METODO GENEALOGICO E REML/BLUP ASSOCIADOS AO
DESENVOLVIMENTO DO PIMENTAO (Capsicum annuum L.)
RESISTENTE A MANCHA BACTERIANA

GASPAR AFONSO DA GRACA

UNIVERSIDADE ESTADUAL DO NORTE FLUMINENSE
DARCY RIBEIRO - UENF

CAMPOS DOS GOYTACAZES - RJ
MAIO - 2019



METODO GENEALOGICO E REML/BLUP ASSOCIADOS AO
DESENVOLVIMENTO DO PIMENTAO (Capsicum annuum L.)
RESISTENTE A MANCHA BACTERIANA

GASPAR AFONSO DA GRACA

“Tese apresentada ao Centro de Ciéncias e
Tecnologias Agropecuéarias da Universidade
Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro,
como parte das exigéncias para obtencdo do
titulo de Doutor em Genética e Melhoramento de
Plantas.”

Orientadora: Profa. Rosana Rodrigues

CAMPOS DOS GOYTACAZES —RJ
MAIO - 2019



FICHA CATALOGRAFICA
UENF - Bibliotecas
Elaborada com os dados fornecidos pelo autor.

G729

Graca, Gaspar Afonso da.

METQDO GENEALOGICO E REML/BLUP ASSOCIADOS AO DESENVOLVIMENTO DO
PIMENTAO (Capsicum annuum L.) RESISTENTE A MANCHA BACTERIANA / Gaspar Afonso da
Graca. - Campos dos Goytacazes, R), 2019.

87 f. 1l
Bibliografia: 53 - 70.

Tese (Doutorado em Genética e Melhoramento de Plantas) - Universidade Estadual do

Norte Fluminense Darcy Ribeiro, Centro de Ciéncias e Tecnologias Agropecuarias, 2019.
Orientadora: Rosana Rodrigues.

1. Xanthomonas euvesicatoria. 2. Melhoramento genético. 3. Resisténcia a doencas em

plantas. 4. Modelos mistos. I. Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro. Il.
Titulo.

CDD - 631.5233




METODO GENEALOGICO E REML/BLUP ASSOCIADOS AO
DESENVOLVIMENTO DO PIMENTAOQ (Capsicum annuum L.)
RESISTENTE A MANCHA BACTERIANA

GASPAR AFONSO DA GRACA

“Tese apresentada ao Centro de Ciéncias e
Tecnologias Agropecuarias da Universidade
Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro,
como parte das exigéncias para obtencao do
titulo de Doutor em Genética e Melhoramento de
Plantas.”

Aprovada em 27 de maio de 2019.

Comissdo examinadora:

-
(DD VN

Prof.?. Telma Nair Santana Pereira (Ph.D., Plant Breeding) - UENF

Prof. Gera;%o Amaral Gravina (D.Sc., Fitotecnia) - UENF

Y/ N (N T .

Prof. Marcelo/(/nvas D.Sc., Genética e Melhoramento de Plantas) UENF

= /S //

Prof. Leandro Simoes Azeredo Gongalves (D.Sc., Genética e Melhoramento de
Plantas) - UEL

/
o= N0 O \JMW )

Prof.%. Rosana Rodrigues (D Sc., Prqdy¢ao Vegetal) - UENF
(Orientadora)




DEDICATORIA

Aos meus pais Manuel da Graca (in memoriam) e Eufragina do Espirito da Graca
Afonso por darem todo pouco que tinham para que eu atingisse a esse extremo. A
minha esposa Abidsilay Soares da Gldéria, a minha filha Silvia Soares da Graca e

ao meu filho Marcelo Soares da Gracga pelo amor e afeto.



AGRADECIMENTOS

A Deus, em primeiro lugar, pela vida, salde e sabedoria que me concedeu para
atingir esta meta;

Aos meus pais Manuel da Gracga (in memoriam) e Eufragina do Espirito Afonso da
Gracga por tudo que fizeram por mim enquanto puderam,;

A minha esposa Abidsilay Soares da Gléria que pdde e soube suportar a minha
longa auséncia;

A minha filha Silvia Soares da Graca e ao meu filho Marcelo Soares da Graca pelo
afeto e amor demonstrados ao longo desses anos em que nao pude estar
fisicamente presente;

A Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro, e ao Programa de
Pos-Graduacdo em Genética e Melhoramento de Plantas pela recepcdo e
oportunidade que me ofereceram em poder cursar o meu doutorado nesta
instituicao;

A CAPES e a FAPERJ pela concessao da minha bolsa de manutencéo e apoio a
minha pesquisa do doutorado;

A PGCD (Programa de Pds-Graduacdo Ciéncia para Desenvolvimento) pela
oportunidade e pela bolsa concedida durante a primeira fase do programa em Cabo
Verde;

A CIAT-STP (Centro de Investigacéo Agro-Tecnoldgica de Sdo Tomé e Principe);



A professora Rosana Rodrigues por me receber no seu laboratorio, pela
oportunidade de fazer parte da sua equipe, e ter disponibilizado a sua orientacao,
ensinamento e todo suporte no momento oportuno;

Aos professores Alexandre Pio Viana, Geraldo do Amaral Gravina e professora
Telma Nair Santana Pereira pelos ensinamentos, orientacdes e valiosas
contribuicbes dadas para aprimoramento dos meus conhecimentos;

Aos professores Marcelo Vivas e Leandro Simdes Azeredo Goncalves pela
participacdo na banca e contribuicdo com valiosas sugestées;

Aos demais professores do programa de Genética e Melhoramento de Plantas da
UENF, em particular aos professores Messias Gonzaga Pereira e Antdnio Teixeira
do Amaral Junior pelos conhecimentos transmitidos;

A doutora Claudia Pombo Sudré pelo apoio e ensinamento incondicionais;

Ao doutor Samy Pimenta e doutora Cintia Bento pelas contribuicdes acrescentadas
ao meu trabalho;

Aos colegas do laboratério, os excecionais “Resistentes”: Maria do Socorro, Antonio
André, Jefferson, Claudia Lougon, Thamara Figueiredo, Anderson, Karina,
Rosimara, Ligia Renata, Ingrid Gaspar, Elizangela Kinaublach, Sabrina Cassaro,
Luiz Fernando, Claudia Roberta, Laila, Paula, Guilherme, Paola, Eduardo e Marlon;
Agradecimentos extensivos a Aminthia Pombo e Lidia Pereira;

Ao professor Alessandro Coutinho Ramos;

Um particular agradecimento ao Secretéario, José Daniel pelo apoio que sempre me
prestou, do primeiro ao ultimo dia, logo que o solicitei ainda mesmo la do outro lado
do Atlantico;

Aos colegas e amigos (as) de PGCD 2015;

A equipe da PESAGRO José Manoel, Enildo, e Jocimar pelas colaboracées nos
ensaios conduzidos ali;

Aos professores Severino Neto do Espirito Santo, Filipe Luis Bandeira Bonfim e
Ana Maria Deus Lima;

A todos (as) colegas e amigos (as) da UENF que tive o privilégio de conhecer e
partilhar conhecimentos e momentos de lazer.

