficiente de Correlacdo Cofenética (CCC). Todos o0s
procedimentos foram realizados com o auxilio do programa computacional Genes
(Cruz, 2013).

3.1.4. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1.4.1. Componentes de variancia (REML individual)

Os parametros genéticos para as 16 caracteristicas avaliadas foram
estimados utilizando a metodologia de modelos mistos. Como exposto na tabela 1,
as estimativas do coeficiente de variacdo experimental (CVe%) variaram de 9,17
(CF) a 58,12 (NFD). De acordo com Ferreira et al (2016), no caso do mamoeiro
existe a necessidade de utilizar faixa de avaliacdo especifica para classificar o
coeficiente de variacdo experimental de cada caractere. Ferreira et al (2016)
recomenda o uso das faixas de classificacdo para cada caracteristica, obtidas a
partir da metodologia de Costa et al (2002), e baseado nisso pode-se inferir que os
valores de CVe nesse experimento podem ser classificados entre medianos em sua
maioria e altos para as caracteristicas NFC, NFD, NNSF, EMF, EMP e PROD.

Coeficientes de variacao experimental altos s&o devidos a grande variagao
destas caracteristicas entre as épocas de avaliagédo e, principalmente, por serem
caracteristicas bastante influenciadas pelo ambiente. Um fator que provavelmente
contribuiu para os valores mais elevados de CVe foi 0 uso de apenas uma planta

por parcela. No mamoeiro, € comum a perda de plantas ao longo da conducéo do
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experimento em decorréncia de enfermidades. Consequentemente, ha um
incremento na perda de parcelas, reduzindo a precisdo experimental.

Com base nas estimativas do coeficiente de variagdo genotipica (CVy),
observou-se valores variando de baixo (8,52) para a caracteristica DC a alto(47,22)
para NFD (Tabela 1).



Tabela 1 - Estimativa dos parametros genéticos para 16 caracteristicas agrondmicas e de qualidade de fruto em mamoeiro, avaliadas
em plantas individuais via modelos mistos, em Linhares - ES, 2016.

Parametros Genéticos

Caracteristicas

Vg Ve Vf h2g h2mf Ac CVg% Cve% CVr Média
AP 230,11 321,25 551,36 0,42 0,81 0,90 9,64 11,39 0,85 157,34
AIPF 172,27 169,90 342,18 050 0,86 0,93 17,79 17,67 1,01 73,76
DC 0,48 1,34 1,82 0,27 0,68 0,83 8,52 14,15 0,60 8,18
NFC 42,78 76,03 118,82 0,36 0,77 0,88 26,13 34,83 0,75 25,03
NFD 8,27 12,53 20,80 040 0,80 0,89 47,22 58,12 0,81 6,09
NNSF 20,52 56,89 77,41 0,27 0,68 0,83 23,18 38,59 0,60 19,54
PMF 60801,47 42721,21 103522,67 0,59 0,90 0,95 28,18 23,62 1,19 874,90
EMF 0,16 0,79 0,95 0,17 0,55 0,74 17,43 38,83 0,45 2,29
EMP 0,13 0,40 0,53 0,25 0,66 0,81 19,36 33,96 0,57 1,87
FF 134,42 280,10 414,52 0,32 0,74 0,86 10,75 15,52 0,69 107,86
FP 84,96 193,53 278,49 0,31 0,72 0,85 11,04 16,66 0,66 83,52
TSS 1,06 1,42 2,49 0,43 0,82 0,90 9,48 10,98 0,86 10,87
EP 0,04 0,05 0,09 0,47 0,84 0,92 8,80 9,33 0,94 2,32
DF 0,97 2,37 3,34 0,29 0,71 0,84 10,25 16,04 0,64 9,61
CF 5,81 3,72 9,53 0,61 0,90 0,95 11,46 9,17 1,25 21,04
PROD 25,24 55,53 80,77 0,31 0,73 0,86 26,09 38,69 0,67 19,26

AP: Altura de planta (cm); AIPF: Altura de inser¢éo do primeiro fruto (cm); DC: Didmetro do caule (cm); NFC: Namero de frutos comerciais; NFD: Namero de frutos
deformados; NNSF: Numero de Nés sem fruto; PMF: Peso médio do fruto (g); EMF: Estadio de maturacao do fruto (escala); EMP: Estadio de maturagéo da polpa
(escala); FF: Firmeza do fruto; FP: Firmeza da polpa; TSS: Teor de sélidos sollveis (°brix); EP: Espessura da polpa (cm); DF: Diametro do fruto (cm); CF:
Comprimento do fruto (cm); PROD: Produtividade por planta (kg/pl); Vg: varidncia genotipica; Ve: variancia residual; Vf: variancia fenotipica individual; hzg:
herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo, ou seja, dos efeitos genotipicos totais; homf: herdabilidade da média de familia, assumindo auséncia de
perda de parcelas; Ac: acurdcia da selec¢édo de genotipos, assumindo auséncia de perda de parcelas; CVg%: coeficiente de variacao genotipica; CVe%: coeficiente

de variacéo residual; CVr = CVg/CVe = coeficiente de variacao

14
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As caracteristicas AP, DC, TSS e EP apresentaram baixos valores de CVq,
e as demais caracteristicas avaliadas apresentaram valores variando de moderado,
para a caracteristica DF (10,25) a alto para NFD (47,22).

A prevaléncia de valores altos de CVg para a maioria das caracteristicas
mostra que a populacdo é promissora para 0 melhoramento genético, pois
apresenta uma grande variacdo genética entre as linhagens. Essa variabilidade
genética existente evidencia a possibilidade de selecionar progénies com um bom
desempenho para caracteristicas de interesse como produtividade e com menor
expressdo de anomalias do fruto, por exemplo.

Nesse experimento, o coeficiente de variagéo relativa (CVr = CVg/CVe)
apresentou valores variando de 0,45 (EMF) a 1,25 (CF). O resultado da razéao entre
0 CVg e CVe permite inferir sobre a acuracia e a avaliagdo genotipica.

Nesse estudo, observou-se que para as caracteristicas AP, AIPF, NFC,
NFD, PMF, TSS, EP e CF, os valores de CVr encontram-se bem proximos a
unidade (Tabela 1). Resende e Duarte (2007), afirmam que valores de CVr emtorno
da unidade podem propiciar inferéncias com acuracias e precisdes altas. Em
concordancia, os valores de acuracia variaram de 0,74 (EMF) a 0,95 (PMF), sendo
também considerados altos.

Os valores de CVr e de acuracia altos apontam uma avaliacdo genotipica
de boa qualidade. Resende (2007) afirma que a qualidade da avaliagdo genotipica
deve ser inferida, preferencialmente, com base na acuracia. Esse parametro refere-
se a correlacdo entre o valor genotipico verdadeiro do material genético e aquele
estimado ou predito a partir das informacdes dos experimentos de campo, sendo
tanto mais alto quanto menores forem os desvios absolutos entre esses valores.

As estimativas da herdabilidade individual no sentido amplo (h2g) para cada
caracteristica em estudo podem ser consideradas medianas, pois variaram de 0,17
(EMF) a 0,61 (CF). De acordo com Resende (1995), a magnitude da herdabilidade
pode ser classificada em baixa (0,01 a 0,15), mediana (0,15 a 0,5) e alta (>0,5).

Valores altos de herdabilidade foram observados apenas para as
caracteristicas PMF (0,59) e CF (0,61). Ao considerar a herdabilidade com base na
meédia de familias (homf), observam-se magnitudes significativamente superiores,
ocorrendo em média valores até duas vezes maiores do que a herdabilidade
individual (Tabela 1). As maiores estimativas para homf foram observadas para as
caracteristicas AP (0,81), AIPF (0,86), NFD (0,80), PMF (0,90), TSS (0,82), EP
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(0,84) e CF (0,90). Os menores valores foram observados para EMF (0,55) e EMP
(0,66), entretanto todas estimativas podem ser consideradas altas, pois se
mostraram acima de 0,55.

Valores de hog medianos séo esperados, uma vez que sao consideradas
as plantas individuais. Isto porque, no caso do mamoeiro, a influéncia ambiental &
preponderante levando inclusive a perdas precoces de unidades experimentais
decorrentes de fatores bibticos e abidticos. Fato este, especialmente verdadeiro
para o caso presente em que foi utilizada uma Unica planta por parcela. J& os
valores de hmf foram mais elevados e segundo Costa et al. (2002), nessa situacao
a selecao pode ser mais efetiva utilizando-se as informacdes das familias.

Como a populacdo avaliada encontra-se na quarta geracdo de
autofecundacéo, é esperado que existisse mais variabilidade entre as linhagens do
gue dentro delas, o que faz com que a herdabilidade em nivel de média de familias
seja mais alta. Nesse caso, a selecdo de plantas deve ser realizada,
prioritariamente, com base na média das familias, em razao da herdabilidade desta

ser mais precisa quando comparada com herdabilidade individual.

3.1.4.2. Selecao de gendtipos superiores

Para a aplicacdo do indice de selecéo, a populacéo foi dividida em grupo
solo e grupo formosa de acordo com o tamanho e peso médio do fruto. E
interessante observar que apesar do cruzamento inicial ter se dado entre genitores
do grupo formosa, existem alguns alelos na populacdo que favorecem o
desenvolvimento de frutos menores e atendem outro tipo de demanda, podendo
ser classificados no grupo solo. Com isso pode-se selecionar gendtipos superiores
para os dois grupos principais do mamoeiro: solo e formosa, e assim atender
demandas de mercado diferenciadas.

Em relacdo aos ganhos genéticos percentuais, para o grupo solo observou-
se gue, considerando os indices baseados nas médias fenotipicas, as melhores
estimativas de ganho foram obtidas utilizando o peso atribuido (PA) como valor

econdmico (Tabela 2).



Tabela 2 - Estimativas dos ganhos preditos percentuais, para os indices de selecédo Mulamba e Mock, Smith e Hazel, Pesek e Beker,
Willians, Indice Fenotipico Padronizado (IFP) e Indice Genotipico Padronizado (IGP) para as caracteristicas agronémicas e de
gualidade de fruto das linhagens padréo Solo.

Caracteristicas Pesek Baker Mulamba e Mock Smith e Hazel Willians IFP IGP

PA CVg PA CVg PA CVg PA Cvg PA CVg PA CVg
AP -1,31 -3,79 3,85 -2,58 4,66 11,12 4,21 8,74 2,43 7,86 2,07 6,09
AIPF 1,72 -4,75 3,86 -4,65 3,42 11,58 2,16 9,3 1,26 7,25 1,07 4,54
DC 0,30 0,94 -0,91 -2,59 -1,91 1,70 -1,84 1,47 -0,25 228 -0,19 2,33
NFC 2,88 2,94 15,17 15,26 13,09 2,58 15,87 2,00 12,24 2,42 9,05 4,37
NFD 6,79 11,83 -2,36 -32,6 -3,29 -4,35 -0,11 -2,63  -4,45 18,57 -3,03 12,46
NNSF 1,58 0,12 -7,88 -9,76 -6,83 7,89 -10,44 6,24 -11,58 6,71 -8,20 3,66
PMF -0,94 -0,86 1,18 1,53 1,88 4,73 1,03 6,65 1,26 2,78 0,67 1,73
EMF -5,52 -3,95 -2,06 -4,89 -5,21 -0,49 -3,95 -3,32 1,38 2,87 0,93 0,51
EMP -0,16 3,33 0,28 5,07 1,59 2,46 1,59 -1,9 7,01 586 4,40 3,83
FF 0,72 -1,01 8,84 5,19 10,37 6,04 9,39 6,03 6,84 2,78 5,29 2,84
FP 4,11 2,01 9,00 5,21 9,06 6,03 9,37 5,74 6,84 3,13 5,19 2,31
TSS -0,02 -0,26 3,45 1,00 1,01 1,23 1,09 -0,37 5,62 2,89 4,74 1,33
EP 3,5 1,94 1,07 0,01 -0,48 1,52 -0,5 1,99 1,52 1,89 1,11 1,21
DF -0,47 1,11 -0,75 0,04 -0,04 1,12 -0,24 2,05 -0,91 0,92 -0,60 0,64
CF 0,93 1,12 2,78 0,49 3,70 5,07 2,59 6,31 2,25 3,04 1,86 3,50
PROD 3,99 4,43 15,35 16,21 12,2 4,96 13,29 7,08 1265 6,78 9,41 6,90

AP: Altura de planta (cm); AIPF: Altura de inser¢éo do primeiro fruto (cm); DC: Didmetro do caule (cm); NFC: Namero de frutos comerciais; NFD: Numero de frutos
deformados; NNSF: Numero de Nés sem fruto; PMF: Peso médio do fruto (g); EMF: Estadio de maturacéo do fruto (escala); EMP: Estadio de maturagéo da polpa
(escala); FF: Firmeza do fruto; FP: Firmeza da polpa; TSS: Teor de sélidos sollveis (°brix); EP: Espessura da polpa (cm); DF: Diametro do fruto (cm); CF:
Comprimento do fruto (cm); PROD: Produtividade por planta (kg/pl).
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O indice que proporcionou melhor distribuicdo dos ganhos dentro do grupo
Solo foi o indice de Mulamba e Mock, considerando maior ganho para
produtividade, e ganhos positivos para caracteristicas de interesse da cultura como
NFC, PMF, TSS, FF e FP.

Quando se compara o indice de Mulamba e Mock com o indice Genotipico
Padronizado (IGP) proposto por Ramos (2014), que considera os valores genéticos
padronizados, percebe-se que apesar das estimativas de ganho serem um pouco
mais baixas no indice IGP, ele também proporcionou situacbes favoraveis a
selecao.

Os coeficientes de coincidéncia das 15 linhagens do grupo solo,
selecionadas pelos indices Pesek e Baker, Smith e Hazel, Mulamba e Mock,
Willians, IFP e IGP, estéo apresentados na Tabela 3.

Tabela 3. Coeficientes de coincidéncia de 15 linhagens selecionadas do grupo solo
com base em diferentes indices de selecéo utilizando peso atribuido, para selecao
simultanea de 16 caracteristicas.

Pesek e Mulambae Smithe
Willians IFP IGP

Baker Mock Hazel
Pesek e Baker - 0,47 0,27 0,33 0,53 0,53
Mulamba e Mock - 0,8 0,8 0,87 0,87
Smith e Hazel - 0,93 0,67 0,67
Willians - 0,73 0,73
IFP - 1

IGP -

Os valores encontrados oscilaram entre 0,27 a 1, variando de baixo a alto.
Entre os coeficientes, destaca-se a coincidéncia de 100% entre os indices IFP e
IGP. Entretanto, visto a discussdo abordada nos paragrafos anteriores, vale
destacar a coincidéncia de 87% entre os indices Mulamba & Mock e IGP, o primeiro
considerando as médias fenotipicas e o segundo considerando os valores

genéticos padronizados.
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Esse resultado sugere que, apesar do indice de Mulamba e Mock ter
proporcionado estimativas de ganhos mais altas, o indice IGP pode ser mais bem
utiizado para o ranqueamento de linhagens promissoras, em vista da alta
coincidéncia e das vantagens de se trabalhar com as médias genotipicas.

Assim como para o0 grupo solo, observou-se que para o grupo formosa,
considerando os indices baseados nas médias fenotipicas, as melhores estimativas
de ganho também foram obtidas utilizando o peso atribuido (PA) como valor
econdmico (Tabela 4).

O indice de Mulamba e Mock também se destacou para a selecdo de
linhagens do grupo formosa, proporcionando melhor distribuicdo dos ganhos
percentuais entre as caracteristicas assim como para o grupo solo. Entretanto,
apenas para esse indice, a utilizacdo do CVg como peso econdmico proporcionou
ganhos maiores para a maioria das caracteristicas quando comparado com o0 peso

atribuido por tentativa.