“O presente trabalho foi financiado em parte pela Coordenacgéo de Aperfeicoamento
de Pessoal de Nivel Superior - Brasil (CAPES) — Cddigo de financiamento 001"



SUMARIO

1 1 11V Xii
ABSTRACT ettt ettt ettt e e e e e e et r e e e e e e e e s e a e e e e e e e e e a i nnrrnes Xiv
1. INTRODUGAO ..ottt ettt e e te e eenere e 1
A © 1= | I LV 1 P 4
2.1 ODJELIVO GEIAI......uiiiiiiiiiiiiiieieee it 4
2.2 Objetivos ESPECITICOS......ccciiiiiiiiie e 4
3. REVISAO BIBLIOGRAFICA ......coiiiiieieieit ettt 5
3.1 Cultura do pimentdo: Origem, diversidade, taxonomia e botéanica........... 5
3.2 Valor NULItivo dO PIMENTEOD ......uveiiiiiiiiiiiiiiiiiiei e 8
ICIRCT\V (=T o= To [0 Jo [0 3 o111 =] ] ¢= Lo 1A 8
3.4 Mancha bacteriana em CapSICUM............uuuuuuumiiiiiiiiiiiiiiiiiiiieeeeeeees 13
3.5 Medidas preventivas de controle da mancha bacteriana........................... 15
3.6 Patossistema Capsicum X Xanthomonas SPP......cccevvvveerriiiiiieeeeeeeeeeeviinn 16
3.7 Melhoramento de Capsicum annuum na UENF .............ccccoooiiiiiiiiiinninnnnnn. 19
3.8 Método genealdgico na conducdo de geracdes segregantes.................... 21

3.9 Metodologia dos Modelos mistos no melhoramento de plantas

o TU 10 =T 0P LR 21
4 MATERIAL E METODOS .....oooeieeeeeee e 25
4.1 Fenotipagem morfoagronémica e Reag¢do a mancha bacteriana............... 25
4.1.1 Conducgao e avaliagao da geragao F2:3...........uuvuumimiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiinns 25
4.1.2 Avaliagéo da reacdo a mancha bacteriana na gerag@o F23.................... 27



4.1.3 Fenotipagem das caracteristicas morfoagronémicas das linhas F2...... 30

4.2 ANALISE ESTALISTICA ......cvvuiiiiiiii e e 33
5. RESULTADOS .....ooooitiieeeceeeeeee ettt eaeee et ee et nete e aresaenn e 36
5.1 Resultados da geraGao F2:3..........uuuuuuuiuiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiieeieneieneeninanaeees 36
5.2. Resultados da geragao Fa:4...........uuuuuiuuiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiieeee 41
B. DISCUSSAD ..ottt ettt A7
7. CONCLUSOES ... .ottt ettt ettt e e 52
REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ........ccueieiteeeeeee e, 53

Vi



LISTA DE FIGURAS

Figura 1. Diagrama de espécies de Capsicum e sua distribuicdo com base
em complexos génicos, nimeros de cromossomos e espeécies silvestres

encontradas no Brasil. (Fonte: Rodrigues et al., 2016) .............ccceeveeivviiiiiennnns

Figura 2. Subgrupos do pimentdo em funcdo da: A- coloragdo da superficie
do fruto; B- Comprimento do fruto (cm); C- Diametro do fruto (cm) adaptado

da Secretaria de Agricultura e Abastecimento de Sao Paulo,

Figura 3. Fluxograma do programa de melhoramento de Capsicum da UENF
para obtencao de linhagens recombinantes resistentes a mancha bacteriana
e antracnose pelo método SSD e pedigree. Adaptado de Pimenta (2015).
Campos dos Goytacazes, UENF, 2019............ooovmiiiiiiiie e

Figura 4. Fluxograma da conducdo da populacéo F2l3 e F3.4 do Capsicum

annuum pelo método genealdgico obtido do cruzamento entre UENF 2285 e
UENF 1381, baseado na selecdo via modelos mistos. Campos dos
Goytacazes, RJ, 2009, ... .

Figura 5. Fenotipo dos frutos de Capsicum annuum var. annuum. A-
Parentais w geracéao F1. B- Variabilidade de formato dos frutos da populacao
F2 Adaptado: Silva (2017). Campos dos Goytacazes, RJ, 2019....................

vii

10

20

26



Figura 6. Mudas de Capsicum annuum da geracdo F2:3 produzidas em
bandejas de poliestireno expandido de 200 células em casa de vegetacao.
Campos dos Goytacazes, RJ, 2019........cccooiieiiiiiiiieeeeecere e

Figura 7. Preparacdo da suspensdo bacteriana e inoculagdo. A- X.
euvesicatoria (ENA 4135) em meio DYGS e 6leo mineral; B- Preparo da
suspensao bacteriana em agua estéril; C- Inoculagéo por infiltragdo no

mesofilo foliar. Campos dos Goytacazes, RJ, 2019..........ccccccveieiiiiiiieiieeeeeeee,

Figura 8. Escala de severidade com base em notas para avaliacdo da
mancha bacteriana (Xanthomonas euvesicatoria) em folhas de Capsicum

annuum var. annuum (Riva-Souza et al., 2009).............coovrrririririiiiiiiiie e,

Figura 9. Visdo geral do experimento na fase vegetativa em condicfes de
campo com 60 familias F2:3 de Capsicum annuum var. annuum oriundas do
cruzamento UENF 2285 x UENF 1381. Campos dos Goytacazes, RJ,

Figura 10. Visdo geral do experimento no inicio da fase reprodutiva, em
condicdes de campo, com 57 familias Fz:4 de Capsicum annuum var. annuum
oriundas do cruzamento UENF 2285 x UENF 1381. Campos dos
Goytacazes, RJ, 2019........e e

Figura 11. Formatos de fruto observado na geracdo F2:3 de Capsicum
annuum. Campos dos Goytacazes, RJ, 2019...........iiiiiiiiiiinieeeeeeeeeeeeiiiiins

Figura 12. Distribuicdo dos individuos F2:3de Capsicum annuum em classes
de resisténcia reacdo a mancha bacteriana. (AR-Altamente resistente, R-
resistente, MR- Moderadamente resistente, MS- Moderadamente suscetivel,

S- suscetivel e AS- Altamente suscetivel), com base no AACPD. ..................

Figura 13. Distribui¢do dos individuos F2:3 de Capsicum annuum resistentes
a mancha bacteriana de acordo a dimensdo do fruto. (AR- Altamente
resistente, R- resistente e MR- Moderadamente resistente) ..........ccccccceveeeenn.

Figura 14. Gendtipos com caracteristicas de mini pimentdo comercial
(subclasse de 4 a 6 cm de didametro do fruto), de acordo com as normas de

classificacdo de pimentao N0 Brasil............coooviiiiiiiiiiiiiiiiee e

viii

27

28

29

30

32

36

40

40



Figura 15. Formatos de fruto observado na geracdo Fs:3 de Capicum

annuum. Campos dos Goytacazes, RJ, 2019........ccccceeeiiiieiiiieeeeiieiieeeeeeeiiiians



LISTA DE TABELAS

Tabela 1. Classes e subclasses do pimentdo em funcdo do comprimento e
didametro do fruto (Nick & Borém, 2016)...........coovvrveivieiiiiiiiiiieie e eeeeee e

Tabela 2. Limites de tolerancia de defeitos graves e leves para cada
categoria de qualidade que permitem a classificacao de extra, categoria I, Il
€ Il (NiCK & BOFEM, 2016).....cccceiiiiriiiiieeeiiiiiiee e e et e e ettt e e e e seeee e aeeeae e

Tabela 3. Racas de Xanthomona euvesicatoria distribuidas por regido e por

€STAAOS O BraSil. .ou.oeneeeeee e e

Tabela 4. Genes de resisténcia a mancha bacteriana em acessos de
Capsicum spp e o0s respectivos genes de aviruléncia que interagem com
eles. Adaptado de Stall, et al., 2009. .......cccooviiiiiiiiiiiiiee e

Tabela 5. Descritores das caracteristicas qualitativas avaliadas Capsicum

ANNUUIM Var. aNNUUIM. ... s e

Tabela 6. Descritores de Capsicum utilizados para avaliar as caracteristicas
guantitativas de frutos de Capsicum annuum var. annuum Campos dos
Goytacazes - RJ, UENF, 2019......cooiiiii e

Tabela 7. Analise de deviance para os caracteres de resisténcia a mancha
bacteriana e caracteristicas morfoagronémicas de frutos? em 60 progénies

F2:3 de Capsicum annuum var. @nNUUM.........ooeerrreiiee e e eeaein e e e eannnns

11

14

18

31

31



Tabela 8. Estimativa dos componentes de variancia (REML) e parametros
genéticos para varidveis de resisténcia a mancha bacteriana e
caracteristicas morfoagronébmicas de frutos em 60 progénies F2:3 de