Em relacéo ao indice baseado em valores genéticos, o IGP apresentou uma
boa distribuicdo dos ganhos percentuais, apesar de ganhos um pouco mais baixos
guando comparado ao Mulamba e Mock. Quando comparado as progénies
selecionadas pelos dois indices, percebe-se que existe uma coincidéncia de 80%
entre eles. Mais uma vez essa alta coincidéncia sugere que o indice baseado em

valores genéticos deve ser prioritariamente adotado.

Tanto para o grupo formosa quanto para o grupo solo, o indice de Mulamba
e Mock apresentou ainda ganhos negativos para caracteristicas ndo desejaveis
como NFD e NNSF, que refletem situacdes de reversao floral. Além disso,
apresentou também ganhos negativos para a caracteristica EMF. Isto é desejavel,
pois quanto menor o estadio de maturacdo, maior tempo de prateleira e,

consequentemente, o processo de exportacdo é favorecido.



Tabela 4 - Estimativas dos ganhos preditos percentuais, para os indices de selecdo Mulamba e Mock, Smith e Hazel, Pesek e Beker,
Willians, Indice Fenotipico Padronizado (IFP) e Indice Genotipico Padronizado (IGP) para as caracteristicas agronémicas e de
gualidade de fruto das linhagens padrédo Formosa.

Caracteristicas Pesek e Baker Mulamba e Mock Smith e Hazel Willians IFP IGP

avaliadas PA  CvVg PA CVg PA CVg PA CVg PA CVg PA CVg
AP -08 -1,18 1,68 -1,25 -2,74 389 -1,16 4,03 -1,8 294 -054 1,13
AIPF 1,15 -3,39 0,95 -3,99 6,57 13,49 -6,53 12,31 -578 543 -1,15 4,37
DC 0,24 -049  -1,57 -1,34 -4,06 435 -261 458 -305 081 -1,18 0,88
NFC -5,17 3,93 15,93 18,9 19,87 -22,89 20,17 -10,33 16,67 2,05 13,16 0,33
NFD 10,85 12,83 -12,96 -20,89  -2,43 1,39 -197 -197 -1,36 19,6 -563 12,85
NNSF 213 -538 -953 -10,38 -1093 869 -11,85 4,26 -16,1 -6,39 -7,92 -2,74
PMF 3,24 3,58 4,44 6,43 5,44 2739 -1,72 28,42 -563 147 1,38 13,37
EMF -0,48 -1,47  -2,46 -2,06 2,28 0,5 -0,29 09 0554 3,93 -0,39 2,05
EMP 7,46 2,95 1,91 1,21 2,95 1,21 -0,17 0,87 2,49 4,92 147 2,60
FF 0,71 -2,15 3,62 0,25 4,62 0,93 484 0,22 3575 -0,67 1,80 -0,51
FP 0,3 -0,69 3,5 1,36 3,84 0,55 434 063 3509 -0,65 2,02 0,03
TSS 237 0,28 4,53 2,86 3,89 1,11 236 1,43 4,953 3,02 4,34 2,76
EP 7,46 5,05 1,95 1,92 -2,61 822 -094 784 -223 339 0,66 3,42
DF -0,22 1,25 -0,25 1,47 0,11 0,72 0,83 0,88 0,512 3,96 -0,49 1,99
CF 209 2,74 1,53 1,99 -0,83 12,03 067 11,75 -1,75 4,8 -0,26 5,97
PROD -5,96 3,56 18,12 22,12 17,5 558 1829 7,15 149 12 1156 8,03

AP: Altura de planta (cm); AIPF: Altura de inser¢éo do primeiro fruto (cm); DC: Didmetro do caule (cm); NFC: Namero de frutos comerciais; NFD: Namero de frutos
deformados; NNSF: Numero de Nés sem fruto; PMF: Peso médio do fruto (g); EMF: Estadio de maturacao do fruto (escala); EMP: Estadio de maturagéo da polpa
(escala); FF: Firmeza do fruto; FP: Firmeza da polpa; TSS: Teor de sélidos soluveis (°brix); EP: Espessura da polpa (cm); DF: Diametro do fruto (cm); CF:

Comprimento do fruto (cm); PROD: Produtividade por planta (kg/pl).
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Os coeficientes de coincidéncia das 15 linhagens do grupo formosa,
selecionadas pelos indices Pesek e Baker, Smith e Hazel, Mulamba e Mock,
Willians, IFP e IGP, estéo apresentados na Tabela 5.

Tabela 5. Coeficientes de coincidéncia de 15 linhagens selecionadas do grupo
formosa com base em diferentes indices de selecao utilizando peso atribuido, para
selecdo simultanea de 16 caracteristicas.

Pesek e Mulambae Smith e .
Willians  IFP IGP

Baker Mock Hazel
Pesek e Baker - 0,27 0,13 0,20 0,13 0,2
Mulamba e

Mock - 0,6 0,73 0,67 0,8
Smith e Hazel - 0,80 0,87 0,7
Willians - 0,80 0,7
IFP - 0,9

IGP -

Os valores encontrados oscilaram entre 0,13 a 0,9, variando de baixo a alto.
Entre os coeficientes, destaca-se a coincidéncia de 90% entre os indices IFP e IGP,
bem como a coincidéncia de 80% entre os indices Mulamba & Mock e IGP, mais

uma vez considerada alta.

Como houve alta coincidéncia com o indice IGP, apesar do indice de
Mulamba e Mock ter proporcionado estimativas de ganhos mais altas, o indice IGP
pode ser mais bem utilizado para o ranqueamento de linhagens promissoras, em
vista da alta coincidéncia e das vantagens de se trabalhar com as médias

genotipicas.

Estudos envolvendo a selecdo de gendtipos em geracfes segregantes de
mamoeiro tém utilizado com sucesso os indices descritos por Silva et al (2008),
como os trabalhos mais recentes de Pinto et al. (2013), Ramos et al. (2014) e Cortes
(2017). No entanto, € importante salientar que a eficiéncia dos indices utilizados na
selecdo é um carater inerente da populacdo trabalhada e as condigbes

experimentais estabelecidas no presente estudo.
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Apesar dos ganhos utilizando as médias fenotipicas para selecéo terem sido
maiores do que utilizando os valores genéticos, no processo de selecdo, é
preferivel utilizar as médias genotipicas. Ramos et al. (2014) preconizam que a
vantagem de se utilizar o indice baseado nos valores genéticos é que 0 mesmo

prové estimativas livres dos efeitos ambientais.

Em vista disso, foram ranqueadas as 15 linhagens mais promissoras do
grupo solo e as 15 linhagens mais promissoras do grupo formosa, através do indice
IGP baseado nos valores genéticos padronizados, utilizando o PA como peso
econbmico. A tabela 6 apresenta a média geral antes e depois da sele¢cdo para
cada caracteristica e a tabela 7 apresenta a média das linhagens selecionadas para

as principais caracteristicas de interesse agronémico.

Observou-se com esse ranqueamento que houve um incremento para as
caracteristicas de interesse no melhoramento do mamoeiro como NFC, PMF, TSS,
FF, FP e PROD. Esse resultado € considerado satisfatério e sugere a aplicacéo do

indice IGP baseado em valores genéticos no melhoramento da cultura.

Apesar de promissoras, as linhagens selecionadas devem ser submetidas a
ensaios de competicdo, a fim de verificar seu potencial como genitores a partir de
estudos de capacidade geral e especifica de combinacdo. A partir dessas

informacdes, procede-se com o langamento de novas cultivares.
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Tabela 6. Média geral (Xo) média das linhagens selecionadas dos grupos solo e
formosa (Xs) e ganho percentual (G%) para cada caracteristica avaliada,
ranqueadas pelo indice IGP utilizando peso atribuido.

Formosa

Caracteristicas X0 Xs G% X0 Xs G%
AP 153,48 157,32 2,07 160,45 159,29  -0,54
AIPF 69,00 69,88 1,07 7760 7655  -1,15
DC 8,02 800  -019 830 814  -1,18
NFC 27,78 31,71 9,06 2305 27,82 13,16
NFD 7,09 684  -303 579 538  -563
NNSF 17,71 1592  -820 21,11 18,57  -7,92
PMF 671,69 680,35 0,67 1038,60 105637 1,38
EMF 2,35 238 093 2,24 222 0,39
EMP 1,87 1,99 440 1,86 101 1,47
FF 10508 112,97 529 110,10 113,03 1,80
FP 80,54 8661 519 8592 88,66 2,02
TSS 1122 11,90 474 1058 11,21 434
EP 2,18 222 111 2,42 244 0,66
DF 8,88 880  -060 1020 10,10  -0,49
CF 19,36 1981 186 22,38 2231  -0,26
PROD 16,96 1957 941 21,11 2536 11,56
Linhagens 2127 34253371 39 36 15 31 4 56 67

selecionadas 101 107 5158 128 20

85121 70

23117 120 14 18 95
24 87

AP: Altura de planta (cm); AIPF: Altura de insercdo do primeiro fruto (cm); DC: Didmetro do caule
(cm); NFC: Numero de frutos comerciais; NFD: Numero de frutos deformados; NNSF: NUmero de
NoOs sem fruto; PMF: Peso médio do fruto (g); EMF: Estadio de maturacéo do fruto (escala); EMP:
Estadio de maturacéo da polpa (escala); FF: Firmeza do fruto; FP: Firmeza da polpa; TSS: Teor de
solidos soluveis (°brix); EP: Espessura da polpa (cm); DF: Didametro do fruto (cm); CF: Comprimento
do fruto (cm); PROD: Produtividade por planta (kg/pl).



Tabela 7. Médias das linhagens selecionadas pelo indice IG2 para as principais caracteristicas agronémicas do mamoeiro.

Linhagens Linhagens

do grupo PMF FF FP TSS PROD do grupo PMF FF FP TSS PROD
Solo Formosa
2 736,39 123,17 88,85 13,08 23,46 4 982,28 104,80 86,15 11,49 31,90
20 555,46 95,42 83,20 12,11 21,35 14 820,09 104,22 90,31 12,20 23,00
25 742,34 126,33 103,03 10,92 19,24 15 876,99 121,97 88,56 12,49 23,92
33 583,84 127,41 94,21 13,08 17,71 18 1953,43 111,11 88,55 12,66 23,40
34 779,02 123,21 88,44 12,78 19,51 23 858,04 106,06 85,86 10,57 29,31
51 627,40 116,34 84,34 11,22 19,96 24 966,90 120,73 93,52 10,56 22,25
58 760,06 106,02 93,77 10,42 24,40 31 1095,27 130,32 89,20 9,95 30,93
70 797,07 117,81 93,21 12,13 17,65 36 1209,59 105,27 94,42 9,40 43,10
71 742,15 112,25 89,12 11,41 22,47 39 1156,81 96,65 82,26 13,44 38,65
85 620,93 134,48 77,75 13,21 20,43 56 1001,69 120,74 95,57 10,49 27,13
101 563,46 96,52 86,00 10,88 23,55 67 1380,15 120,98 92,01 10,63 22,36
107 730,07 124,67 92,81 12,05 20,19 87 849,01 116,85 91,15 13,16 20,76
121 793,10 96,82 74,14 13,12 19,75 95 980,01 114,21 90,22 11,71 26,44
127 618,06 128,25 95,09 11,89 21,55 117 920,26 111,65 88,20 11,63 22,81
128 671,07 103,90 87,25 12,17 18,79 120 853,18 129,43 95,80 10,71 23,24

PMF: Peso médio do fruto (g); FF: Firmeza do fruto; FP: Firmeza da polpa; TSS: Teor de sélidos soltveis (°brix); PROD: Produtividade por planta (kg/pl).

Ge
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3.1.4.3. Divergéncia Genética

Pela andlise de agrupamento das variaveis quantitativas, houve a formacgéo
de 15 grupos, com base na média das distancias da matriz de agrupamento (Figura
3). A distancia genética média entre individuos foi 0,16, a distancia maxima foi
verificada entre os individuos 1 e 18 (d=0,34), e a minima, entre os individuos 110
e 118 (d=0,07). A distancia genética de 0,23 foi utilizada como ponto de corte para

divisdo dos grupos.

: Grupo 1

Grupo 2
Grupo 3
Grupo 4

N o s
I Grupo 6
[ Grupo7
I Grupo 8
I Groro 0
_ Grupo 10
_ Grupo 11
: Grupo 12
_ Grupo 13
— Grupo 14
: Grupo 15

@ Solo

O Formosa

Figura 3- Dendograma de dissimilaridade genética entre 130 gendtipos de uma
populagdo Fs de mamoeiro obtido pelo método UPGMA utilizando a distancia
euclidiana média para andlise de 16 caracteristicas morfoagronédmicas
(CCC=0.70).

A caracteristica PMF foi a que mais contribuiu para a determinacéo dos 15
grupos (98%), por isso os gendtipos foram subdivididos também em grupo solo e
grupo formosa de acordo com essa caracteristica. O ponto de corte utilizado foi de
800g baseado no trabalho de Luz et al. (2015), e genétipos com frutos até 800g

eram considerados como solo e, acima disso, formosa.
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Os gendtipos do grupo Solo ficaram alocados nos grupos 4, 5, 6, 7, 9, 10,
14 e 15, enquanto os representantes do tipo Formosa estiveram presentes nos
grupos 1, 2, 3, 8,11, 12, 13, 14 e 15. No grupo 14 houve predominancia dos
genotipos solo e o grupo 15 foi classificado como grupo misto por conter genétipos
de ambos os tipos. Os grupos 1, 4, 5, 6, 7, 8, 9 e 10 foram representados por apenas
um genotipo cada. Os grupos 1 a 12, formados por poucos genétipos foram os mais
divergentes do restante dos grupos. Os grupos 1, 2 e 3 concentraram 0S maiores
valores de PMF (1296 a 1806g) e os grupos 4 a 10, os menores valores (variando
entre 517 a 736Q).

Considerando a média das caracteristicas para cada grupo (Tabela 8),
observou-se que dentro do grupo solo, o grupo 10, formado apenas pelo genotipo
2. Esse genotipo foi ranqueado pelo indice IGP, conforme os dados apresentados
no topico anterior e apresentou maiores valores para namero de frutos comerciais
(36), produtividade (23,5 kg/pl), teor de sélidos soluveis (13°brix) e firmeza do fruto
(123). Pode-se dizer que esse genotipo € promissor por aliar bons resultados para
caracteristicas importantes da cultura, e pode ser recomendado como uma cultivar
do tipo solo (PMF = 7369).

Ainda dentro do grupo solo, o grupo 4 (gendétipo 16) também se destacou
para a caracteristica teor de solidos soluveis (13,9°brix). Os grupos 6 (genotipo 50)
e 9 (gendtipo 125) apresentaram maior numeros de frutos deformados (16 e 16,8)
enquanto que o grupo 5 (genoétipo 41) apresentou menor proporcdo dessa
caracteristica (1,17). O grupo 6 apresentou ainda menor niumero de nés sem fruto
(2,67).

Dentro do grupo formosa verificou-se que os grupos 11 e 12 (formado pelos
gendtipos 4, 31, 36, 26 e 39) se destacaram para as caracteristicas numero de
frutos comerciais (35 e 36) e produtividade (35 e 34,6kg/pl), sendo que o grupo 12
(gendtipos 26 e 39) apresentou também maiores valores de teor de sélidos solaveis
(12,3%rix). Vale salientar que os genotipos 4, 31, 36 e 39 também foram

ranqueados pelo indice IGP, conforme os dados apresentados no tépico anterior.
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Tabela 8 — Média das caracteristicas principais para cada grupo.
GRUPO NFC NFD  NNSF PMF FF FP TSS PROD

1 13,18 2,40 20,91 1296,81 120,44 97,43 10,73 15,43
2 10,57 3,54 25,61 1806,45 105,69 86,20 11,79 20,33
3 19,52 5,27 28,62 1668,78 92,27 67,22 9,73 25,52
4 23,17 9,16 21,99 572,88 86,72 50,59 13,89 14,88
5 17,44 1,17 11,76 690,64 67,52 31,15 11,69 17,93
6 29,19 16,78 2,67 554,61 59,23 48,71 11,78 14,06
7 1400 9,17 32,33 616,17 110,00 87,54 12,43 6,33
8 17,67 9,33 17,33 1038,59 133,12 93,27 11,24 18,47
9 26,98 16,00 12,51 517,86 124,42 94,66 10,62 12,85
10 3578 7,77 16,15 736,39 123,17 88,85 13,08 23,46
11 3567 4,15 14,74 1095,72 113,46 89,92 10,28 35,31
12 36,01 4,78 12,32 1105,68 9533 78,20 12,31 34,63
13 1795 5,31 23,57 1096,37 113,56 88,15 10,47 17,36
14 19,18 8,09 20,31 717,39 112,40 87,55 10,15 12,77

15 28,55 586 18,31 787,47 106,32 82,55 10,96 20,20

NFC: Numero de frutos comerciais; NFD: Numero de frutos deformados; NNSF: Numero de NOs
sem fruto; PMF: Peso médio do fruto (g); FF: Firmeza do fruto; FP: Firmeza da polpa; TSS: Teor de
sélidos sollveis (°brix); PROD: Produtividade por planta (kg/pl).

O grupo 1 (gendtipos 9, 10, 19, 28, 46, 47, 55, 60, 64, 66, 67,72, 86, 89, 90,
91, 94, 104, 110, 111, 112, 114, 116, 118 e 123) apresentou menor numero de
frutos deformados (2,4) e o grupo 3 maior numero de nds sem fruto (28,6). Quanto
as caracteristicas firmeza do fruto (entre 113 e 133) e da polpa (entre 88 e 93), 0s
melhores valores foram observados nos grupos 1, 8, 11 e 13.

O numero de frutos comerciais e o peso médio do fruto sdo caracteristicas
gue interferem diretamente na producdo, bem como no tipo de cultivar a ser
desenvolvido como Solo ou Formosa. A firmeza da polpa e o teor de sélidos
sollveis sdo indicadores de qualidade, sendo os altos valores da primeira
caracteristica fundamental para aumentar a vida (til dos frutos e facilitar o
transporte por proporcionar maior resisténcia fisica, mantendo a qualidade. Ja a
incidéncia de deformacbes e esterilidade feminina (indicada também pela
caracteristica numero de nos sem fruto) € indesejavel por culminar na reducéo da

produtividade da lavoura (Cattaneo, 2001; Damasceno Junior, 2008). Esse
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conjunto de caracteristicas sdo as principais para determinar uma boa selecéo de
linhagens e hibridos superiores, sendo que as demais estdo correlacionadas com

€SSas.

3.1.5. CONCLUSAO

Os parametros genéticos da populacdo analisada comprovam a existéncia
de variabilidade genética para dar seguimento ao programa de melhoramento,
permitindo que haja selecéo para diferentes materiais como frutos tipo solo e tipo
formosa, e com caracteristicas de interesse para comercializacéo dos frutos.

A utilizacdo de uma Unica planta por parcela em mamoeiro, embora apresnte
limitacGes como a ocorréncia de uma perda significativa de parcelas experimentais
causadas por pragas e doencas, mostrou-se eficiente. O mesmo permitiu além do
avanco de geracédo, a selecdo das melhores progénies com base na média das
familias.

O indice de Mulamba e Mock destacou-se para selecéo de linhagens de
mamoeiro baseado nas médias fenotipicas, pois promoveu uma melhor distribui¢céo
dos ganhos percentuais entre as variaveis, principalmente quando utilizado o PA
como peso econdmico. Entretanto, considerando a alta coincidéncia entre os
indices Mulamba e Mock e IGP, sugere-se priorizar o uso do indice baseado em

valores genéticos por ser livre das interagcdes ambientais.

A analise de dissimilaridade genética mostrou que existe ampla variabilidade
genética entre 0s genotipos avaliados. Houve a formacdo de 15 grupos que
subdividiu os gendtipos pelo peso médio do fruto em grupos do tipo solo e grupos
do tipo formosa. O grupo 10 formado pelo gendtipo 2 se destacou para as principais
caracteristicas de interesse da cultura, sendo um potencial genitor para cultivares
ou hibridos do tipo solo. Para o grupo formosa destacaram-se os genétipos 26 e 39

pertencentes ao grupo 12.
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3.2.MAPEAMENTO GENETICO DE QTL PARA CARACTERISTICAS DE
INTERESSE AGRONOMICO EM MAMOEIRO

3.2.1. INTRODUCAO

A utilizacdo de marcadores moleculares tem beneficiado cada vez mais as
pesquisas em melhoramento genético, principalmente para o desenvolvimento de
mapas de ligacao saturados (Chutimanitsakun et al., 2011). Na cultura do mamoeiro
existem alguns estudos utilizando marcadores RAPD (Silva, 2006), ISSR,
microssatélites (Ramos, 2007, 2010; Ramos et al., 2014;), e SSR-ESTs (Mendes,
2017). Entretanto, ainda séo poucos os estudos com aplicacdo desses marcadores
para o mapeamento genético da espécie.

O desenvolvimento de um mapa de ligacdo detalhado para a espécie
Carica papaya L. pode melhorar a compreensdao da arquitetura genética de
caracteristicas de importancia para o melhoramento da cultura, bem como
aumentar a eficiéncia dos programas de melhoramento (Sondur et.al., 1996). A
construcdo do mapa genético proporciona desde a associacdo de marcadores com
caracteres quantitativos (QTL) até a identificacdo de regiées gendmicas associadas
a caracteristica de maior interesse (Ferreira e Grattapaglia, 1998).

Os recentes avancos das tecnologias de genotipagem de DNA em larga
escala tém permitido a incorporagdo do mapeamento de QTL como ferramenta nos
programas de melhoramento genético. O mapeamento de QTL consiste na

estimativa do numero, posicdo no genoma, efeitos genéticos, interacbes QTL x
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ambientes e epistaticas (QTL x QTL) dos locos que controlam caracteres
guantitativos (Doerge, 2002).

Quando identificados marcadores associados a QTL de grande efeito e que
expliqguem boa parte da variacdo fenotipica observada, esses marcadores podem
ser utilizados em programas de selecdo assistida (SAM), possibilitando uma
selecdo de gendtipos de forma rapida e eficiente (Moretzsohn et al., 2009).

E comum a ocorréncia de correlagbes genéticas para caracteres
guantitativos, que podem ser devido aos efeitos de pleiotropia ou ligagdo génica.
Havendo detalhamento das causas dessas correlacbes, € possivel delinear
programas de selecéo assistida que combinem as informac¢des dos QTL de forma
a maximizar os ganhos com selecao simultanea de varios caracteres, o que € muito
importante para o melhoramento genético (Sabadin, 2008).

Ainda existem poucos trabalhos desenvolvidos visando identificacdo de
QTL na cultura do mamao, em vista disso, esse trabalho objetivou identificar e
determinar a localizacdo genética e a acdo génica de QTL associadas as
caracteristicas agronémicas e de qualidade do fruto com base em mapa genético,

desenvolvido com marcadores SNP’s.

3.2.2. REVISAO

3.2.2.1. Mapeamento Genético

O mapa de ligacdo de uma espécie pode ser definido como um arranjo
linear de um grupo de genes ou marcadores adjacentes e constitui-se no
ordenamento e no estabelecimento da distancia genética entre esses marcadores
genéticos (Schuster e Cruz, 2004). Um mapa de ligacdo eficiente deve seguir
critérios como simplicidade, robustez, transferéncia e uma relacéo de custo-eficacia
(Lorieux et al., 2000).

A construcdo de mapas genéticos baseia-se na existéncia de desequilibrio
de ligacdo (DL), que € definido como desvios das frequéncias haplotipicas

observadas, em relacdo as frequéncias esperadas sob a hipOtese de



42

independéncia dos locos considerados (Coelho e Silva, 2002). Com isso, é de
fundamental importancia que exista maximo de polimorfismo entre os genitores da
populacdo de mapeamento, e que sejam produzidas geracdes em que 0s locos
estejam em desequilibrio de ligacao (Tanksley, 1993).

Um bom mapa de ligagao deve ser “saturado” com um numero elevado de
marcadores. Os marcadores agrupados dentro de um mesmo “grupo de ligagao”,
ou seja, que co-segregam acima de um determinado limite definido estatisticamente
(permanecem ligados), tendem a estar proximos ou incluir genes de um mesmo
cromossomo (Collard et al., 2005).

A frequéncia de recombinacéo entre dois locos reflete a distancia genética
entre eles. Quanto maior a distancia, maior a probabilidade de ocorréncia de
recombinacao entre os locos, e quanto menor significa que possivelmente estaréo
ligados (Carneiro e Vieira, 2002). Uma vez detectados os marcadores ligados a
uma determinada caracteristica, € possivel realizar a selecdo de individuos com
base apenas no fenotipo marcador, sem a necessidade de avaliacdo fenotipica da
caracteristica per se. A abordagem citada é conhecida como selecao assistida por
marcadores (SAM) (Ferreira e Grattapaglia, 1998).

A relacdo entre distancia de mapa e frequéncia de recombinacao entre 0s
pares de marcas pode ser estabelecida através das funcées de mapeamento, que
convertem as fracbes de recombinacdo em unidades de mapa denominado
centiMorgans (cM) (Bhering e Cruz, 2008). A funcdo mais simples é a de Haldane,
gue admite ocorréncia de permutas genéticas independentes e totalmente ao
acaso. A funcdo de Kosambi admite a existéncia de interferéncia parcial nos
célculos da distancia em centiMorgans, sendo que essa interferéncia significa que
uma permuta é capaz de afetar a ocorréncia de outras regides adjacentes, ou seja,
considera a ocorréncia de permutas duplas (Schuster e Cruz, 2004).

O LOD-Score é a medida da fracdo de recombinacdo estimada entre dois
marcadores e seu valor define a significancia de ligacdo. O LOD-Score € calculado
pela razdo de maxima verossimilhanca convertida para o logaritmo de base 10. Em
geral, as ligacGes dos locos tém maior credibilidade quando os valores de LOD-
Score sao iguais ou maiores que 3 (Moulin, 2013).

Sao necessarios pacotes computacionais otimizados para realizacdo das
analises de ligagdo e o ordenamento das marcas nos grupos de ligacdo. Os

principais programas utilizados para a elaboracdo de mapas genéticos sao:
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Mapmaker/EXP (Lander et al., 1987), Gmendel (Liu e Knapp, 1990), Map Manager
QTX (Manly et al., 2001) e JoinMap (Van Ooijen e Voorrips, 2001). Para a
construcdo de mapas de ligagdo, os principios basicos sdo praticamente 0s
mesmos nestes programas estatisticos.

Estudos com a espécie Carica papaya L. ja resultaram na construcao de
alguns mapas genéticos (Sondur et al, 1996; Liu et al, 2004; Ma et al., 2004; Chen
et al., 2007; Blas at al., 2012; Pereira et al., 2018), fornecendo ferramentas
essenciais para a analise genémica comparativa, selecao assistida por marcadores

e dissecacao gendmica de tracos complexos.

3.2.2.2. Identificagdo de QTL

Uma das maiores utilidades dos mapas genéticos nos programas de
melhoramento de plantas € possibilitar o mapeamento de locos que controlam
caracteristicas quantitativas, poligénicas ou de heranca complexa, os denominados
QTL (TANKSLEY, 1993). Tais estudos possibilitam estimar a posicdo e o numero
de locos que controlam a caracteristica quantitativa, assim como o modo de acao
génica (aditividade, dominancia e epistasia), a decomposicdo da interacao
genotipos por ambientes ao nivel de cada QTL, além de permitir estudos de sintenia
ou mapeamento comparativo (Ferreira e Grattapaglia, 1998).

QTL, sigla derivada do inglés “quantitative traits loci”, sdo regides do
genoma responsaveis pela variagdo de um carater quantitativo, e seu estudo
permite a identificacdo e 0 mapeamento de caracteristicas de maior interesse dos
melhoristas. As caracteristicas quantitativas possuem expressdo fenotipica de
variacdo continua, atribuida a segregacdo simultdnea de diversos genes

distribuidos pelo genoma (Toledo et al., 2008).

E importante destacar que os QTL ndo conduzem a identificacdo de um gene
especifico, podendo corresponder a identificacdo de regides que possuem até

dezenas de genes (Ferreira e Grattapaglia, 1998; Toledo et al., 2008).

Em linhas gerais, o0 mapeamento de QTL em plantas apresenta dois
objetivos principais: i) aumentar o conhecimento acerca da heranca e arquitetura
genética de caracteristicas quantitativas, tanto dentro como entre espécies
relacionadas; e ii) identificar marcadores que possam ser empregados na selecao

de caracteristicas complexas (Bernardo, 2008).
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Dentre as metodologias para identificacdo de QTL, destacam-se o
mapeamento por marcas-simples, mapeamento por intervalo, mapeamento por
intervalo composto e Multiplos QTL. O mapeamento por marca simples é baseado
na comparacgdo entre as médias das classes genotipicas dos marcadores, feitas
por regressao linear, teste t, andlise de variancia e razdo de verossimilhanca. No
mapeamento por intervalo, a associacdo entre o marcador e QTL pode ser
estimada pelo método da méaxima verossimilhanca, que é fundamentado nas
frequéncias conjuntas de um par de marcas adjacentes e um QTL pontual. O
mapeamento por intervalo composto emprega a combinacdo de mapeamento de
intervalo simples e a regresséo linear multipla, proporcionando maior resolu¢ao no
mapeamento e permitindo a avaliagdo dos efeitos da interagdo QTL x ambientes
(Schuster e Cruz, 2004).

O mapeamento por multiplos intervalos foi proposto por Kao et al. (1999),
seu maior desafio € considerar simultaneamente cada posi¢gdo no genoma, pois
cada QTL pode agir de forma independente, pode estar ligado a outro QTL ou
interagir epistaticamente com outros QTL. Os QTL, quando em interacdo, sao de
grande interesse, pois indicam regides do genoma néo detectadas por outras
metodologias (Doerge, 2002).

A abordagem estatistica para localizacdo por multiplos QTL (Multiple QTL
Mapping (MQM) é mais poderosa que a abordagem de QTL-Unico, pois pode
diferenciar entre QTL ligados ou em interacdo. Quando os alelos de QTL interagem,
observa-se grande potencial de altera¢des no carater quantitativo, podendo ocorrer
a perda da expressao do carater na presenca de certas combinac¢des de multiplos
QTL (Doerge, 2002).

A capacidade de deteccdo de um QTL é dada pela funcdo da magnitude
do seu efeito sobre determinada caracteristica, e para que essa magnitude seja
estimada corretamente, é necessario que 0s mapas genéticos possuam elevado
namero de marcadores bem distribuidos em todo o genoma. Quanto maior a
distancia entre dois marcadores, menor sera a precisédo da estimativa do QTL entre
estes (Wu et al., 2007). Além disso, deve-se considerar a repetibilidade da
informacéo da ligacédo entre os marcadores e 0s respectivos QTL nas diferentes
populagbes, bem como a interacdo QTL x ambiente e a selecdo simultanea de

caracteres diferentes (Ferreira e Grattapaglia, 1998).
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3.2.2.3. Mapeamento genético e identificacdo de QTL em

mamoeiro

O primeiro mapa genético do mamoeiro foi construido usando marcadores
RAPD e uma populagéo F derivada do cruzamento de uma linhagem desenvolvida
pela Universidade do Hawaii e o genitor 'Sunrise'. Foram mapeados 62 marcadores,
em 11 grupos de ligacdo compreendendo 999,3 cM. Nesse estudo foi também
mapeado um locus que determina 0 sexo numa regido de 14cM flanqueada por
marcadores RAPD (Sondur et al., 1996).