CapsiCum annuUUM Var. BNNUUML ... oo eeeeeeeeieinaas e e e e e eeaesaeeeeeeeesessnnes

Tabela 9. Ranqueamento das progénies baseado nos ganhos genéticos
esperados utilizando o indice de selecdo de rank médio para variaveis de
resisténcia a mancha bacteriana e variaveis morfoagronémicas de 60

progénies F2:3 de Capsicum annuum Var. anNUUM..........euiieeeeeeeeeereeeeeeeeeeenenees

Tabela 10. Analise de deviance para os caracteres de resisténcia a mancha
bacteriana e caracteristicas morfoagronémicas de frutos em 60 progénies

F3:4 de Capsicum annuum var. @NNUUM.........coooeriiumnrirnirnniereeeeeeeeeeeeeeneeeeannanns

Tabela 11. Estimativa dos componentes de variancia (REML) e parametros
genéticos para varidveis de resisténcia a mancha bacteriana e
caracteristicas morfoagronémicas de frutos® em 60 progénies Fza de

CapsiCum annuUUM Var. BNNUUML ... oo eeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeneenns s eeeeeeeeeeeeesenssnnes

Tabela 12. Ranqueamento das progénies baseado nos ganhos genéticos
esperados utilizando o indice de selecdo de rank médio para variaveis de
resisténcia a mancha bacteriana e varidveis morfoagronémicas de 60

progénies Fz.4 de Capsicum annuum var. annNUUM..........oreeeeeeeeeeeeeeeereeeeeennnnes

Tabela 13. Média das geracdes devidas aos efeitos incorporados das

progénies e populacdes em F2, F3 € Fau....uuuuuiiiiiiiiiii e

Xi

38

39

42

44



RESUMO

GRACA, Gaspar Afonso; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro; Maio, 2019. Método genealdégico e REML/BLUP associados ao
desenvolvimento do pimentdo (Capsicum annuum L.) resistente a mancha
bacteriana; Orientadora: Rosana Rodrigues; Conselheiros Geraldo de Amaral
Gravina e Alexandre Pio Viana.

Em pimentdo (Capsicum annuum L.) a mancha bacteriana, causada por
Xanthomonas euvesicatoria, € um dos fatores limitantes a cultura. Medidas de
controle como rotacdo de culturas e eliminacdo de restos culturais na area de
cultivo sdo recomendadas. No entanto, a utilizacdo de cultivares resistentes é a
medida que confere maior eficiéncia no controle desta doenca. O objetivo do
presente trabalho foi selecionar genétipos de pimentdo e mini pimentéo resistentes
a mancha bacteriana e com caracteristicas agronémicas desejaveis via modelos
mistos. Neste trabalho foram fenotipadas 60 linhas da geragéo F2:3 e 57 linhas Fz4
conduzidas pelo método genealdgico. Essas linhas foram oriundas do cruzamento
UENF 2285 x UENF 1381. Para avaliacdo da reagdo a mancha bacteriana foi
utilizado o isolado ENA 4135 de X. euvesicatoria. A inoculacdo foi realizada em
mudas com quatro folhas definitivas, por infiltracdo da suspenséo bacteriana (10°
ufc.mLt) em 1,0 cm? do mesdfilo foliar. A avaliacéo foi realizada por meio de escala
de notas, com valores de um a cinco, realizada durante 11 dias consecutivos apos
a inoculacdo. As plantas com notas um (1) e dois (2) foram consideradas
resistentes e as demais suscetiveis. Com os valores da Area Abaixo da Curva de

Progresso da Doenca (AACPD) e com as caracteristicas quantitativas relacionadas

Xii



ao fruto foram estimados os componentes de variancia, predito os valores genéticos
e ganhos genéticos via modelos mistos (REML/BLUP). Para selecdo das progénies
promissoras foi utilizado o indice de Mulamba e Mock adaptado. O coeficiente de
variacado genética aditiva variou de 12,97% a 32,57% na F2:3, € 8,51% a 58,41% na
Fs:4 valores que confirmam a existéncia de variabilidade genética nas populacgdes.
A herdabilidade média da progénie foi de alta magnitude variando de 80% a 97%
para F23, e 59% a 96% para Fs4. A herdabilidade no sentido restrito foi de
magnitude baixa a média, variando de 17% a 65% na F2:3 e de 6,7% a 52% na Fz.4.
A acurécia esteve acima de 80% para todos caracteres estudados na geracéo Fz:3
e acima de 77% para Fs:.4, 0 que indica a confiabilidade na sele¢c&o das linhas e alta
correlacdo entre valor genético verdadeiro e o estimado. O indice de selecdo
permitiu selecionar 33% das linhas segregantes na geracao F2:3e 38% ha geracao
Fz:.4. Nestas linhas, o valor genético predito para AACPD foi negativo e o ganho
genético nulo, em contrapartida para a variavel Periodo de Incubacéo (PI) e para
as caracteristicas morfoagrondmicas o ganho genético predito foi alto. A maioria
das linhas resistentes selecionadas possuem frutos com menor comprimento e
diametro, sendo indicadas para o mercado de mini pimentdo. A selecdo dessas
linhas possibilitara a obtencdo de cultivares de pimentdo resistentes a mancha
bacteriana e com caracteristicas agronémicas desejaveis, principalmente de mini

pimentdes.

Palavras-chave: Xanthomonas euvesicatoria; Melhoramento genético; Resisténcia

a doencas em plantas; Modelos mistos.
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ABSTRACT

GRACA, Gaspar Afonso; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro; Maio, 2019. Genealogical method and REML/BLUP associated to the
development of sweet pepper (Capsicum annuum L.) resistant to bacterial spot;
Adviser: Rosana Rodrigues; Commitee members: Geraldo de Amaral Gravina e
Alexandre Pio Viana.

In sweet pepper (Capsicum annuum L.) the bacterial spot, caused by Xanthomonas
euvesicatoria, is one of the limiting factors to the crop. Control measures such as
crop rotation and cultural residue elimination in the cultivated area are
recommended. However, the use of resistant cultivars is the measure that confers
greater efficiency in the control of this disease. The aim of this study was to estimate
the genetic parameters, predict genetic gain and explore the genetic variability in a
segregating population of C. Annuum, in order to select resistant genotypes to
bacterial spot and desirable agronomic traits. In the present work, 60 lines in F2:3
generation and 57 lines in Fs4 conducted by the genealogical method were
phenotyped. These lines came from crossing between UENF 2285 x UENF 1381.
To evaluate the reaction to the bacterial spot was used the ENA 4135 isolate from
X. euvesicatoria. The inoculation was performed in seedlings with four definitive
leaves, by infiltration of the bacterial suspension (10° ufc/mL) in 1.0 cm? of the foliar
mesophyll. The evaluation was done by means of a scale of scores, with values
from one to five, performed during 11 consecutive days from the day after the
inoculation. The plants with notes one (1) and two (2) were considered resistant and

the others susceptible. With the values of the area under disease progress curve
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(AUDPC) the components of variance were estimated and the genetic values for
resistance to bacterial spot were predicted via mixed models (REML/BLUP). The
gains were also predicted for the quantitative and production characteristics related
to the fruits. The mean rank index was used to select the promising progenies. The
additive genetic variation coefficient ranged from 12,97% to 32,57% in F2:3, and
8,51% to 58,41% in Fs:4 values that confirm the existence of genetic variability in
these populations. The average heritability of the progeny was of high magnitude
ranging from 80% to 97% for F2:3, e 59% a 96% for Fs.4 and heritability in the narrow
sense was of mean average magnitude varying from 17% to 65% in F2:3 and from
6,7% to 52% in Fz.4. The accuracy of the selection was above 80% for all traits
studied in F2:3 generation, and above 77% for Fs.4 which indicates the reliability in
the selection of lines and high correlation between true and estimated genetic value.
The selection index allowed to select 33% of the segregating lines in F2:3, and 38%
in Fz.4. In these lines, the predicted genetic value for AACPD was negative and the
genetic gain was null, in contrast to the variable incubation period (PIl) and the
morphoagronomic traits predicted genetic gain was high. The selection of these
lines will make it possible to obtain sweet pepper cultivars resistant to bacterial spot
and with desirable agronomic traits, especially of mini sweet pepper.

Keywords: Xanthomonas euvesicatoria; Genetic breeding; Resistance to plant

diseases; Mixed.models

XV



1. INTRODUCAO

O consumo de pimentdo e pimenta (Capsicum spp.) em geral, tem
aumentado no ambito mundial pelo seu valor nutritivo: rico em vitaminas C e E, pro-
vitamina A e carotenoides e compostos com propriedades antioxidantes (Loizzo et
al., 2015; Chapa-Oliver & Mejia-Teniente, 2016; Baenas et al., 2019). No Brasil, 0
pimentdo (Capsicum annuum L.) representa uma cultura com grande importancia
socioeconbmica, por estar fortemente associada a agricultura familiar, gerando
emprego e renda, devido a alta demanda por méo de obra (Santos et al., 2014).
Contudo, essa cultura tem sido apontada como uma das hortalicas com maior
indice de contaminacéo por defensivos agricolas (Carneiro et al., 2015; ANVISA,
2016; Pignati et al., 2017; Brasil, 2018). Este indice de contaminacdo deve-se ao
uso de defensivos nao registrados para a cultura, além de aplicacbes de
guantidades acima dos valores recomendados.

A qualidade e a producéo de pimentédo tém sido prejudicadas pelas doencas
que acometem esta cultura. Dentre as doencas bacterianas em pimentdo, a
mancha bacteriana, causada por Xanthomonas euvesicatoria (Jones et al., 2004;
Potnis et al., 2015) é considerada a segunda doenca mais prejudicial a essa cultura
no mundo, depois da murcha bacteriana provocada por Ralstonia solanacearum
(Lin et al., 2014). No Brasil, a X. euvesicatoria € 0 agente bacteriano fitopatogénico
com maior prevaléncia na cultura do pimentéo, apresentando vantagem competitiva
em relacdo as outras espécies (Areas et al., 2015). Controlar a mancha bacteriana

nas lavouras comerciais € um desafio para agricultura moderna, devido a reduzida



eficacia do controle com defensivos agricolas e pela inexisténcia de cultivares de
pimentdo geneticamente resistentes do tipo linha pura, ndo obstante a existéncia
de trés hibridos, DAHRA RX, MIRELLA e SV1634PH, com resisténcia a certas
racas (Sakata, 2018; Seminis, 2018).

Populacdes e racas de Xanthomonas spp. tolerantes a bactericidas cupricos
tém sido relatadas mundialmente (Aradjo et al., 2012; Pontes et al., 2016; Griffin et
al., 2017; Burlakoti et al., 2018). Essa tolerancia provavelmente deve estar
associada a mudancas nas popula¢cées do patégeno. Apesar disso, mantém-se o
uso continuado desses defensivos agricolas devido a falta de informacédo e
assisténcia técnica adequada, além de sua disponibilidade generalizada.

Face as preocupacdes ambientais e com os consumidores, bem como o
risco de insensibilidade aos defensivos agricolas a base de cobre, recomenda-se
controle biologico (Shrestha, Kim & Park, 2014; van Lenteren et al., 2018) ou
desenvolvimento de cultivares geneticamente resistentes como formas mais
efetivas de reduzir o impacto das doencas (Quezado-Duval & Camargo, 2004; Riva-
Souza et al., 2009).

Muitos trabalhos tém sido desenvolvidos no sentido de identificar fontes de
resisténcia, estudar a reagdo a mancha bacteriana, a heranca genética e o numero
de genes que controlam a resisténcia & mancha bacteriana em Capsicum spp. (Riva
et al., 2004; Moreira et al., 2015; Kyeon et al., 2016; Silvar & Garcia-Gonzalez,
2017; Bento et al.,, 2017; Silva et al., 2017). No entanto, poucas cultivares de
pimentao resistentes estao disponiveis no mercado, o que demanda pesquisas no
sentido de desenvolver cultivares resistentes a diferentes racas de acordo com as
suas ocorréncias regionais.

Os modelos mistos tém sido utilizados em diferentes programas de
melhoramento de plantas (Oliveira et al., 2015; Santos et al., 2015; Souza et al.,
2016; Carias et al., 2016; Santos et al., 2017). Essa abordagem estatistica permite
melhor estimacéo dos parametros genéticos e maximizacao da acuracia seletiva e
dos ganhos genéticos (REML/BLUP), por ser um procedimento 6timo de estimacéo
dos componentes de variancia e de predicédo dos valores genéticos (Balzarini, 2015;
Resende, 2016).

A necessidade de obtencdo de genotipos com boa performance em
experimentos com avaliagdo de geracoes, e de varios individuos por geracoes, faz

dos modelos mistos, procedimentos geneéticos-estatisticos mais eficientes para



avaliacdo em melhoramento das plantas autdgamas e identificacdo das progénies
e linhas com alto mérito genético (Ramalho & Araujo, 2011). Este procedimento
estatistico € uma estratégia que aprimora a eficiéncia de selecdo em plantas
autdégamas, porque possibilita explorar a informacdo da genealogia das progénies
registradas ao longo das geracdes de autofecundacdo, e adequa essas
informacdes por meio de andlise e avaliacdo de progénies ao longo das geracdes
segregantes (Nunes et al., 2008). O uso do REML/BLUP associado ao pedigree no
melhoramento de plantas autdgamas anuais tem sido pouco explorado e pouco
relatado na literatura.

A aplicagdo do REM/BLUP permitir trabalhar com sucessivas geragdes de
autofecundacdo em que sdo avaliados muitos individuos entre e dentro das
familias. Por outro lado, esta metodologia permite trabalhar com dados
desbalanceados, e oferece acuracia mais robusta das estimativas dos parametros
genéticos e ambientais, bem como predicdo dos valores genéticos de forma nao
enviesada e fornecendo informacdes adicionais relevantes para a identificacéo de
genotipos superiores para conducdo na geracao seguinte (Smith et al., 2005).

Segundo Resende et al. (2015), o uso dos modelos mistos por meio do BLUP
para conduzir uma sequéncia de analises em sucessivas gera¢cfes de acordo ao
método genealdgico, pode ser empregado com sucesso em programas de
melhoramento de plantas autbgamas. O indice de selecdo via BLUP permite
incorporar na andlise toda estrutura de um programa de melhoramento em planta
autdbgama, incluindo os dados dos parentais, dos hibridos e das geracbes
segregantes, visto ser importante ter um indice de selecao que ndo so inclui o efeito
da progénie em cada geracdo, mas sim o efeito simultaneo da populacdo em todas
as geracdes bem como efeito dos parentais, dos hibridos e da geracédo F2 (Resende
et al., 2016).

O objetivo do presente trabalho foi estimar os parametros genéticos, predizer
0 ganho genético nas populagbes F2:3 e Fs4 e explorar a variabilidade genética
existente nestas populagbes no sentido de selecionar gendtipos de pimentdo

resistentes a mancha bacteriana e com caracteristicas agronémicas desejaveis.



2. OBJETIVOS

2.1 Objetivo Geral

Y

Desenvolver linhas recombinadas de pimentbes resistentes a mancha

bacteriana e com caracteristicas agronémicas de interesse.

2.2 Objetivos Especificos

Conduzir populacfes segregantes pelo método genealdgico nas geracdes F2:3

e Fza,;

Estimar parametros genéticos e predizer o ganho genético em cada geracéo via

modelos mistos;

Selecionar entre e dentro de linhas F2:3 e Fs.4 genoétipos de pimentdo e mini

pimentdo resistentes & mancha bacteriana.