Ma et al. (2004) construiu um mapa de alta densidade com 1.501
marcadores, incluindo 1.498 marcadores polimorfismo de comprimento de
fragmentos amplificados (AFLP), 2 marcadores morfolégicos e um marcador
transgénico. Embora de alta densidade, o0 mapa néo foi adequado para alinhar a
sequéncia do genoma de mamoeiro a grupos de ligacéo e a integracdo de mapas
genéticos e fisicos, devido a natureza desconhecida dos marcadores AFLP.

Para superar essa limitacdo, foram utilizados marcadores de repeticdo de
sequéncia simples (SSRs) ou microssatélites, baseados em sequéncias altamente
informativas para construir o segundo mapa genético, com 707 marcadores,
incluindo 706 marcadores SSR, baseados em sequéncia e um marcador
morfologico (Chen et al., 2007).

Estudos com marcadores polimorfismo de uma uUnica base (SNPs) vém
crescendo cada vez mais, devido a sua abundancia natural ao longo do genoma,
por ser a forma mais frequente de polimorfismo de um organismo e pela capacidade
de gerar grande numero de informacdes genéticas por ensaio (Chagné et al., 2007).

Os SNP’s representam uma abordagem mais interessante para estudos de
genotipagem, pois sdo geneticamente estaveis e passiveis de automatizacao
(Vignal et al., 2002). Devido a isso, a equipe de genética e melhoramento da UENF
desenvolveu um mapa genético com alto grau de saturacéo, utilizando-se para tal
marcadores SNPs desenvolvidos a partir de bibliotecas RADseq (Restriction-site
Associated DNA Sequencing) para posterior identificacdo de QTL associados as
principais caracteristicas avaliadas em programas de melhoramento do mamoeiro
(Pereira et al., 2018).

O mapa obtido apresenta 1.235 marcadores SNPs de alta qualidade,
agrupados em 10 grupos de ligacéo, estando o cromossomo 1 dividido em dois

subgrupos. Apesar de 0 mapa genético estar saturado, novos marcadores podem
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ser adicionados a ele para torna-lo ainda mais preciso e, possivelmente, poder unir
os dois subgrupos do cromossomo 1 (Pereira et al., 2018).

Os estudos envolvendo identificacdo de QTL em mamoeiro ainda s&o
poucos. Podemos destacar trabalhos como o de Blas et al. (2012), que
identificaram quatorze QTL capazes de explicar de 5 a 23% da variancia fenotipica
observada, nos grupos de ligagao 2, 3, 7 e 9, para tamanho e forma do fruto.

Mendes (2017) conseguiu identificar trés QTL, sendo: um QTL associado a
firmeza da polpa, um QTL associado a firmeza do fruto e um QTL associado as
duas caracteristicas. A variacdo fenotipica explicada pelos QTL variou de 1,49 a
9,66%. Ja Poltronieri (2018) identificou 51 QTLs associados a resisténcia a pinta
preta e mancha de phoma, utilizando o mapa genético proposto por Pereira et al.
(2018).

Outro trabalho interessante que apresenta grande contribuicdo para a
cultura é o trabalho de Bohry (2018), onde foram identificados 186 SNPs
associados a 225 QTLs, utilizando dados de 14 caracteristicas (teor de solidos
soluveis, firmeza interna ou da polpa, firmeza externa ou do fruto, espessura da
polpa, diametro do fruto, comprimento do fruto, peso de frutos, altura de planta,
diametro do caule, niumero de frutos comerciais, niumero de frutos totais, producéao,
namero de frutos deformados e niumero de ndés sem fruto). Estes SNPs foram
submetidos ao desenho de primers, e foi possivel desenhar SNAPs para 181 SNPs,

totalizando 362 SNAPs desenhados, dos quais 10 foram sintetizados e validados.

3.2.2.4. Correlagfes entre as caracteristicas

O uso de correlacao se torna importante, pois, através do conhecimento da
magnitude do desempenho de uma variavel, pode-se avaliar a influéncia sobre
outra, que seja de interesse do melhorista. As correlacdes entre as caracteristicas
podem ser fenotipicas, genotipicas e ambientais.

A correlacao fenotipica é feita com base nos dados coletados, podendo
induzir os melhoristas a erros (Chaudhary et al., 1973). As correlacdes genéticas
podem ser causadas por pleiotropismo, fenébmeno pelo qual um gene influencia dois
ou mais caracteres. As ligacdes génicas podem, também, ser a causa da
correlacdo, no entanto, essa correlacdo é transitdria e ocorre principalmente em

populacdes derivadas de cruzamentos entre linhagens divergentes (Falconer e
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Mackay, 1996). Para caracteres quantitativos, € comum a ocorréncia de
correlagcfes genéticas.

Segundo estudos realizados por Cruz et al. (2012), o ambiente é a causa
de correlacdo entre caracteristicas, quando estas estdo influenciadas pelas
mesmas condi¢cdes. Se um ambiente favorece um carater em detrimento do outro,
as correlacdes serdo negativas; serao positivas se as duas varidveis analisadas
forem beneficiadas ou prejudicadas juntas pelas mesmas condi¢cdes ambientais.

As andlises de correlacdo entre as varidveis sao essenciais na
determinacdo dos critérios para a selecdo, porém, a magnitude e o valor das
correlacbes ndo sao suficientes para esclarecer as relagdes entre as variaveis
(Cruz et al., 2012). Os coeficientes de correlacdo podem resultar em equivocos de
estratégia de selecao, pois a alta magnitude da correlacdo entre dois caracteres
pode ocorrer em virtude do efeito indireto de um terceiro ou de um grupo de
caracteres (Santos et al., 2017).

Em mamoeiro ja foram realizados alguns estudos com essa abordagem.
Silva et al. (2007) sugerem a partir da analise de correlacdo que a selecdo de
plantas de mamoeiro com maior diametro do caule pode resultar em plantas mais
produtivas, em virtude da alta correlacdo genética entre essas caracteristicas.

Ferreira et al. (2012) avaliou a relacdo entre diversas caracteristicas
morfoagronémicas do mamoeiro por meio de estimativas de correlacdes genéticas,
e encontrou resultados semelhantes. Observou-se que o aumento da massa de
frutos € conseguido com aumento do diametro do caule, bem como com aumento
do comprimento dos frutos e da espessura menor da polpa; o aumento do numero
de frutos pode ser alcancado com aumento do diametro da copa das plantas e com
a diminuicdo da altura das plantas, bem como com aumento do didmetro dos frutos
e diminuicdo do comprimento dos frutos.

Oliveira et al. (2010) verificou como o namero de frutos comerciais por
planta se relaciona com 16 caracteristicas morfolégicas e agrondmicas do
mamoeiro (Carica papaya L.). O numero de frutos comerciais se correlacionou
positivamente com namero de frutos por axila e negativamente com diametro da
cavidade do fruto, espessura da polpa, peso, comprimento e diametro do fruto.

Souza et al. (2014) avaliou a qualidade pés-colheita e a correlagdo entre as
caracteristicas fisicas e quimicas de frutos de mamoeiro. Os resultados dessa

pesquisa concluiram que a sele¢édo de frutos com maior diametro reflete também
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em frutos de maior comprimento, que o maior teor de sélidos soltveis depende de

menor pH dos frutos e que a menor acidez permite frutos com melhor “Ratio”.

3.2.3. MATERIAL E METODOS

3.2.3.1. Obtencéo de linhagens

O material vegetal utilizado neste estudo foi obtido originalmente do
cruzamento dos genitores Sekati e JS-12, provenientes do grupo Formosa,
procedentes do banco de germoplasma UENF/Caliman, localizado na Empresa
Caliman Agricola S/A, na cidade de Linhares — ES. O genitor Sekati (linhagem)
apresenta frutos com boa firmeza e baixo teor de solidos soluveis (°Brix) (Yamanishi
et al., 2006). O genitor JS-12, segundo estudo realizado por Cardoso et al. (2015),
demonstra firmeza moderada de frutos e alto teor de solidos soluveis (°Brix).

A indicacao deste cruzamento, além das caracteristicas individuais per se,
foi também proveniente de avaliagdes de cruzamentos em dialelo parcial (Cardoso,
2012), as quais indicaram destacada capacidade de combinacdo do mesmo quanto
a caracteristicas morfoagronémicas (Cardoso et al., 2014, 2015, 2017). O
cruzamento Sekati x JS-12 deu origem a um individuo F1, o qual foi autofecundado,
originando-se assim a populagdo F> que foi utilizada como a populacdo de
mapeamento. A populacdo F.foi avangada via método SSD (Single Seed Descent
— descendente de uma Unica semente), por duas geracOes, obtendo-se a
populagéo F4, a qual foi utilizada para fenotipagem, visando a identificacdo de QTL

(locos de heranca quantitativa) (Figura 1).

3.2.3.2. Conducao do experimento

O ensaio foi realizado na Empresa Caliman Agricola S.A localizada no
municipio de Linhares, situado geograficamente entre os paralelos 19° 06’ — 19° 18’
de latitude sul e entre os meridianos 39° 45’ — 40° 19’ de longitude oeste. O clima
da regiédo € do tipo Awi de Koppen (tropical umido), com chuvas no verao e inverno

seco. O experimento foi composto por uma populacdo de 97 linhagens F4. O
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delineamento experimental utilizado foi blocos casualizados com seis repeti¢oes,
sendo uma planta por parcela, totalizando 582 plantas, distribuidas em um
espacamento de 3.6 m entre fileiras e 1.5 m entre plantas na fileira. O semeio dos
97 tratamentos foi realizado em marco de 2015 e transplantados para o campo em
abril de 2015. O plantio foi realizado com trés mudas por cova e, apés a sexagem
(trés meses apods o plantio), foi mantida apenas uma planta hermafrodita. Cada
planta foi identificada com uma etiqueta fixada ao solo, contendo informagdes como
repeticdo e tratamento.

Os tratos culturais foram conforme praticas adotadas em plantios
comerciais da empresa Caliman Agricola S.A, com irrigagdo por gotejamento, na
base da planta e controle fitossanitario mediante controle quimico de plantas

daninhas, pragas e patdogenos.
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Figura 1- Fluxograma das etapas de melhoramento genético e de cruzamentos
para o mapeamento genético do mamoeiro e identificagdo de QTL (Poltronieri,

2018).
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3.2.3.3. Obtencédo dos dados fenotipicos

A avaliacdo morfoagrondmica foi realizada em todas as plantas nos seis
blocos. Realizaram-se trés avaliagbes de campo, nos meses de novembro de 2015,
marco e junho de 2016, com o intuito de observar o comportamento das plantas
nas diferentes condicbes ambientais e, deste modo, obter médias mais precisas e
confiaveis para cada carateristica.

As caracteristicas altura da planta (AP), diametro do caule (DC), altura de
insercdo do primeiro fruto (AIPF), nimero de frutos comerciais (NFC), nimero de
frutos deformados (NFD) e numero de nés sem fruto (NNSF), foram avaliadas
através de imagem digital utilizando o software Image J como proposto por Cortes
et al (2017).

A avaliacéo de qualidade dos frutos foi realizada apoés os frutos ficarem trés
dias de repouso para que pudesse ser observado o estadio de maturacdo do fruto
(EMF) e da polpa (EMP), e assim poder inferir sobre o tempo de prateleira. Para
essas caracteristicas foi utilizada uma escala proposta por Basulto et al (2009). Os
frutos foram avaliados quanto as caracteristicas peso médio do fruto (PMF), a
firmeza do fruto (FF) e da polpa (FP), o teor de sélidos soluveis (TSS) ainda no
laboratorio, conforme metodologia descrita por Silva et al (2008). E posteriormente
foram digitalizados para que fosse realizada a avaliacdo por imagem das
caracteristicas comprimento meédio de fruto (CF), diametro médio de fruto (DF) e
espessura da polpa (EP) conforme Cortes et al (2017). Foi calculada também a

produtividade estimada (PROD) levando em consideracéo o NFC e o PMF.

3.2.3.4. Correlagfes genotipicas simples

Como mencionando no capitulo anterior, o conjunto de dados fenotipicos
foram submetidos a andlise de parametros genéticos utilizando o procedimento
REML/BLUP. ApGs a obtencdo das médias corrigidas pelo procedimento BLUP,
foram estimadas as correlacdes genéticas a partir dos valores genotipicos (u+g)

entre as caracteristicas avaliadas utilizando o software Selegem (Resende, 2016).

3.2.3.5. Mapeamento de QTL

O conjunto de dados fenotipicos estabelecidos para as dezesseis
caracteristicas quantitativas (AP, AIPF, DC, NFC, NFD, NNSF, PMF, EMF, EMP,
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FF, FP, TSS, EP, CF, DF e PROD), juntamente com os marcadores SNP’s que
compdem o mapa genético do mamoeiro, foi utilizado para anélise da associacéo
caracteristica-marcador visando a identificagdo de QTL.

O mapa genético de mamoeiro utilizado no estudo apresenta 1.235
marcadores SNP’s, agrupados em 10 grupos de ligagdo (GL), sendo o cromossomo
1 dividido em dois subgrupos (GL9 e GL10). Com cobertura total de 3.442,3 cM e
densidade de 1 marcador SNP a cada 2,8 cM (Pereira et al., 2015).

Por intermédio da estatistica W (Shapiro-Wilk), foram avaliados os dados
fenotipicos da populacéo F4, quanto ao seu ajuste a distribuicdo normal (Shapiro e
Wilk, 1965). Quando néo foi observada distribuicdo normal, utilizou-se a funcéo de
mapeamento Two parts + MQM, que associa dados nao paramétricos ao modelo
de multiplos QTL (MQM).

As analises de QTL foram realizadas com o auxilio do pacote R/qgtl do
programa R (www.r-project.org). O LOD threshold para cada caracteristica foi
identificado, considerando o teste de permutacédo, com erro de 0,05 sobre 1000
permutacdes por dado. Os QTL foram identificados pelo método de intervalos
simples (Interval Mapping), a cada 2,5 cM, a fim de encontrar regides com
potenciais QTL. Na regido dos potenciais QTL, o marcador com o0 maior valor de
LOD foi tomado como cofator, e os dados foram reanalisados com o0 uso da fungéo
de mapeamento MQM (Multiple QTL Model). Adotou-se como critério de evidéncia
de possivel QTL os picos de LOD Score com valores superiores a 2,0. Em seguida,
estimou-se a porcentagem da variancia explicada pelos QTL por meio da funcao
“makeqtl” do pacote R/Qtl.

Os efeitos génicos (a = efeito aditivo e d = efeito de dominancia) e a
porcentagem de variacdo individual fenotipica atribuivel a um QTL foram
estimados, segundo Broman e Sen (2009), com base na posicdo de QTL de
maxima verossimilhanca. Os efeitos génicos foram obtidos por meio das seguintes
funcoes:

Estimador do efeito aditivo:

(UBB — pAA)
a=——""——"

Estimador do efeito de dominancia:

(LAA + uBB)
2

d = uAB
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O grau médio de dominéncia para um QTL foi calculado como a razédo de
d/a. A acgdo génica foi determinada de acordo com as diretrizes apresentadas por
Stuber et al. (1987), que consideram a acao génica aditiva (A) = 0 a 0,20;
dominancia parcial (DP) = 0,21 a 0,80; dominancia (D) = 0,81 a 1,20; e sobre
dominancia (SD) = >1,20. O sinal do componente aditivo do efeito do alelo B (de
JS-12) definiu o pai contribuinte para cada QTL: se positivo, o alelo que aumenta a
média da caracteristica veio do genétipo JS-12; se negativo, 0 alelo veio do
genotipo Sekati.