3. REVISAO BIBLIOGRAFICA

3.1 Cultura do pimentéo: Origem, diversidade, taxonomia e botanica.

O centro de origem do género Capsicum esta localizado no continente
americano. Carrizo-Garcia et al. (2016) com base em caracteres morfologicos,
anatdmicos, citogenéticos e moleculares e dados de passaporte de 34 espécies
verificaram que possivelmente o ancestral do Capsicum originou-se da regiao do
Peru, Equador e Coldémbia. Este resultado difere de propostas anteriores, nas quais
citam a Bolivia como centro de origem (Moscone et al., 2007) ou um cinturdo
continuo do Sudoeste do Brasil a regido andina (Pozzobon et al., 2006). Capsicum
chacoense é o provavel ancestral comum a partir do qual se originaram as demais
espécies, por processos de migracao e especiacdo nas regides dos Andes e nas
terras baixas do Amazonas.

O Peru e o Brasil sdo importantes areas da diversificacdo do Capsicum
abrigando maior diversidade do género em nivel mundial (Meckelmann et al., 2013).
O Brasil, centro secundario das pimentas e pimentdes, e importante centro de
diversidade para o género, possui representantes dos trés niveis de domesticacéo
(Buttow et al., 2010), destaca-se por possuir ampla diversidade das quatro espécies
domesticadas: C. annuum, C. baccatum, C. chinense e C. frutescens.

O pimentdo (C. annuum var. annuum) pertence a familia Solanaceae. Esta
familia inclui importantes culturas como tomate (Solanum lycopersicum), berinjela
(S. melongena), batata (S. tuberosum) e tabaco (Nicotiana tabacum). A taxonomia

do género Capsicum é bem descrita, sendo: Reino: Plantae, Divisao:



Magnoliophyta, Classe: Magnoliopsida, Ordem: Solanales, Familia: Solanaceae,
Subfamilia: Solanoideae, Tribo: Solaneae, Subtribo: Capsicinae e Género:
Capsicum.

O género Capsicum é representado por mais de 30 espécies, tendo se
registrado um aumento no numero de espécies identificadas ao longo dos anos.
Moscone et al. (2007) relataram a existéncia de 32 espécies do género, por sua
vez, Carrizo-Garcia et al. (2016) listaram 35 espécies. Rodrigues et al. (2016)
consideraram 37 espécies existentes (Figura 1), sendo que C. ciliatum e C.
rhomboideum é considerada a mesma espécie. E USDA’s Genetic Resources
Information Network reconhce 38 espécies.

A classificacdo taxonbmica é baseada em trés diferentes categorias:
morfologica, compatibilidade sexual e analise de cromossomos e genes. Estas
técnicas permitem conclusdes sobre as relagdes filogenéticas entre as espécies de
Capsicum. Considerando carateristicas citogenéticas, morfoldgicas e estudos de
hibridacdo, as espécies que compdem o género Capsicum foram divididas em trés
complexos génicos distintos: complexo C. annuum, complexo C. baccatum e
complexo C. pubescens, todos com 2n=24 cromossomos. O complexo C. annuum
inclui as trés espécies domesticadas compartilhando um pool génico ancestral:
Capsicum annuum var. annuum, C. frutescens e C. chinense. Esse complexo
também contém a variedade C. annuum var. glabriusculum, ancestral silvestre
proposto para a espécie C. annuum, anteriormente conhecido como C. annuum var.
aviculare (Eshbaugh, 2012).

Com base no processo de domesticacdo essas espécies se classificam em:
domesticadas, semidomesticadas e silvestres. Sendo que cinco delas sao
consideradas espécies domesticadas: C. annuum var. annuum, C. pubescens, C.
frutescens, C. chinense e C. baccatum var. pendulum (IBPGR, 1983; Rodrigues, et
al., 2016).



C. annuum
C. chinense
Espécies encontradas no C. frutescens
( sudeste do Brasil Complexo €. annuum =2 C. chacoense
=26 2n=24 L C. galapagoense
Complexo C.
C. baccatum
(> ) baccatum C. praetermissum
C. caatingae n=24
C. flexuosum =
C. longidentatum C apszcum Complexo C. pubescens
C. parvifolium

2n=24 C. pubescens
. C. tovarii
C. cardenasii
C. eshboughii
C. eximium

2n=24
2n=26

Figura 1. Diagrama de espécies de Capsicum e sua distribuicdo com base em
complexos génicos, numeros de cromossomos e espécies silvestres encontradas
no Brasil. (Fonte: Rodrigues et al., 2016).

Plantas do género Capsicum sdo arbustivas, com caule semilenhoso, que
pode ultrapassar um metro de altura. As espécies cutivadas apresentam uma
grande variabilidade morfologica, incluindo caracteristicas Uteis para distingui-las
em espécies. Como pubescéncia, numero de flores por nd, constricdo do calice, cor
e tonalidade da corola e cor da semente (IPGRI, 1995). Bem como variabilidade em
relacdo as caracteristicas com valor comercial como cor, formato, sabor e
componentes bioquimicos de fruto, incluindo atributos relacionados a nutricdo
como capacidade antioxidante e capsaicinoide (Antonious , 2006; Wahyuni et al.,
2011).

As plantas do género Capsicum sao cultivadas como anuais, embora sejam
perenes. C. annuum possui flores isoladas e hermafroditas, com cinco anteras e
um unico estigma; sua corola possui coloracao branca leitosa (Casali et al., 1984).
E uma planta preferencialmente autbgama, embora a taxa de cruzamento possa
ser elevada, dependendo da acao de insetos polinizadores. Justino (2014) verificou
uma taxa de 10,8% de cruzamento natural em C. baccatum, corroborando a
inclusédo desta espécie na categoria de autdgama facultativa. Seus frutos sao bagas
ocas, pendentes, de tamanho e formato variados, geralmente conico ou quadrado,

de cores com diferentes gradacdes, passando, quando maduros, por verde,



vermelho, amarelo, creme, roxo, entre outras. A espécie C. annuum é diploide, com

2n = 24 cromossomos (Moscone et al., 2007).

3.2 Valor nutritivo do pimentao

O pimentdo é um dos vegetais mais importantes pelo seu multiplo uso, e
consumo em diferentes estagios de maturacdo. S&o geralmente consumidos crus
em saladas, cozidos e usados como condimentos. S&o boas fontes de vitaminas C,
E, vitaminas do complexo B1 e B2 e de minerais como ferro, célcio e fésforo, pro-
vitamina A, carotenoides, folatos e compostos com propriedades antioxidantes
relacionados com a prevencao de doencas degenerativas ( Wahyuni et al., 2011,
Wahyuni et al., 2013; Baenas et al., 2019). As diversas cultivares existentes de
pimentdes produzem frutos cujos teores de vitamina C superam os de alguns frutos
citricos.

O conhecimento e o melhoramento dos componentes nutritivos do pimentao
podem permitir uma excelente estratégia de prevencdo e tratamento para ma
nutricdo e controle de doencas. A propriedade antimicrobiana também tem sido
explorada dentro do género Capsicum, assim com o beneficio dos seus
componentes fitoquimicos para saude (Omolo et al., 2014).

Identificar variedades de pimentdes com altos niveis de varios nutrientes é
muito importante para melhorar a dieta alimentar em conteddos de vitaminas
evitando a sua administragéo via biofortificantes (Blancquaert et al., 2014). No
Brasil, o pimentdo (C. annuum ) representa uma cultura com grande importancia
socioeconbmica, por estar fortemente associada a agricultura familiar, gerando

emprego e renda devido a alta demanda por m&o de obra (Santos et al., 2014).

3.3 Mercado do pimentao

A espécie C. annuum tem maior importancia econdémica dentro do género,
sendo a mais cultivada. Nessa espécie, estao incluidos os pimentdes, as pimentas
doces para paprica, as pimentas ‘Jalapeno’, ‘Cayenne’, ‘Serrano’, ‘Cereja’, entre
outras, além de algumas cultivares ornamentais. Apesar de existir uma grande

variedade de pimentdes, a preferéncia esta centrada no pimentao verde de formato



cbnico, embora os verdes de formato quadrado tenham boa aceitabilidade entre os
consumidores.

O pimentéo verde, cbnico ou semiconico era o Unico desponibilizado no
mercado de hortalicas, em geral colhido na fase imaturo (verde). No entanto,
cultivares coloridas surgiram para revolucionar o mercado consumidor,
caracterizando-se por produzir frutos com formato excelente, predominantemente
retangular, espessura da polpa grossa e com cores de diversas tonalidades,
variando de tons cremes ao quase preto, passando pelo amarelo, laranja, vermelho
e roxo. Porém as cores predominantes e mais populares nas cultivares de
pimentdes comerciais sdo vermelhas e amarelas (Nick & Borém, 2016).

Os pimentdes devem ser colhidos quando estdo com maximo
desenvolvimento comercial, entre 14 a 18 cm de comprimento, atuais hibridos, mas
podendo variar conforme a classe e subclasse em funcdo do comprimento e

didmetro do fruto (Tabela 1).

Tabela 1. Classes e subclasses do pimentdo em fungcéo do comprimento e diametro
do fruto (Nick & Borém, 2016).

Classe Subclasse
Classe Comprimento (cm) Subclasse Diametro (cm)

4 4<6 4 4<6
6 6<8 6 6<8
8 8<10 8 8<10
10 10<12 10 10<12
12 12<15

15 15<18

18 18<21

21 21<24

24 24<27

Essas dimensdes podem variar segundo o material genético, fatores
edafoclimaticos e manejo do produtor. Os pimentbées devem ser colhidos de acordo
com o tamanho e coloragao preferida pelo consumidor. Os mais populares e mais
comercializados continuam sendo os frutos verdes que devem ser colhidos quando
mudam de coloracdo verde para verde-escuro brilhante (verde azul). Para os

vermelhos, amarelos e laranja devem ser colhidos quando mais de 80% da
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superficie atingir a correspondente coloragéo, e para 0os subgrupos verde, creme e
roxo a superficie do fruto tem que atingir 100% da coloracdo segundo a
regulamentacao da comercializacéo (Figura 2) (Sao Paulo, 2019).

Os frutos sdo consumidos in natura e podem ser utilizados como matéria-
prima para a industria alimenticia e corante natural para alimentos; inddstria
farmacéutica, para extragcdo de compostos utilizados como principio ativo para
medicamentos, entre outras utilidades (Wahyuni et al., 2011; Meckelmann et al.,
2013Rodrigues et al., 2016). Ha grandes perspectivas e potencialidades do
mercado pimentdes pela versatilidade de suas aplicagcfes culinarias, industriais e

medicinais.

Vermelho Amarelo Laranja a a
° B a 4a6 6a8
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15218 18221 21224 PR C 8alo 10a12

Figura 2. Subgrupos do pimentdo em funcédo da: A- coloracdo da superficie do
fruto; B- Comprimento do fruto (cm); C- Diametro do fruto (cm) adaptado da
Secretaria de Agricultura e Abastecimento de Sao Paulo, 2019.

7

A colheita no estadio apropriado de maturidade € importante porque
condicionara a qualidade nutricional e organoléptica do pimentdo a ser oferecido
ao consumidor. Em geral, usam-se como critério de colheita o tamanho comercial,
a cor e a consisténcia do fruto. Os pimentdes coloridos devem ser colhidos proximo
ao amadurecimento total dos frutos, isto €, entre 50% e 70% da coloracéo final, ou
seja, ultimo estadio de maturacdo, como por exemplo vermelho e amarelo. No
entanto, a regulamentacao estabelece que esses sejam colhidos quando mais de
80% da superficie atinja a coloracéo do seu padréo comercial. Apesar da colheita

ser dependente da coloragéo, firmeza e formato, também devem ser observados o
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estadio para capitalizacdo de maior teor das vitaminas, teor de sélidos soluveis e
acidez.

O Programa Brasileiro para Melhoria dos Padrdes Comerciais e Embalagens
de Hortigranjeiros (PBMPCEH) elaborado pelo Centro de Qualidades em
Horticultura do CEAGESP, com o objetivo de aumentar a competitividade dos
agronegacios hortifruticolas, pela classificacdo dos produtos, melhoria dos padrdes
de qualidade e embalagens, bem como formas préaticas de comercializacao,
classificou os pimentdes em grupo, subgrupo, classe, subclasse e categoria. O
grupo subdivide os pimintdes em formato, sendo classificado em: retangular, cénico
e quadrado; subgrupo descreve a coloracdo, e as classes dizem respeito ao
tamanho do fruto tendo em conta o comprimento e diametro do fruto. Enquanto a

categoria refere-se aos niveis de defeito do fruto (Tabela 2).

Tabela 2. Limites de tolerancia de defeitos graves e leves para cada categoria de
qualidade que permitem a classificacdo de extra, categoria I, Il e IIl.

Defeitos % Extra Cat | Cat ll Cat Il
Defeitos graves
e Podridao 0 1 1 3
e Murcho 1 2 3 10
e Queimado 1 1 2 10
e Dano nio cicatrizado 1 1 2 5
Total de defeitos graves 1 3 5 10
Total de defeitos leves 5 10 15 100
Total geral 5 10 15 100

Segundo PBMPCEH, a classificacdo do pimentdo em tamanho permite
discriminar os mini pimentdes dos de tamanho comercial convencional.

O mercado consumidor esta cada vez mais exigente buscando produtos que
oferecam mais praticidade na aquisicdo e confeccao, agregando sabor e aspecto
visual agradavel (Sabio et al., 2013).

As mini-hortalicas sdo produtos com grande apelo comercial e tém sido a
nova tendéncia do mercado. Estes produtos tém despertado o interesse dos
agricultores devido ao seu valor agregado e por ser atrativo aos consumidores.

Diante destas oportunidades muitas mini-hortalicas estdo sendo desenvolvidas,
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entre elas o mini pimentdo cujas cultivares hibridas foram langadas, como caso de
‘Kaolin’, ‘Moke’, ‘Kaike’, ‘Kalani’ e ‘Akamu’ (Sakata, 2018; Seminis, 2018). Esses
hibridos séo altamente doces, podendo ser consumidos como lanches, recheios e
decoracdo de pratos. Os frutos apresentam formato cbnico e quadrado, de
coloracdo atrativa variando entre verde, vermelho e amarelo. Sado de 6tima
apresentacdo gastronomica e excelente uniformidade facilitando colheita e
embalagem para comercializacdo. Plantas de crescimento vigoroso e rapido, com
alto desempenho e potencial de producdo, como consequéncia de sementes
desenvolvidas pelo melhoramento genético.

O mercado de mini-hortalicas tem muito espaco para crescer no mercado
brasileiro e pode contribur para consumo de alimentos saudaveis e atrativos por
combinar sabor e aspecto visual agradavel. As mini-hortalicas sdo apreciadas pela
alta gastronomia e chegam ao mercado para fazer parte das hortalicas de alto valor
podendo ser usadas na composi¢cdo de pratos, aperitivos e lanches. Embora os
mini tomates sejam destaque deste nicho de mercado, outras mini-hortalicas como
pequenas abdboras, berinjelas e mini pimentdes e mini folhas como alface e rucula
também despontam em virtude do grande potencial para culinaria (Purquério,
2011).