Para a classificacao dos efeitos dos QTL considerou-se a amplitude do R2.
Classificaram-se os QTL em: pequeno efeito, R? inferior a 5%; efeito médio com R?
entre 5% e 15%; grande efeito com R? acima de 15%.

3.2.4. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.2.4.1. Dados fenotipicos

Quanto aos dados fenotipicos (Tabela 1, Figura 2 e 3) foi observada
variabilidade genética entre as linhagens estudadas, como mencionado no capitulo
anterior. Numa visao geral, a maioria dos genétipos na populacdo Fa apresentou
valores proximos da média para todas as caracteristicas avaliadas.

Ao comparar com dados de Cardoso (2012) que avaliou os parentais e 0
F1 que deu origem a populacdo estudada, percebe-se que podemos ainda na
populagéo F4 selecionar individuos com caracteristicas superiores aos parentais.
Com isso, surge a possibilidade de indicacdo de novos genitores para futuros
hibridos.

A maioria das dezesseis caracteristicas avaliadas apresentaram valores
gue aproximaram-se da distribuicdo normal (W = 0.96; Shapiro e Wilk, 1965),
permitindo, desta forma, a utilizacdo do modelo de multiplos QTL (MQM). Apenas
trés caracteristicas (NFD, FP e DF) apresentaram distribuicdo ndo-normal. Nesse
caso optou-se por utilizar o modelo two parts + multiplo QTL, que inicialmente
realiza as andlises de forma nao-paramétrica e, posteriormente, trabalha com a

analise dos QTL presentes em cada grupo de ligagéo (Tabela 1).
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Tabela 1 - Médias de plantas F4 (Populagdo de Sekati X JS12), valores minimo e

maximo para cada caracteristica e teste de normalidade.

Tratamento Fa Min — Max (F4) Shapiro-Wilk
AP 156.54 105.06 - 193.76 0.99
AIPF 29 27 40.01 - 113.11 0.99
DC 8.13 6.41 - 10.62 0.99
NFC 95 35 9.0 - 46.0 0.98
NFD 5.01 1.0 - 16.0 0.95
NNSF 19.34 5.0 - 32.0 0.99
PMF 235,37 419.3 - 1418 0.96
EMF 1.95 0-3 0.97
EMP 1.71 1-3 0.96
FF 113.82 73.9 - 150.5 0.98
FP 89.57 455 - 111.6 0.90
TSS 10.51 8.0-13.9 0.97
EP 2.23 1.6-2.8 0.99
DF 9.19 6.40 - 14.32 0.94
CF 20.59 15.91 - 26.76 0.97
PROD 18.12 8.33 - 33.11 0.98

AP: Altura de planta (cm); AIPF: Altura de inser¢cdo do primeiro fruto (cm); DC: Didmetro do caule
(cm); NFC: Numero de frutos comerciais; NFD: Numero de frutos deformados; NNSF: Ndamero de
Nos sem fruto; PMF: Peso médio do fruto (g); EMF: Estadio de maturacéo do fruto (escala); EMP:
Estadio de maturacéo da polpa (escala); FF: Firmeza do fruto; FP: Firmeza da polpa; TSS: Teor de
sélidos soluveis (°brix); EP: Espessura da polpa (cm); DF: Diametro do fruto (cm); CF: Comprimento
do fruto (cm); PROD: Produtividade por planta (kg/pl).
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3.2.4.2. Correlagdes Genotipicas Simples

As estimativas dos coeficientes de correlacdo genotipica (rg) (Tabela 2),
apresentaram valores de correlacdo menor que 0,5 para a maioria das
caracteristicas. Entretanto, mesmo com valores medianos e baixos, foi possivel
identificar correlagbes altamente significativas.

As maiores correlagfes significativas (acima de 0,4) foram observadas
entre as caracteristicas AP x EMP, AIPF x DC, NFD x NNSF, NFD x PMF, NFD x
EMP, NFD x FP, NNSF x DF, PMF x DF, EMF x FP, EMP x DF, FF x DF, FP x EP,
CF x PROD.

Enfatizando as caracteristicas de maior importancia agronémica no
melhoramento do mamoeiro (FF, TSS e PROD), pode-se observar que houve
correlacdes positivas entre a caracteristica FF e as caracteristicas AP, NFD, PMF,
EMP, EP, DF e CF. Foram observadas também correlagbes negativas com a
variavel FP. Nao foram observadas correlacdes significativas entre FF e PROD.

De acordo com Nogueira et al. (2012), na interpretacao de correlacoes, trés
aspectos devem ser considerados: a magnitude, a direcdo e a significancia.
Estimativa de coeficiente de correlacdo positiva indica a tendéncia de uma variavel
aumentar quando a outra também aumenta, e correlacdes negativas indicam
tendéncia de uma variavel aumentar enquanto a outra diminui.

Analisando a caracteristica TSS, a maioria das correlagbes com outras
caracteristicas ndo foram significativas, entretanto observou-se correlacdes
negativas com as variaveis EP, DF e EMF.

Quanto a caracteristica PROD, observou-se correlacdes positivas com as
caracteristicas NFC, EMF, FP, e CF. Foram observadas também correlacdes
negativas com as variaveis AP, AIPF, e DC. Com base nos resultados expostos,
vale destacar a existéncia de correlacdo genética negativa entre DC x PROD,
diferentemente do que ja foi encontrado em outros estudos. Silva et al. (2007)
sugerem gue a selecédo de plantas de mamoeiro com maior diametro do caule pode
resultar em plantas mais produtivas, em virtude da alta correlacdo genética positiva
entre essas caracteristicas. Entretanto, como as plantas avaliadas passaram por
um periodo de stress ambiental devido a época de seca, pode-se inferir que mesmo
com o DC menor, essas plantas ainda assim foram produtivas, evidenciando certa

vantagem desses genotipos.
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J& em relacao a correlacédo entre PROD e NFC e CF, pode-se inferir que
guanto maior numero de frutos comerciais e maiores forem os frutos mais
produtivos serd a planta. Outra caracteristica que se correlaciona positivamente
com a producéo é a firmeza da polpa, ou seja, as plantas mais produtivas tendem
a produzir frutos mais firmes, o que é interessante para o comércio do mamao ja
gue um dos objetivos dos programas de melhoramento é diminuir os danos

causados pelo transporte e aumentar o seu tempo de prateleira.
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Tabela 2. Coeficientes de correlagdo genotipica entre as caracteristicas agronémicas e de qualidade de fruto avaliadas em 130
linhagens F4, em Linhares - ES.

Varidveis AP AIPF  DC NFC NFD NNSF PMF EMF EMP FF FP TSS EP DF CF PROD

AP 1 0,20+ 0,25 -0,07" 0,25* 0,21* 0,28** 0,03 0,66** 0,33* -0,16" 0,12" 0,28** 0,30** -0,05" -0,16**
AIPF 1 0,73** -0,03™ 0,11" 0,14" 0,20 0,00™ 0,24** 0,02" -0,14" -0,06"™ 0,09" 0,14" -0,41** -0,24**
DC 1 -0,07™ 0,15" 0,07"™ 0,22** 0,10 0,25** 0,07" -0,02" -0,01" 0,07" 0,16 -0,34** -0,21**
NFC 1 -0,05" -0,23** -0,16" -0,02"™ 0,03"™ -0,11™ 0,15"™ 0,05"™ -0,23* -0,17* 0,40** 0,44**
NFD 1 0,40** 0,55** 0,16"™ 0,45* 0,34* -0,42* -0,17" 0,38* 0,73** -0,08"™ 0,04"
NNSF 1 0,47+ 0,19~ 0,28** 0,03" -0,32** -0,10™ 0,21* 0,59* -0,10" -0,02"°
PMF 1 0,28* 0,37** 0,26** -0,33** -0,14™ 0,33** 0,83** -0,03" 0,02"
EMF 1 -0,14" -0,07" 0,56** -0,19* -0,28** 0,36** -0,01" 0,25**
EMP 1 0,29* -0,48* -0,16"™ 0,31** 0,45** -0,04™ -0,11"
FF 1 -0,28* 0,06" 0,24** 0,30** -0,12"™ -0,13"
FP 1 0,02" -0,61** -0,41** 0,08"™ 0,27**
TSS 1 -0,25** -0,21** 0,05" -0,10™
EP 1 0,37** -0,10" -0,17"°
DF 1 -0,05" 0,03"
CF 1 0,48**
PROD 1

AP: Altura de planta (cm); AIPF: Altura de inser¢éo do primeiro fruto (cm); DC: Didmetro do caule (cm); NFC: Namero de frutos comerciais; NFD: Namero de frutos
deformados; NNSF: Numero de Nés sem fruto; PMF: Peso médio do fruto (g); EMF: Estadio de maturacéo do fruto (escala); EMP: Estadio de maturacdo da polpa
(escala); FF: Firmeza do fruto; FP: Firmeza da polpa; TSS: Teor de sélidos sollveis (°brix); EP: Espessura da polpa (cm); DF: Diametro do fruto (cm); CF:
Comprimento do fruto (cm); PROD: Produtividade por planta (kg/pl).
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3.2.4.3. Identificacdo de QTL para todas as caracteristicas

avaliadas

Os QTL considerados no presente estudo apresentaram relacdo entre
caracteristica e marcador com LOD Score superior a 2. Com base nisso, foram
identificados um total de 176 QTL para as dezesseis caracteristicas avaliadas,
distribuidos pelos 10 grupos de ligacdo como mostra a Figura 4.

Foram observados de 5 a 16 QTL para cada caracteristica, sendo que
todos os 10 grupos de ligacdo apresentaram QTL. J& em relagcdo a porcentagem
de variacao explicada por cada QTL foi possivel perceber uma variacéo de 1,01%
a 36,68%, ou seja, foram identificados QTLs de grande, médio e pequeno efeito
(Tabela 3).

A caracteristica numero de frutos deformados (NFD) foi a detentora de mais
QTL, apresentando 16 QTL nos grupos de ligacdo 1, 4, 5, 6, 7, 8 e 9. A
caracteristica diametro do fruto (DF) foi a detentora de menos QTL, apresentando
apenas 5 QTL, presentes no grupo de ligacéo 1, 6, 8, 9 e 10. As localizacdes dos
QTL, os marcadores associados, 0s cromossomos, percentagem de variacao
fenotipica explicada por cada marcador, efeitos dos QTL, dentre outros parametros,
podem ser visualizados com mais detalhes na Tabela 1 dos Anexos.

. A variacao fenotipica total explicada pelos QTL foi de 95,39% para AP,
91,20% para AIPF, 87,53% para DC, 87,14% para NFC, 77,66% para NFD, 95,93%
para NNSF, 93,52% para PMF, 71,01% para EMF, 84,32% para EMP, 94,10% para
FF, 51,62% para FP, 97,02% para EP, 44,41% para DF, 87,18% para CF e 71,55%
para PROD (Tabela 3).

Em geral, o parental que mais contribuiu com mais alelos para o aumento
da média foi o gendtipo Sekati (Tabela 3), entretanto foi possivel observar que
ambos parentais contribuiram para o aumento da média em todas as caracteristicas
avaliadas. Isso sugere que a populacdo em estudo pode apresentar genétipos com

segregacao transgressiva para algumas caracteristicas.
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Figura 4 — Mapa de ligagéo contendo os marcadores associados aos 176 QTL ao longo dos 10 grupos de ligagdo em uma populacao
F4 com 97 genotipos obtidos do cruzamento entre Sekati e JS-12. ol



Tabela 3 — Numero de QTL encontrados para cada caracteristica avaliada, porcentagem total da variacdo explicada, acdo génica
predominante parental que mais contribuiu para o aumento da média em cada caracteristica.

0 o ) Contribuicao

Caracteristica NQ°TdLe Nde%:ail!:ig . Nde:nzié%i% I\(IJI§ tzi%T()L %VTa(;'tZ?éo var Tnigx- var p’?gggrgin;ﬁf‘e parenta?l
JS12  SEKATI

AP 11 7 2 2 95.39 2.92 - 36.68% sSD 9 2
AIPF 14 5 4 5 91.20 2.01 - 24.83% DP 11 3
DC 12 1 9 2 87.53 2.63 - 15.19% SD 2 10
NFC 11 5 8 2 87.14 2.54 - 28.33% SD 4 7
NFD 16 0 8 8 77.66 2.34-10.7% SD 8 8
NNSF 11 8 5 0 95.93 5.42- 33.07% SD 5 6
PMF 10 0 10 0 93.52 8.15 - 14.73% SD 4 6
EMF 9 4 4 1 71.01 3.11-21.20% SD 5 4
EMP 11 2 7 2 84.32 2.28 - 23.13% SD 8 3
FF 15 1 8 6 94.10 1.01 - 16.22% DP 8 7
FP 6 2 3 1 51.62 4.07 -17.57% - 1 5
TSS 14 3 6 5 91.60 2.07 - 28.49% SD 6 8
EP 9 5 3 1 97.02 1.91 - 19.32% SD 3 6
DF 5 1 4 0 44.41 6.67 - 19.76% - 3 2
CF 14 4 8 2 87.18 1.13 - 25.62% SD 10 4
PROD 8 4 4 0 71.55 7.4 - 25.80% SD 3 5

AP: Altura de planta (cm); AIPF: Altura de inser¢éo do primeiro fruto (cm); DC: Didmetro do caule (cm); NFC: Numero de frutos comerciais; NFD: Namero de frutos
deformados; NNSF: Numero de Nés sem fruto; PMF: Peso médio do fruto (g); EMF: Estadio de maturacéo do fruto (escala); EMP: Estadio de maturagéo da polpa
(escala); FF: Firmeza do fruto; FP: Firmeza da polpa; TSS: Teor de soélidos soltveis (°brix); EP: Espessura da polpa (cm); DF: Diametro do fruto (cm); CF:
Comprimento do fruto (cm); PROD: Produtividade por planta (kg/pl).
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Dentre os 176 QTL identificados, foram encontrados 37 QTL de menor
efeito, 93 QTL de médio efeito e 52 QTL de alto efeito. As caracteristicas AIPF e
NNSF apresentaram o maior numero de QTL de alto efeito. A caracteristica PMF
ndo apresentou nenhum QTL de alto efeito, porém todos QTL encontrados foram
de médio efeito (Tabela 3).

St.Clair (2010) afirma que a deteccao dos QTL de efeito maior, pode estar
ligada a presenca de genes de forte efeito qualitativo. Entretanto, o percentual de
variacao fenotipica explicada por um QTL ndo é uma propriedade fixa, podendo
variar com o tamanho, tipo de populacdo e com o ambiente.

A maioria das marcas associadas aos QTL foi do tipo SD
(sobredominéancia). De acordo com Ramalho et al. (2012), se ha sobredominancia
no individuo heterozigotico, uma hipotese que explica tal ocorréncia € a producéo
de duas enzimas funcionais, em que o desempenho em termos fenotipicos de uma
seria superior ao da outra. Outra hipétese € a pleiotropia, em que 0 mesmo gene
governa mais de uma caracteristica. Neste caso, um par de alelos determina duas
ou mais caracteristicas (Falconer, 1987).

Percebe-se que os efeitos génicos relativos aos desvios de dominancia
foram os que mais contribuiram para explicar a variabilidade disponivel para a
maioria dos caracteres estudados. Isto sugere a viabilidade da utilizacdo de
hibridacdes como estratégia de melhoramento.

Em cada QTL identificado por intervalo de mapeamento, o pico (posicéo de
QTL ligado) é flanqueado por loci que estdo associados as caracteristicas
avaliadas. Na Tabela 1 dos Anexos é possivel observar o marcador que se encontra
associado a cada QTL, nos diferentes grupos de ligacao.