Por outro lado, o preco de mercado e agregacéao de valor faz com que o lucro
das mini-hortalicas seja superior aos produtos convecionais. Alta produtividade da
cultura e seu atendimento a um nicho especifico de mercado que paga pelo valor
agregado ao produto torna a producdo das mini-hortalicas uma atividade atrativa
(Negrisoli et al., 2015). No mercado brasileiro, as mini-hortalicas ainda se
encontram na fase de consolidacao, e o estudo de viabilidade econémica ainda é
incipiente. Os estudos existentes apontam para precos mais estaveis e mais
elevados para as mini-hortalicas em relagdo aos produtos comuns. A cenoura
possui diferenca no varejo superior a 1.000% , enquanto a cenoura € vendida por
R$ 2,10/Kg a mini cenoura é R$ 31,16/Kg. O preco de venda das mini-hortalicas
varia de 5 a 10 vezes mais do produto comum. Entre as vantagens dos mini
pimentdes destacam-se a potencialidade inovadora para gastronomia e
horticultura, alto valor agregado e potencialidade para venda em embalagem, sabor
agradavel e boa textura visual, e facilidade de consumo por familias pequenas
(Sabio et al., 2013).
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3.4 Mancha bacteriana em Capsicum

Véarias doencas sdo apontadas na literatura como sendo de grande
importancia para cultura do pimentao (Bnejdi et al., 2009; Marame et al., 2010; Lin
et al.,, 2014). Entre elas, destaca-se a mancha bacteriana causada por
Xanthomonas euvesicatoria (Jones et al., 2004). Esta é uma das doencas mais
comuns em pimentdo e tomate, em campo aberto e nos sistemas de cultivo com
irrigacéo por aspersao em condi¢cdes de umidade e temperatura favoraveis (EPPO,
2013).

A mancha bacteriana € disseminada através das sementes e mudas
comerciais contaminadas, e sobrevive entre safras, por meio de restos de cultura e
fragmentos infectados, assim como plantas daninhas ndo hospedeiras. A X.
euvesicatoria faz parte de complexo bacteriano pertencente ao género
Xanthomonas, e esta classificada dentro do dominio Bacteria, filo Proteobacteria,
classe Gammaproteobacteria, ordem Xanthomonadales, familia
Xanthomonadaceae. As bactérias desse género sdo gram-negativas, baciliformes,
formadoras de coldnias amarela lisa em meio de nutriente-agar e moveis por meio
de um flagelo polar (Jones et al., 1998; Jones et al., 2004).

Esse género de bactérias engloba muitas espécies fitopatogénicas, sendo
gue quatro delas causam doencas em pimentdo e tomate. Estas sdo: Xanthomonas
euvesicatoria, X. vesicatoria, X. perforans e X. gardneri. X. euvesicatoria e X.
gardneri infectam pimentdo e tomate, X. perforans até recentemente tem causado
doenca apenas em tomate (Schwartz et al., 2015), e X. vesicatoria afeta tomate
principalmente. Estudo recente, apoiado na analise do sequenciamento da X.
gardneri, sugere que ela corresponde a espécie X. cynarae (Timilsina et al., 2019).

No Brasil, ainda séo incipientes estudos sobre a ocorréncia e a prevaléncia
das Xanthomonas nas lavouras de piment&o. Dos estudos efetuados no Brasil ha
registro da ocorréncia das quatro espécies de Xanthomonas causadoras da
mancha bacteriana em tomate e pimentéo. Esta ocorréncia foi observada em todas
as regides do pais. Isolados coletados em diferentes regibes do pais em cultivos
de tomate foram avaliados e espécie com maior ocorréncia foi X. perforans seguida
da X. gardneri, X. vesicatoria e X. euvesicatoria (Pereira et al., 2011; Araujo et al.,
2015; Araujo et al., 2016). Estudos de prevaléncia da X. euvesicatoria na cultura de
pimentdo no Brasil apontam esta espécie como o principal agente causador da

mancha bacteriana nesta cultura. De acordo com Areas et al., (2014), na cultura do
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pimentdo, X. euvesicatoria apresenta vantagem competitiva em relacdo as outras
espécies. Essa vantagem deve ser pela producdo da bacteriocina como relatado
por Jones et al., (1998), ou pela adaptabilidade térmica (Araujo et al., 2011).

A distribuicdo e prevaléncia das quatro espécies de Xanthomonas
causadoras da mancha bacteriana no Brasil ttm mudado ao longo do tempo desde
o primeiro relato da presenca dessas bactérias no pais. X.vesicatoria e
X.euvesicatoria parecem ser as mais antigas, por apresentarem maior diversidade,
que X.perforans e X.gardneri, no entanto estas duas sao as que mais prevalecem
nos campos agricolas (Araujo et al., 2016).

Dentro de cada uma dessas espécies existem racas fisiologicas, definidas
de acordo com as reacodes de resisténcia e suscetibilidade em certos gendétipos da
planta hospedeira (Jones et al., 2004; Potnis et al., 2015). Sdo 11 as racas
causadoras de mancha bacteriana no pimentdo (PO a P10) (Stall et al., 2009).
Wierzbicki (2004) observou em lavouras de pimentdo em S&o Paulo as ragas 0, 1,
2, 3, 7 e 8 de X. euvesicatoria. Lima (2015), estudando o complexo da mancha
bacteriana em Capsicum no Brasil e sensibilidade das espécies ao cobre observou
e descreveu pela primeira vez as racas de Xanthomonas distribuidas em diferentes

regides do pais (Tabela 3).

Tabela 3. Racas de Xanthomona euvesicatoria distribuidas por regiédo e por
estados do Brasil.

Regido Estados Racas de X. euvesicatoria
AM 0,30u8,40u9,
Norte RR 6 ou 10

PA 5
PE 5e6o0ul0

Nordeste SE 0
CE 0,5,30u8,60ul0e4ou9
BA 30u8,40u9e7

Centro oeste DF 0,5,30u8,40u9e60ull

GO 5,4o0u9elou?
ES 40u9

Sudeste MG 0,5,10u7,30u8,40u9e6o0ull
SP lou7,2,5e40u9

Na pesquisa desenvolvida por Lima (2015) né&o foi possivel distinguir raca 1

da 7,3 da8,4da9e 6 dal0, por falta da linhagem diferenciadora dessas racas.
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Embora as bactérias deste género infectem muitos hospedeiros, as ragas
individuais apresentam uma taxa restrita de hospedeiros (Jacques et al., 2016).

Os danos causados pela mancha bacteriana podem ocorrer em qualquer
fase do desenvolvimento da planta podendo afetar todos os 6rgdos aéreos do
vegetal. A doenca € caracterizada por les6es necroticas nas folhas, flores e frutos
(Jones et al.,1991). Durante a fase inicial do desenvolvimento dos sintomas,
aparecem lesfes circulares com aspecto de manchas aquosas que mais tarde
secam e se tornam castanho escuro ou preto com aspecto umido (Stall et al., 2009).
Com prevaléncia da doenca, e quando esta é severa as manchas coalescem
observam-se amarelecimento e queda das folhas impedindo que a planta produza
fotoassimilados importantes para o seu desenvolvimento (OEPP/EPPO, 2013).
Além disso, pode ocorrer o aborto de flores e frutos.

Como consequéncia da queda das folhas, a qualidade e a produtividade dos
frutos, além de serem afetadas pelas lesdes causadas pela doenca, depreciam-se
pela queima devido a exposicdo ao sol (escaldadura). Nos frutos, a lesdo é
inicialmente similar a verrugas esbranquicadas e depois com centros escurecidos.
No caule, as lesbes sao pequenas e alongadas, de coloracdo marrom (Costa et al.,
2002).

A infeccao ocorre por meio de ferimentos e aberturas naturais (estématos,
hidatédios e lenticelas). Pequenas lesGes causadas pelo vento, chuvas ou insetos
também podem servir de porta de entrada para o patégeno. A disseminacao da-se
através do vento, 4gua da chuva, insetos e pelo uso de ferramentas e sementes
contaminadas, sendo as sementes contaminadas a principal forma de
disseminacdo a longas distancias (Moretti et al., 2009). O processo infeccioso &
favorecido por umidade relativa acima 90% e temperaturas entre 20 a 35°C (Araujo
et al., 2011).