Alguns marcadores estiveram associados a mais de uma caracteristica
sugerindo que existem genes proximos, ou algum caso de pleiotropia. Foram
encontrados marcadores associados a mais de uma caracteristica em quase todos
0s GL, com excecdo do GL 4. No GL 1 (cromossomo 2) foram encontrados trés
marcadores, o marcador 12113419 LG2 associado a NFD, NNSF, EMP e TSS; o
marcador 77_790074_LG2 associado a NFC e CF; e o marcador 80 940492 LG2
associado a NFC e DF.

No GL 2 (cromossomo 4) foram encontrados trés marcadores associados
a mais de uma caracteristica. O marcador 3370_748 Un associado a EMP e FF; o
marcador 561 24840 LG4 associado a DC e FF; e o marcador 92 863914 LG4
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associado a PMF e FF. No GL 3 (cromossomo 3) foram encontrados dois
marcadores associados a mais de uma caracteristica, o marcador
51 1057050 LG3 associado a FF e PROD e o marcador 62 524211 LG3
associado a AIPF e DC.

No GL 5 (cromossomo 7) somente um marcador esteve nessa condicao
que foio 7_2207325 _LG7, associado a AIPF, PMF e NFD. Jano GL 6 (cromossomo
9), foram encontrados quatro marcadores, a saber: 0 marcador 112504242 LG9
associado a NNSF e EMP; o marcador 2126 2859 Un associado a PMF e DF; o
marcador 53 1269288 LG9 associado a NFD e EP; e o marcador 53 157628 LG9
associado a AIPF,EMP e DC.

No GL 7 (cromossomo 8) foi encontrado apenas o marcador
3 1242088 LG8 associado a EMF e PROD. No GL 8 (cromossomo 5) foram
encontrados os marcadores: 10 1817051 LG5 associado a NNSF e TSS;
34 356664 LG5 associado a NFD e EMF; 34 761824 LG5 associado a NFD e FF;
9 2671456 LG5 associado a NFD, EMF e DF; 9 609753 LG5 associado a FP e
TSS.

No GL 9 (cromossomo 1) foi encontrado o marcador 286 3396 LG1
associado a AIPF, NFC e CF. E no GL 10, os marcadores 108 734382 Un
associado a NFC e CF e 818 11117 Un associado a TSS e CF.

No topico anterior foi discutido sobre a correlacdo genética existente entre
as variaveis analisadas. Percebe-se que foi encontrado um marcador comum para
as caracteristicas EMF e PROD que apresentaram correlacdo positiva. Isso indica
gue esse marcador tem potencial para ser utilizado em programas de selecdo
assistida.

Vale destacar também que foi encontrado um marcador associado a EMP
e FF, e tais caracteristicas apresentaram correlacdes negativas. Nesse caso um
marcador capaz de detectar um genoétipo com estagio de maturacdo menor, pode
detectar também que um gendtipo com FF mais alta.

O melhoramento do mamoeiro tem como um dos objetivos principais
aumentar a média para as caracteristicas FF, FP, TSS e PROD, visando atender
melhor as exigéncias do mercado consumidor. Em vista disso, seréo discutidos com

mais detalhes os resultados encontrados referentes a essas caracteristicas.
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3.2.4.4. Identificacdo de QTL para as caracteristicas de maior

interesse agrondémico na cultura do mamoeiro

A identificacdo dos QTL para a caracteristica de firmeza do fruto foi
realizada através da utilizacdo do modelo mdaitiplo QTL. Quinze QTL foram
detectados nos grupos de ligagcéo 1,2,3,5,6,7 e 8 (Figuras 5 e 6). Com base em
estudos de Wai et al. (2012), € possivel identificar em quais cromossomos estao
localizados os QTL. Para FF os cromossomos que apresentaram QTL foram 2, 3,
4,5,7,8e9 (Tabela 1 em anexo).

Em relacdo a variacdo fenotipica explicada pelos QTL (definida pelo
coeficiente de determinacédo (R2) observou-se que para caracteristica FF, os 15
QTL encontrados explicaram 94,10% da variacao fenotipica observada, sendo os
valores de variagdo minima de 1,01% e maxima de 16,22%. O QTL 8, localizado
no grupo de ligacao 3 apresentou locos de grande efeito, pois explicou 16,22% da
variacdo fenotipica, podendo ser considerado um QTL principal (Tabela 1 em

anexo).
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Figura 5 — Andlise dos picos nos grupos de ligacdo de mapa genético do mamoeiro
(cruzamento Sekati x JS-12), indicando quinze QTL para firmeza do fruto (FF). O
eixo vertical representa o valor de LOD score. A linha pontilhada horizontal marca
o limiar (T), acima da qual (LOD score superior a 2.0) define QTL. Os nimeros no
eixo horizontal representam o grupo de ligagédo em que cada QTL foi identificado.
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Figura 6 - Localizacdo no mapa genético de mamoeiro das regides onde se
encontrou: quinze QTL para firmeza do fruto (FF). A linha vermelha indica a posi¢céao
do QTL ligado. A linha horizontal indica a localizacdo em centiMorgans (cM) do
referido QTL. A linha vertical indica a que grupo de ligacédo o QTL pertence.

Foram observados também 8 QTL de efeito médio QTL 1, QTL 2, QTL 6,
QTL 7, QTL 9, QTL 10, QTL 13 e QTL 15, e 6 QTL de pequeno efeito, QTL 3, QTL
4, QTL 5, QTL 11, QTL 12 e 0 QTL 14. A maioria das marcas associadas aos QTL
apresentou dominancia parcial (Tabela 1 em anexo).

Ja a identificacdo dos QTLs para a caracteristica de firmeza da polpa foi
realizada através da utilizacdo do modelo two parts + multiplo QTL. Apenas 6 QTLs
foram detectados nos grupos de ligacdo 2,4,5 e 8 (Figuras 7 e 8). Para FP os

cromossomos que apresentaram QTLs foram 4, 6 e 5 (Tabela 1 em anexo).
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Figura 7 — Analise dos picos nos grupos de ligacdo de mapa genético do mamoeiro
(cruzamento Sekati x JS-12), indicando seis QTLs para firmeza da polpa (FP). O
eixo vertical representa o valor de LOD score. A linha pontilhada horizontal marca
o limiar (T), acima da qual (LOD score superior a 2.0) define QTL. Os nameros no
eixo horizontal representam o grupo de ligacdo em que cada QTL foi identificado.
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Figura 8 - Localizacdo no mapa genético de mamoeiro das regides onde se
encontrou: seis QTL para firmeza da polpa (FP). A linha vermelha indica a posi¢céo
do QTL ligado. A linha horizontal indica a localizacdo em centiMorgans (cM) do
referido QTL. A linha vertical indica a que grupo de ligacéo o QTL pertence.



68

Emrelacédo a variacdo fenotipica explicada pelos QTL, observou-se que para
caracteristica FP, os 6 QTL encontrados explicaram 51,62% da variagcao fenotipica
observada, sendo os valores de variacdo minima de 4,07% e maxima de 17,57%.
O QTL 1 e 0 QTL 2, localizados no grupo de ligagdo 2 apresentaram locos de
grande efeito, explicando 15,50 e 17,57% da variacao fenotipica, respectivamente
(Tabela 1 em anexo).

Foram observados também 3 QTL de efeito médio QTL 3, QTL 4 e QTL 5,
explicando 12,94; 9,45; e 11,74%, respectivamente, e um QTL de pequeno efeito,
QTL 6, explicando 4,07% da variacdo. As marcas associadas aos QTL 1 e 5
apresentaram acdo génica aditiva, as marcas associadas aos QTL 2 e 3
apresentaram dominancia parcial e as marcas associadas aos QTL 4 e 6,
sobredominancia (Tabela 1 em anexo).

A identificacdo dos QTL para teor de solidos solaveis (TSS) foi realizada
através da utilizacdo do multiplo QTL. Foram detectados 14 QTL nos grupos de
ligacdo 1,2,3,4,5,7,8 e 10 (Figuras 9 e 10). Para TSS 0s cromossomos que

apresentaram QTL foram 2, 3, 4, 5 e 6 (Tabela 1 em anexo).
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Figura 9 - Andlise dos picos nos grupos de ligacdo de mapa genético do mamoeiro
(cruzamento Sekati x JS-12), indicando catorze QTLs para teor de sélidos soluveis
(TSS). O eixo vertical representa o valor de LOD score. A linha pontilhada horizontal
marca o limiar (T), acima da qual (LOD score superior a 2.0) define QTL. Os
ndameros e 0s marcadores no eixo horizontal representam o grupo de ligagdo em
que cada QTL foi identificado.
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Figura 10 — Localizagcdo no mapa genético de mamoeiro das regibes onde se
encontrou: catorze QTL para teor de sélidos soluveis (TSS). A linha vermelha indica
a posicdo do QTL ligado. A linha horizontal indica a localizagédo em centiMorgans
(cM) do referido QTL. A linha vertical indica a que grupo de ligacdo o QTL pertence.

Em relacdo a variacao fenotipica explicada pelos QTL, observou-se que para
caracteristica TSS, os 14 QTL encontrados explicaram 91,60% da variacao
fenotipica observada, sendo os valores de variagdo minima de 2,07% e maxima de
28,49%. Os QTL 1, 7 e 11, localizados nos grupos de ligacéo 1, 5 e 8 apresentaram
locos de grande efeito, explicando 21,76; 23,01 e 28,49% da variacao fenotipica,
respectivamente (Tabela 1 em anexo).

Foram observados também 6 QTL de efeito médio QTL 3, QTL 4, QTL5 e
QTL 6 e 5 QTL de pequeno efeito, QTL 2, QTL 8, QTL 9, QTL 10 e QTL 14. As
marcas associadas aos QTL 6 e 12 apresentaram acao génica aditiva, as marcas
associadas aos QTL 1, 2, 3, 7 e 14 apresentaram dominancia parcial, a marca
associada ao QTL 5 apresentou dominancia completa e as marcas associadas aos
QTL 4, 8,9,10,11 e 13, sobredominéancia (Tabela 1 em anexo).

A identificacdo dos QTL para a caracteristica producdo (PROD) foi realizada
através da utilizacdo do maltiplo QTL. Oito QTL foram detectados nos grupos de
ligacdo 1,2,3,4,5,7 e 9 (Figuras 11 e 12). Para PROD o0s cromossomos que

apresentaram QTL foram 3,4,6,8 e 9 (Tabela 1 em anexo).
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Figura 11 - Analise dos picos nos grupos de ligacdo de mapa genético do mamoeiro
(cruzamento Sekati x JS-12), indicando oito QTL para produgcdo (PROD). O eixo
vertical representa o valor de LOD score. A linha pontilhada horizontal marca o
limiar (T), acima da qual (LOD score superior a 2.0) define QTL. Os numeros no
eixo horizontal representam o grupo de ligacdo em que cada QTL foi identificado.
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Figura 12 — Localizacdo no mapa genético de mamoeiro das regibes onde se
encontrou: oito QTL para producdo (PROD). A linha vermelha indica a posicdo do
QTL ligado. Alinha horizontal indica a localizagédo em centiMorgans (cM) do referido
QTL. A linha vertical indica a que grupo de ligacdo o QTL pertence.

Emrelacéo a variacdo fenotipica explicada pelos QTL, observou-se que para

caracteristica PROD, os 8 QTL encontrados explicaram 71,55% da variagédo
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fenotipica observada, sendo os valores de variagdo minima de 7,40% e maxima de
25,80% (Tabela 2).

Foram observados 4 QTL de grande efeito, a saber QTL 1, QTL 4, QTL 7 e
QTL 8, e 4 QTL de médio efeito, QTL 2, QTL 3, QTL 5 e QTL 6. Nao foi detectado
nenhum QTL de baixo efeito. As marcas associadas a maioria dos QTL
apresentaram sobredominancia, com excecdo da marca associada ao QTL 8 que
apresentou dominancia completa (Tabela 1 em anexo).

No geral, foram identificados 43 QTL para as caracteristicas de maior
importancia agronémica, apresentados na figura 13. Desses, apenas 10 locos
apresentaram grande efeito, um loco para FF, dois locos para FP, trés locos para
TSS e quatro locos para PROD. A partir da figura apresentada, podemos observar
também a presenca de marcadores para mais de uma caracteristica no mesmo
grupo de ligacao.

Alguns desses marcadores estdo proximos um do outro numa distancia de
até 50cM, como é o caso dos marcadores 1518 8824 Un (PROD) e
180 469226 LG2 (FF) identificados no GL 1; 54 605294 LG4 (PROD) e
163 297136 LG4 (FF), 561 24840 LG4 (FF) e 125 465370 _LG4 (TSS)
identificados no GL 2; 50 169639 LG6 (PROD), 52 821131 LG6 (FP) e
52 597014 LG6 (TSS) identificados no GL 4; 46171 531 Un (TSS) e
27_92743_LG7 (FF) identificados no GL 5; 10 1817051 LG5 (TSS) e
34 761824 LG5 (FF) identificados no GL 8.

Também é possivel destacar dois marcadores que aparentemente controlam
mais de uma caracteristica, como € o caso do marcador 51 1057050 LG3
associado a FF e PROD no GL 3 e do marcador 9 609753 LG5 associado a FP e
TSS no GL 8.

Com essas informacBes é possivel desenvolver primers para posterior
aplicacdo em programas de selecdo assistida no melhoramento do mamoeiro. Um
exemplo disso é o trabalho realizado por Bohry (2018) que desenvolveu e validou
um conjunto de primers SNAPs para 0s marcadores associados aos QTL de maior

efeito mapeados em uma populacéo F> de mamoeiro.
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Figura 13 - Mapa de ligacdo contendo os marcadores associados aos 43 QTL associados as caracteristicas FF, FP, TSS e PROD ao
longo dos 10 grupos de ligacdo em uma populacdo F4 com 97 gendtipos obtidos do cruzamento entre Sekati e JS-12.
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3.2.5. CONCLUSAO

O presente trabalho comprovou que a utilizacdo de mdaltiplos QTL para
dados com distribuicdo normal, bem como two-parts + multiplos QTL para dados
gue nao apresentaram distribuicdo normal sdo adequados para a identificacao de
QTL associados as caracteristicas agrondmicas e de qualidade de fruto.

Através dessa abordagem metodoldgica, foram identificados 176 regides
do genoma ligadas as caracteristicas de maior interesse no melhoramento do
mamoeiro, sendo que, a maioria dos QTL apresentou grande e médio efeito. O
conhecimento de tais regides revela-se interessante para futuros trabalhos com o
foco no desenvolvimento de marcadores moleculares altamente especificos para a
selecédo assistida (SAM).

Ambos parentais Sekati e JS12 contribuiram com alelos para o aumento da
meédia de todas as caracteristicas. Ja em relacdo a acdo génica houve
predominéancia de efeitos sobredominancia, o que sugere a viabilidade da utilizacao

de hibridagbes como estratégia de melhoramento.
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Tabela 1 - Localizacéo dos efeitos dos QTL e acdo génica, para cada caracteristica quantitativa em uma populacdo Fs de mamao
derivada do cruzamento entre genotipos do grupo Formosa, 2019.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD R2 Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeito? threshold Génica
a d a=0.05
Altura da Planta (ALT)
Modelo de multiplo QTL 64.79 95.39
QTL 1/ALT 1 335 6_731723 LG2 2 34.42 19.04 5.657 1.217 0.215 2.00 DP JS
QTL 2/ALT 1 90 12 2253392 _LG2 2 33.07 17.57 4.245 2.109 0.497 2.00 DP JS
QTL 3/ALT 2 220 104_144377_LG4 4 3424 18.84 2605 -3.234 -1.241 2.00 SD JS
QTL 4/ALT 3 182.5 538 21228 Un - 46.16 36.68 -0.150 -1.094 7.295 2.00 SD SK
QTL 5/ALT 3 186.7 1426_6174_Un - 10.88 3.12 0.979 8572 8.752 2.00 SD JS M
QTL 6/ALT 5 2111 82_503335_Un - 32.99 17.48 0.548 -8.788 -16.022 2.00 SD JS M
QTL 7/ALT 5 282.5 7_457037_LG7 7 23.02 9.15 2.031 3918 1.929 2.00 SD JS M
QTL 8/ALT 6 195 2_3303728_LG9 9 10.31 292 -0.910 -4.191 4.607 2.00 SD SK
QTL 9/ALT 7 288.2 3.3118827_LG8 8 37.46 2271 3414 2101 0.616 2.00 DP JS
QTL 10/ ALT 8 103.8 146_267967_Un - 1759 6.02 0.091 -0.079 -0.875 2.00 D JS
QTL 11/ALT 10 62.5 108_526832_Un - 4298 30.89 2211 5.892 2.665 2.00 SD JS
QTL1comQTL3 1com?2 335com 220 33.01 17.50 2.00 ok
QTL2comQTL9 1com7 90 com 288.2 32.18 16.65 2.00 ok
QTL4comQTL11 3comb5 182.5com 62.5 42.61 30.28 2.00 ok
QTL9com QTL 10 7 com 2 188.2 com 12.85 3.88 2.00 rrx
103.8
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD Rz Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeito? threshold Génica
a d a=0.05
Altura da Insercdo do Primeiro Fruto (AIPF)
Modelo de multiplo QTL 51.19 91.20

QTL 1/ AIPF 2 242.5 5 262811 LG4 4 25.16 20.26 3.392 -3.161 -0.932 2.00 D JS
QTL 2/ AIPF 2 337.9 575 2508_LG4 4 8.12 4.14 0.664 -2.363 -3.558 2.00 SD JS
QTL 3/ AIPF 3 144.0 62524211 1.G3 3 1280 7.36 -1.714 5.493 -3.205 2.00 SD SK  ***
QTL 4/ AIPF 4 125.0 84 743921 LG6 6 15.30 9.39 -2.422 -0.543 0.224 2.00 DP SK  ***
QTL 5/ AIPF 5 260.0 7_2207325_LG7 7 22.26 1652 1985 -1.183 -0.596 2.00 DP JS
QTL 6/ AIPF 6 462.5 53 157628 LG9 9 433 201 3.064 -1.815 -0.592 2.00 DP JS
QTL 7/ AIPF 6 358.8 1 2793476_LG9 9 5.09 241 -2516 -0.021 0.008 2.00 A SK  **
QTL 8/ AIPF 8 90.0 146_12384_Un - 725 362 0.851 0.028 0.033 2.00 A JS
QTL 9/ AIPF 8 153.4 9_2470285_LG5 5 28.24 2483 1628 4.414 2.710 2.00 SD JS
QTL 10/ AIPF 9 94.1 26_1285324_LG1 1 549 262 1.110 0.836 0.754 2.00 D JS
QTL 11/ AIPF 9 65.0 286_3396_LG1 1 19.00 12.89 2.689 -5.434  -2.020 2.00 SD JS
QTL 12/ AIPF 9 84.6 26_1017081_LG1 1 7.08 351 1061 0.831 0.783 2.00 DP JS
QTL 13/ AIPF 9 92.0 26_1210695_LG1 1 26.40 22.02 0.861 0.252 0.293 2.00 DP JS
QTL 14/ AIPF 10 72.8 3022_1218 Un - 6.59 3.23 1812 1.876 1.035 2.00 D JS
QTL1comQTLS5 2com5 242.5com 260 21.53 15.65 2.00 ok
QTL4comQTL 11 4com?9 125 com 65 13.75 8.10 2.00 ok
QTL9com QTL 13 8com9 153.4 com 92 24.44 19.28 2.00 ok
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD R?2 Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeito? threshold Génica
a d a=0.05
Diametro do Caule (DC)
Modelo de multiplo QTL 43.85 87.53
QTL 1/DC 2 339.1 792_10432_Un - 13.67 11.39 -0.218 -0.032 0.147 2.00 A SK  ***
QTL 2/DC 2 385.0 561_24840 LG4 4 16.78 15.19 0.056 -0.089  -1.590 2.00 SD JS
QTL 3/DC 3 280.1 974 12702_Un - 10.13 7.70 -0.131 -0.319 2.428 2.00 SD SK  ***
QTL 4/DC 3 147.5 62524211 1. G3 3 16.03 14.22 -0.235 0.285 -1.213 2.00 SD SK  ***
QTL5/DC 3 115.0 62_561193_LG3 3 7.10 5.00 -0.228 0.263 -1.154 2.00 D SK  **
QTL6/DC 4 347.5 487_11373 LG6 6 14.14 11.93 -0.110 -0.296 2.687 2.00 SD SK
QTL7/DC 4 352.5 52_200177_LG6 6 15.07 13.04 -0.055 -0.109 1.995 2.00 SD SK
QTL 8/DC 5 15.0 46_1453601_LG7 7 531 358 -0.064 0.046 -0.715 2.00 DP SK  ***
QTL9/DC 5 219.9 578 33046_Un - 8.07 5.82 -0.167 0.004 -0.024 2.00 A SK
QTL 10/DC 6 118.6 318 40427_LG9 9 752 535 -0.066 -0.256 3.874 2.00 SD SK
QTL 11/DC 6 492.5 53 157628 LG9 9 4.03 263 0.043 -0.282 -6.545 2.00 SD Js
QTL 12/DC 8 126.7 731 3433 _Un - 14.01 11.78 -0.043 0.388 -8.984 2.00 SD SK  ***
QTL4comQTL7 3com4 147.5 com 14.16 11.96 2.00 ok
QTL5com QTL 12 3com38 11510502r‘.r15125 493 3.29 2.00 *x
QTL6comQTL 12 4com38 347.25600m 12.27 9.86 2.00 ok
126.7
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD R?2 Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeitod threshold Génica
a d a=0.05
Nimero de Frutos Comerciais (NFC)
Modelo de multiplo QTL 43.20 87.14

QTL 1/ NFC 1 38.7 80 940492 LG2 2 2452 28.33 4.76 1.12 0.24 2.00 DP JS
QTL 2/ NFC 1 109.0 77 _790074 LG2 2 23.13 25.70 -0.03 -3.34 126.57 2.00 SD SK  w*
QTL 3/NFC 2 373.3 189 11947 LG4 4 15.22 13.63 -0.29 0.74 -2.59 2.00 SD SK  w*
QTL 4/ NFC 5 90.0 40 499532 LG7 7 9.25 7.10 0.46 -4.18 -9.08 2.00 SD JS
QTL 5/ NFC 5 322.5 1251_3303_Un - 10.18 7.99 -1.22 1.33 -1.10 2.00 D SK

QTL 6/ NFC 6 397.9 19 556804_LG9 9 3.07 202 -0.82 -2.25 2.76 2.00 SD SK  *
QTL 7/ NFC 7 85.0 173_377619_LG8 8 1412 12.28 -1.39 0.13 -0.09 2.00 A SK
QTL 8/ NFC 7 195.3 124 845166 LG8 8 18.10 17.51 -0.77 0.96 -1.25 2.00 SD SK  *x*
QTL 9/ NFC 8 345.0 195 _376166_Un - 24.17 27.65 2.64 -3.70 -1.40 2.00 SD JS e
QTL 10/ NFC 9 69.8 286 3396 LG1 1 15.64 14.17 0.03 3.79 108.33 2.00 SD JS e
QTL 11/ NFC 10 53.3 108_734382_Un - 3.80 254 -0.30 2.52 -8.33 2.00 SD SK  **
QTL1comQTL7 1com7  37.7com 85 13.81 11.91 2.00 ok
QTL2comQTL9 1com8 109 com 345 22.52 24.61 2.00 ok
QTL3comQTL8 2com?7 373.3 com 15.14 13.53 2.00 ok

195.3
QTL5com QTL 10 5com9 322.5com 69.8 7.50 5.50 2.00 ok
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD R?2 Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeito? threshold Génica
a d a=0.05
Numero de Frutos Deformados (NFD)
Modelo two parts + multiplo QTL 31.57 77.66

QTL 1/ NFD 1 48.0 12 113419 LG2 2 4.797 5.714 1.345 1.262 0.938 2.00 D JS e
QTL 2/ NFD 1 7.7 668_18774 _Un - 3.764 4.372 -0.951 0.896 -0.942 2.00 D SK  **
QTL 3/NFD 4 209.2 165_290602_LG6 6 2.847 3.233 2532 -0.365 -0.144 2.00 A JS =
QTL 4/ NFD 4 204.8 83 730395 _LG6 6 2.163 2.416 -1.662 -0.134 0.081 2.00 A SK *
QTL 5/ NFD 5 260.0 7_2207325_LG7 7 5.371 6.489 -1.434 -1.889 1.317 2.00 SD SK
QTL 6/ NFD 5 230.6 126_269338_Un - 2.466 2.776 0.080 1.563 19.418 2.00 SD JS *
QTL 7/ NFD 5 310.0 27_1207739_LG7 7 5.462 6.614 1.956 -1.355  -0.693 2.00 DP JS
QTL 8/ NFD 5 436.6 82_143565_Un - 2.099 2.342 0.791 0.348 0.441 2.00 DP JS *
QTL 9/ NFD 5 320.0 1092_2280_Un - 6.225 7.683 -2.141 1.130 -0.528 2.00 DP SK  ***
QTL 10/ NFD 6 408.0 19_35663_LG9 9 5.924 7.256 -1.771 0.207 -0.117 2.00 A SK  ***
QTL 11/ NFD 6 430.0 53 1269288_LG9 9 3.824 4.448 1.232 -0.163 -0.132 2.00 A JS
QTL 12/ NFD 7 283.7 13_269356_LG8 8 7.106 8.965 -0.357 -2.365 6.617 2.00 SD SK  ***
QTL 13/ NFD 8 308.0 34_356664_LG5 5 8.246 10.71 -2.331 -1.890 0.811 2.00 D SK  ***
QTL14 /NFD 8 456.0 9_2671456_LG5 5 2.138 2.387 -0.001 0.182 -177.941 2.00 SD SK %
QTL 15/ NFD 8 318.0 34_761824 LG5 5 5.708 6.955 2.385 0.428 0.179 2.00 A JS A
QTL 16/ NFD 9 0.0 64 778779 LG1 1 2421 2.722 0.950 -1.625 -1.711 2.00 SD JS *
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD R2 Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeito? threshold Génica
a d a=0.05
Nimero de N6s sem Fruto (NNSF)

Modelo de multiplo QTL 67.45 95.93
QTL 1/ NSF 1 117.1 77 1344510 LG2 2 36.36 18.79 -0.977 2.878 -2.947 2.00 SD SK  ***
QTL 2/ NSF 1 50.0 12 113419 LG2 2 17.84 542 -0.626 -3.183 5.088 2.00 SD SK
QTL 3/ NSF 2 376.0 260 178174 LG4 4 26.53 10.26 -0.172 0.937 -5.449 2.00 SD SK  ***
QTL 4/ NSF 2 267.4 5 2424053 LG4 4 3352 1591 -1.418 1.856 -1.309 2.00 SD SK  ***
QTL 5/ NSF 2 180.0 92 863914 LG4 4 46.68 33.23 2557 -1.106 -0.433 2.00 DP JS  w
QTL 6/ NSF 4 314.3 50_990183_LG6 6 33.12 1552 0.980 0.368 0.376 2.00 DP JS  w
QTL 7/ NSF 5 197.0 61_880440_LG7 7 20.94 6.92 0.648 1.261 1.947 2.00 SD JS  w
QTL 8/ NSF 6 125.9 139 246491 _LG9 9 30.04 12.86 -0.028 -1.136  40.623 2.00 SD SK
QTL 9/ NSF 6 157.5 112_504242_LG9 9 19.98 6.43 -0.317 -1.844 5.823 2.00 SD SK
QTL 10/ NSF 7 219.8 44 627370_LG6 6 33.35 15.74 2.074 1.359 0.655 2.00 DP JS  w
QTL 11/ NSF 8 285 10_1817051_LG5 5 46.59 33.07 0.882 -0.183  -0.207 2.00 DP JS  w
QTL1comQTL6 1com4 117.1 com 30.12 12.93 ok
QTL3comQTL8 2com6 376 fc}:\.?iZS.Q 26.27 10.09 ohx
QTL 4com QTL 10 2com 7 267.3 com 33.27 15.66 ok
QTL5com QTL 11 2com 8 18020109r‘.r18285 46.27 32.52 ok
QTL7comQTL9 5com6 197 com 157.5 18.10 5.54 ok
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD Rz Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeitod threshold Geénica
a d a=0.05
Peso Médio do Fruto (PMF)
Modelo de multiplo QTL 57.04 93.52
QTL 1/ PMF 2 180.0 92 863914 LG4 4 18.08 8.95 31.138 -62.627 -2.011 2.00 SD JS  w*
QTL 2/ PMF 3 462.5 119 8986 LG3 3 24.72 14.73 - 2.523 -0.063 2.00 A SK  ***
39.839
QTL 3/ PMF 3 412.4 162 392321 LG3 3 22.03 12.17 - 26.543 -1.556 2.00 SD SK  ***
17.058
QTL 4/ PMF 4 322.5 1603 15990 Un - 21.40 11.61 -4.031 -14.780 3.666 2.00 SD SK  ***
QTL 5/ PMF 5 257.5 7_2207325_LG7 7 20.72 11.03 2.688 51.750 19.251 2.00 SD JS
QTL 6/ PMF 6 25.0 2126 2859 Un - 16.97 8.15 54987 -86.719 -1.577 2.00 SD JS
QTL 7/ PMF 6 20.0 192 277313 LG9 9 24.01 14.02 - 224885 -9.122 2.00 SD SK  *x*
24.653
QTL 8/ PMF 6 387.3 19 1291238 LG9 9 21.32 1154 -9.439 9.890 -1.048 2.00 D SK  *x*
QTL 9/ PMF 7 3125 3.1670212_ LG8 8 21.48 11.68 - 13.970 -0.801 2.00 D SK  *x*
17.445
QTL 10/ PMF 8 280.6 1716_11515 Un - 20.78 11.08 33.987 101.759 2.994 2.00 SD JS
QTL1comQTL6 2com6 180 com 25 1141 4.72 2.00 ok
QTL2comQTL7 3com6 462.5com20 18.44 9.21 2.00 ok
QTL 3com QTL 10 3 com 8 412.4 com 21.05 11.31 2.00 ok
280.6
QTL4comQTL8 4com6 322.5 com 19.20 9.80 2.00 ok
387.3
QTL5comQTL9 5com?7 257.5 com 20.39 10.76 2.00 ok
312.5
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD R2 Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeitod threshold Génica
a d a=0.05
Estagio de Maturagao do Fruto (EMF)
Modelo de multiplo QTL 25.81 71.01
QTL 1/ EMF 2 324.8 54 1497575 LG4 4 8.08 13.74 0.019 0.069 3.527 2.00 SD JS
QTL 2/ EMF 3 240.0 1967_5720_Un - 7.97 1351 0.204 -0.188 -0.921 2.00 D JS
QTL 3/ EMF 4 110.0 1183 465 _Un - 11.44 21.20 -0.056 -0.212 3.776 2.00 SD SK  w*
QTL 4/ EMF 4 207.5 165_169770_LG6 6 407 6.26 0.033 -0.277 -8.518 2.00 SD SJ
QTL 5/ EMF 7 332.5 31242088 LG8 8 2.12 311 -0.148 -0.166 1.117 2.00 D SK  *
QTL 6/ EMF 7 326.5 31224697 _LG8 8 8.72 15.05 0.177 0.248 1.399 2.00 SD JS
QTL 7/ EMF 8 307.5 34_356664_LG5 5 9.43 16.58 -0.038 0.247 -6.522 2.00 SD SK
QTL 8/ EMF 8 479.6 9 2671456_LG5 5 10.63 19.28 -0.017 0.123 -7.087 2.00 SD SK
QTL 9/ EMF 10 82.5 170_320866_Un - 8.32 14.21 0.108 -0.221 -2.046 2.00 SD JS
QTL1comQTL7 2com38 324.8 com 7.72 13.00 2.00 ok
307.5
QTL3comQTL8 4com8 110com 479.6 9.71 17.20 2.00 ok
QTL6comQTL9 7com 326.5com 82.5 791 13.39 2.00 ok
10
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD R2 Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeito? threshold Génica
a d a=0.05
Estagio de Maturacado da Polpa (EMP)
Modelo de multiplo QTL 38.62 84.32
QTL 1/ EMP 1 47.5 12 113419 LG2 2 12.60 13.02 0.088 -0.327 -3.731 2.00 SD JS =
QTL 2/ EMP 2 357.5 4443 1711 LG4 4 18.89 23.13 -0.179 0.182 -1.019 2.00 D SK ¥
QTL 3/ EMP 2 457.5 3370_748 Un - 8.10 7.44 0.118 -0.156 -1.321 2.00 SD JS  **
QTL 4/ EMP 3 1725 106_379825_LG3 3 10.95 10.83 0.187 -0.158 -0.842 2.00 D JS
QTL 5/ EMP 3 388.1 161_380513_LG3 3 11.20 11.16 0.008 0.218 28.805 2.00 SD JS M
QTL 6/ EMP 4 311.1 50_1583510_LG6 6 16.81 19.44 0.344 0.002 0.006 2.00 A JS M
QTL 7/ EMP 5 225 46_1774456_LG7 7 11.37 11.38 -0.023 -0.045 1.926 2.00 SD SK
QTL 8/ EMP 5 330.2 152_352190_LG10 10 1142 1143 0.121 0.108 0.900 2.00 D JS M
QTL 9/ EMP 6 158.5 112_504242_LG9 9 9.54 910 0.012 -0.027 -2.255 2.00 SD JS M
QTL 10/ EMP 6 545.0 53 157628 LG9 9 2.83 228 -0.026 0.072 -2.804 2.00 SD SK ¢
QTL 11/ EMP 8 200.0 18_837412_LG5 5 3.37 276 0.015 -0.199 -13.025 2.00 SD JS *
QTL1comQTL3 1com?2 47.5com457.5 6.38 5.61 2.00 **
QTL2comQTL6 2com4 357.5 com 12.64 13.07 2.00 ok
QTL2com QTL7 2com5 357.5?%3% 22,5 10.59 10.38 2.00 ok
QTL4comQTL8 3comb 172.5 com 8.07 7.41 2.00 ok
QTL5comQTL9 3com6 382.310;:20m 9.06 8.54 2.00 ok
158.5
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD R?2 Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeitod threshold Génica
a d a=0.05
Firmeza do Fruto (FF)
Modelo de multiplo QTL 59.00 94.10

QTL 1/FF 1 179.7 180 469226 LG2 2 13.47 5.36 6.023 1.480 0.246 2.00 DP JS =
QTL 2/FF 2 387.5 561 24840 LG4 4 26.34 1497 -2.799 4.694 -1.677 2.00 SD SK  w*

QTL 3/FF 2 0.0 9 2202978 LG5 5 3.31 1.01 8.808 -8.077 -0.917 2.00 D Jgs *
QTL 4/FF 2 487.5 3370_748 Un - 10.79 4.00 -2.466 0.443 -0.180 2.00 A SK  w

QTL5/FF 3 55.0 Cpa_SSR 014171 3.34 1.03 -0.864 -0.646 0.748 2.00 DP SK  *
QTL 6/FF 3 420.0 162_110273 LG3 3 21.66 10.78 6.863 -1.839 -0.268 2.00 DP JS
QTL 7/FF 3 392.5 161_305673_LG3 3 17.31 7.64 - -3.377 0.296 2.00 DP SK
QTL 8/FF 3 395.0 51 1057050_LG3 3 27.55 16.22 121.fé)32 -0.408 -0.189 2.00 A JS
QTL9/FF 5 285.0 27 _92743_LG7 7 19.61 9.22 11458 5.581 0.487 2.00 DP JS
QTL 10/ FF 5 298.9 27_1056942_LG7 7 21.06 10.30 - -7.494 0.660 2.00 DP SK
QTL 11/FF 6 357.5 1 2922584 LG9 9 10.32 3.78 12???5 -2.141 0.496 2.00 DP SK
QTL 12/ FF 7 162.5 2002_6562_Un - 8.16 2.83 -4.658 -11.532 2.476 2.00 SD SK
QTL 13/ FF 7 187.5 110_807250_LG8 8 24.63 13.33 7.899 5.054 0.640 2.00 DP JS
QTL14 /FF 8 322.5 34 761824 LG5 5 10.84 4.02 0.473 -0.147 -0.310 2.00 DP JS
QTL 15/ FF 8 340.0 103_104368_LG5 5 18.10 8.16 1.990 0.358 0.180 2.00 A JS
QTL2com QTL8 2com 3 387.5com 395 25.53 14.18 2.00 ok
QTL4com QTL 14 2com38 487.5 com 8.98 3.18 2.00 ek
QTL 6 com QTL 13 3com 7 420 ggr?\iS?.S 13.45 5.35 2.00 ok
QTL 7com QTL 15 3 com 8 392.5 com 340 16.84 7.33 2.00 kk
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD R?2 Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeitod threshold Génica
a d a=0.05
Firmeza da Polpa (FP)
Modelo two parts + multiplo QTL 15.13 51.62
QTL1/FP 2 294.8 4027_7894 _Un - 5.79 1550 -2.599 -0.241 0.093 2.00 A SK  w*
QTL2/FP 2 296.7 33 2029392 LG4 4 6.46 1757 -3.022 -1.171 0.387 2.00 DP SK ¥
QTL 3/FP 2 348.0 163 297136 LG4 4 494 1294 -5.068 3.040 -0.600 2.00 DP SK  w*
QTL 4/FP 4 337.0 52 821131 LG6 6 3.72 9.45 -1.439 -3.342 2.322 2.00 SD SK  w*
QTL5/FP 5 209.6 82 528523 Un - 453 11.74 3.987 -0.078 -0.020 2.00 A JS
QTL6/FP 8 120.0 9 609753 LG5 5 1.67 4.04 -1.057 3.635 -3.440 2.00 SD SK  *
Teor de Solidos Solaveis (TSS)
Modelo de multiplo QTL 51.64 91.60
QTL 1/TSS 1 52.5 12113419 L G2 2 26.65 21.76 0.314 -0.184 -0.588 2.00 DP JS e
QTL 2/TSS 1 345.0 129 433363_LG2 2 6.94 332 0413 0.153 0.370 2.00 DP JS e
QTL 3/TSS 2 412.5 125 _465370_LG4 4 16.02 9.71 -0.142 -0.061 0.429 2.00 DP SK
QTL 4/TSS 3 154.9 200_115739_LG3 3 20.29 13.84 0.182 0.360 1.981 2.00 SD JS e
QTL 5/TSS 4 340.0 52 597014 _LG6 6 11.22 5.99 -0.326 0.293 -0.899 2.00 D SK  *x*
QTL 6/TSS 4 300.3 16_1371917 LG6 6 16.37 10.02 0.768 0.104 0.136 2.00 A JS e
QTL 7/TSS 5 265.0 46171 531 Un - 23.01 16.93 -0.413 -0.288 0.697 2.00 DP SK  *x*
QTL 8/TSS 7 82.3 2011_3509 _Un - 459 2,07 -0.025 0.724 -28.710 2.00 SD SK  **
QTL9/TSS 7 79.8 30210 539 Un - 6.23 293 -0.278 -0.503 1.812 2.00 SD SK
QTL 10/TSS 7 7.5 37453 360_Un - 7.72 3.77 -0.033 0.380 -11.685 2.00 SD SK  **
QTL 11/TSS 8 120.9 9 609753_LG5 5 30.84 28.49 -0.022 -1.283 59.154 2.00 SD SK
QTL 12/TSS 8 219.1 18 1247807_LG5 5 20.41 13.96 0.443 0.042 0.095 2.00 A JS
QTL 13/TSS 8 284.5 10_1817051 LG5 5 15.32 9.11 -0.343 -0.653 1.903 2.00 SD SK
QTL14/TSS 10 147.5 818 11117 Un - 8.57 4.27 0520 -0.117 -0.226 2.00 DP JS
QTL1comQTL 11 1com8 52.5com 120.9 25.83 20.60 2.00 ek
QTL 3com QTL 12 2com 8 412.5 com 14.07 8.10 2.00 ok
219.1
QTL4comQTL7 3com5 154.9 com 265 18.96 12.46 2.00 ok
QTL5comQTL 10 4com7 340com 7.5 3.66 1.61 2.00
QTL 6 com QTL 13 4 com 8 300.3 com 3.56 1.56 2.00
284.5
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) LociP Cromo® LOD Rz Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeito? threshold Geénica
a d a=0.05
Espessura da Polpa (EP)
Modelo de multiplo QTL 73.24 97.02
QTL 1/EP 1 356.2 55 _31389_LG2 2 41.96 19.32 0.094 -0.122 -1.300 2.00 SD JS
QTL 2/EP 3 300.0 72923858 _LG3 3 26.14 7.46 -0.485 -0.479 0.988 2.00 D SK
QTL 3/EP 3 371.2 43_546518 L G3 3 22.79 591 0.473 0444 0.940 2.00 D JS
QTL 4/EP 4 220.0 83 691125 LG6 6 42.00 19.36 -0.079 -0.168 2.129 2.00 SD SK
QTL 5/EP 5 79.0 1287 _9956_Un - 50.41 30.47 -0.187 -0.045 0.239 2.00 DP SK  ***
QTL 6/EP 6 427.5 53_1269288_LG9 9 10.34 191 -0.026 -0.126 4.863 2.00 SD SK  ***
QTL 7/EP 7 252.7 134_835967_LG8 8 48.34 27.30 -0.088 -0.085 0.967 2.00 D SK  ***
QTL 8/EP 9 83.1 26_970556_LG1 1 39.27 16.62 -0.063 -0.568 9.080 2.00 SD SK  ***
QTL 9/EP 9 96.5 26_1309604_LG1 1 3495 1295 0.061 0.487 8.000 2.00 SD JS  wm
QTL1comQTL4 1com4 356.2com 220 38.58 15.98 2.00 ek
QTL5comQTL7 5com7 79 com 252.7 45.60 23.57 2.00 ek
Diametro do Fruto (DF)
Modelo two parts + multiplo QTL 12.24 44.41
QTL 1/DF 1 38.7 80 940492 LG2 2 236 6.67 -0.356 0.156 -0.437 2.00 DP SK  **
QTL 2/DF 6 24.0 2126 2859 Un - 6.34 19.76 0.743 0.337 0.454 2.00 DP JS  w
QTL 3/DF 8 479.6 9 2671456 _LG5 5 254 720 0.492 0.596 1.211 2.00 SD JS *
QTL 4/DF 9 142.4 49 185732_LG1 1 3.01 8.63 -0.647 0.029 -0.044 2.00 A SK  **
QTL 5/DF 10 70.0 3022_1222 Un - 3.52 10.23 0.541 0.043 0.079 2.00 A JS  w
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL® Pico (cM) LociP Cromo® LOD R? Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sig'
efeito! threshold Génica
a d a=0.05
Comprimento do Fruto (CF)
Modelo de multiplo QTL 42.82 87.18
QTL 1/CF 1 5.5 131_404289 LG2 2 11.69 9.64 -0.256 0.874 -3.421 2.00 SD SK  ***
QTL 2/ CF 1 109.0 77_790074_LG2 2 22.89 25.62 -0.248 0.350 -1.410 2.00 SD SK  ***
QTL 3/CF 2 190.0 92_457369 LG4 4 7.96 596 0.671 0.095 0.141 2.00 A JS
QTL 4/ CF 2 257.5 5 1518638 LG4 4 8.07 6.06 -0.102 0.788 -7.719 2.00 SD SK  ***
QTL5/CF 4 267.5 8_2567133_LG6 6 17.85 17.37 0.113 0.819 7.271 2.00 SD JS
QTL 6/CF 5 435.0 3148_6380_Un - 443 3.03 0.258 -2.270 -8.800 2.00 SD JS
QTL 7/CF 6 167.5 415_39968 LG9 9 849 6.44 0.757 -0.519 -0.685 2.00 DP JS
QTL 8/CF 7 370.0 107_123190_LG8 8 8.68 6.62 0.362 0.027 0.075 2.00 A JS
QTL9/CF 9 72.5 286_3396_LG1 1 20.37 21.24 0.521 -1.084 -2.081 2.00 SD JS
QTL 10/ CF 9 77.5 26_574053_LG1 1 7.96 596 0.434 -0.918 -2.114 2.00 SD JS
QTL 11/CF 9 101.8 26_1453954_LG1 1 11.81 9.77 0.183 0.126 0.689 2.00 DP JS
QTL 12/CF 9 138.6 24415 38146_Un - 10.48 8.38 -0.288 -0.149 0.518 2.00 DP SK  ***
QTL 13/CF 10 52.5 108_734382_Un - 18.90 18.92 0.634 -0.543 -0.856 2.00 D JS
QTL14/CF 10 142.5 818 11117 _Un - 1.76 1.13 0.148 1.342 9.061 2.00 SD JS
QTL2comQTL9 1com9 109 com 72.5 19.12 19.27 2.00 ok
QTL5com QTL 13 4com 267.5com52.5 16.61 15.62 2.00 ek
QTL7comQTL8 6 c%)(r)'n 7 167.5com 370 7.10 5.20 2.00 ok
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Tabela 1 —Cont.

QTL GL? Pico (cM) Loci® Cromo® LOD R2 Genes de d/a LOD Acdo Dir® Sigf
efeitod threshold Génica
a d a=0.05
Producéo (PROD)
Modelo de multiplo QTL 26.21 71.55
QTL 1/ PROD 1 150.3 1518 8824 Un - 482 7.40 -0.225 2.621 -11.643 2.00 SD SK ¥
QTL 2/ PROD 2 335.0 54 605294 LG4 4 10.59 18.83 -2.146 3.095 -1.442 2.00 SD SK
QTL 3/PROD 3 395.0 51 1057050_LG3 3 13.46 25.80 0.993 2.402 2.419 2.00 SD JS  wm
QTL 4/ PROD 4 317.7 50_169639 _LG6 6 6.69 10.76 -1.151 -1.536 1.335 2.00 SD SK  **
QTL 5/ PROD 4 120.0 48_135274 1L.G6 6 570 894 0.065 -0.267 -4.095 2.00 SD JS *
QTL 6/ PROD 5 96.9 22848765 LG9 9 8.07 13.46 -1.719 2.056 -1.196 2.00 SD SK  ***
QTL 7/ PROD 7 328.1 31242088 LG8 8 12.59 23.60 -0.327 -0.652 1.995 2.00 SD SK
QTL 8/ PROD 9 99.7 36471_2256_Un - 9.32 16.03 2.668 -2.160 -0.810 2.00 D JS  wm
QTL2com QTLS5 2com4 335com 120 564 8.84 2.00 *x
QTL3comQTL7 3com7 395com 328.1 12.16 22.52 2.00 ok
QTL4comQTL6 4com5 317.7 com 96.9 5.01 7.73 2.00 **
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