3.5 Medidas preventivas de controle da mancha bacteriana

A remocéo das potenciais fontes de in6culo, como as plantas daninhas e
plantas infectadas, remocéo fisica e desinfecgcdo dos materiais de colheita, bem
como o isolamento de campos de plantas infectadas, acompanhado de medidas de
sanidade, e rotacdo de cultura com plantas nédo hospedeiras, evitando as

solanaceas, sao algumas medidas de controle da doenca (Ritchie, 2000). Sendo
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assim, as estratégias primarias de gestdo e controle da mancha bacteriana nas
lavouras de tomate e pimentdo devem incluir o uso de sementes sanitariamente
certificadas e mudas sadias obtidas das lavouras livres de patdgenos (Cuppels et
al., 2006).

O controle biolégico também tem feito parte das tentativas para controle da
mancha bacteriana (Shrestha et al., 2014; Marin et al., 2019), incluindo mutantes
hrp dos patégenos (Moss et al.,, 2007; Hanemian et al., 2013). A eficiéncia de
bacteri6fagos como agente biolégico de controle da mancha bacteriana em
condi¢cOes de casa de vegetacao tem tido resultado promissor (Gasi¢ et al., 2018).
Este tipo de controle é estratégia sustentdvel em protecdo de plantas tendo em
conta que sao facilmente biodegradaveis. Acrescido de que ndo apresentam
fitotoxicidade, as racas bacterianas desenvolvem-se muito mais lentamente e sédo
seguras para saude humana.

Embora a aplicacéo foliar dos bacteriofagos tenha revelado eficiéncia, a sua
eficacia depende dos fatores ambientais que determinam o estadio de
sobrevivéncia nas plantas (Jones et al., 2012). A estratégia recorrente no controle
da mancha bacteriana em pimentdo tem sido o uso de pulverizagdo foliar com
fungicida a base de cobre combinado com mancozeb e maneb. Apesar disso, esse
mecanismo de controle no campo permanece deficitario devido a baixa eficiéncia
desses produtos e a predominancia de estirpes resistentes ao sulfato de
estreptomicina e aos produtos a base de cobre (Obradovic et al., 2004; Martin et
al., 2004; Abbasi et al., 2015; Burlakoti et al., 2018). Por isso existem poucas
alternativas praticas para controle da mancha bacteriana a base de defensivos
cupricos, o0 que enfatiza a necessidade de se recorrer ao melhoramento genético
para conferir as plantas hospedeiras a resisténcia aos patégenos.

Cabe ressaltar que entre os métodos de controle recomendados, a
resisténcia genética € considerada o mais econdmico e tecnicamente mais pratico,
principalmente quando se observam 0s custos, o0 risco potencial de residuos

guimicos nos frutos e a resisténcia do patdégeno aos produtos quimicos utilizados.

3.6 Patossistema Capsicum x Xanthomonas spp.

As interacdes planta-bactéria podem ser classificadas como compativeis ou
incompativeis. A principal caracteristica de muitas interagdes incompativeis é a

ocorréncia de morte rapida da célula da planta no local ou ao redor do sitio da
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infeccdo em questdo, conhecida como reagdo de hipersensibilidade (RH). Esta
capacidade de causar hipersensibilidade em genotipos de Capsicum,
provavelmente estd relacionada com a perda do gene avrBsT (Lima, 2015).
Acredita-se que genes de heranca monogénica em pimentao sejam responsaveis
pela resisténcia ndo hospedeira (Jones et al., 1998).

No género Capsicum a identificacdo de racas do patégeno € realizada com
a observacdo da reacdo de hipersensibilidade em linhas quase isogénicas de
piment&do oriundas da variedade Early California Wonder (ECW) de C. annuum, e
em C. pubescens Pl 235047. Cada linha quase isogénica de C. annuum carrega
um gene distinto de resisténcia (Bsl, Bs2 ou Bs3). Em C. pubescens o gene
identificado recebeu a denominacao de Bs4 (Sahin & Miller, 1998).

No complexo etiolégico da mancha bacteriana para as solanaceas causada
por Xanthomonas spp. Ja foram identificadas 11 racas para Capsicum, PO a P10
(Quezado-Duval & Camargo, 2004), definidas com base em um grupo de genaétipos
hospedeiros. Neste patossistema héa interacdo entre os genes Bsl, Bs2, Bs3
presentes no hospedeiro e 0s respectivos genes de viruléncia presentes no
patdgeno avrBsl, avrBs2 e avrBs3, seguindo o modelo de interacdo gene a gene
proposto por Flor (1971).

Seis genes dominantes de resisténcia a mancha bacteriana (Tabela 4) foram
identificados em pimentdes e pimentas: Bs1, Bs2, Bs3 nos acessos Pl 163192 (C.
annuum), Pl 260435 (C. chacoense) e Pl 271322 (C. annuum), respectivamente
(Jones et al., 1998; Sahin e Miller, 1998), e Bs4C, Bs7 e BsT (Potnis et al, 2015),
que interagem com os respectivos genes de aviruléncia avrBsl, avrBs2, avrBs3,
avrBs4C, avrBs7 e avrBsT promovendo resisténcia resultante de reacdo de
hipersensibilidade.

Trés linhas quase-isogénicas de pimentdo, derivadas da cultivar Early
California Wonder, denominadas ECW10R, ECW20R e ECW30R, cada uma
contendo, respectivamente, um gene de resisténcia Bsl, Bs2, Bs3 (Jones et al.,
1998) foram desenvolvidas e sdo utilizadas como padrdes de resisténcia e como
variedades diferenciadoras de ragas de Xanthomonas.

Varios genes de efeito recessivo sdo relatados ligados a resisténcia a
mancha, sendo denominados bs5 e bs6 e em experimentos realizados,
apresentaram resultados favoraveis de resisténcia nao-especifica (Jones et al.,

2002). Fontes de resisténcia com heranca de natureza poligénica controlada por no
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minimo cinco genes também foram encontrados em acessos de C. annuum (Silva
et al., 2017).

Tabela 4. Genes de resisténcia a mancha bacteriana em acessos de Capsicum
Spp. e seus respectivos genes de aviruléncia. Adaptado de Stall et al. (2009)

Genes Planta Bactéria

Fontes Espécies Genes de aviruléncia Localizacédo
Bsl P1163192 C. annuum avrBsl Plasmidio
Bs2 P1260435 C. chacoense avrBs2 Cromossomo
Bs3 PI1271322 C. annuum avrBs3 Plasmidio
Bs4 P1235047 C. pubescens avrBs4 Plasmidio
bs5 P1163192 C. annuum ND ND
bs6 P1163192 C. annuum ND ND
Bs7 UENF1556 C. baccatum var. pendulum avrBs7 ND
BsT Pimentdo comercial C. annuum avrBsT Plasmidio

Ha relato da presenca de genes de aviruléncia do patégeno, avrBs7, com
forte reacdo de hipersensibilidade em C. annuum (ECW-70R), devido a presenca
de um gene de dominancia Bs7 (Potnis et al., 2012). Homdlogos do gene avrBs3
encontrados em muitas outras Xanthomonas patogénicas de plantas tém sido
estudados. Um homaologo do gene avrBs3 (avrBHah1l) foi encontrado em uma raca
de X. gardneri causando reacdo de hipersensibilidade em pimentdo que confere o
gene de resisténcia Bs3 (Schornack et al., 2008).

Os genes de dominancia isoladamente podem ter a sua resisténcia
quebrada por racas especificas de patdégenos o que tem dificultado o
desenvolvimento de cultivares com resisténcia monogénica.

Muitos estudos tém sido desenvolvidos no Brasil no sentido de caracterizar
e avaliar os acessos nos bancos de germoplasma a fim de conhecer o potencial
dos acessos a serem usados nos programas de melhoramento para os diferentes
propésitos (Sudré, et al., 2010; Neitzke, et al., 2011; Hill, et al., 2013; Rivera, et al.,
2016; Lima et al., 2017; Bento et al., 2017).
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3.7 Melhoramento de Capsicum annuum na UENF

O alto grau de diversidade genética encontrado dentro do género Capsicum
fornece oportunidades e desafios para os melhoristas destas espécies de plantas.
Ha grande diversidade em relacéo a caracteres de interesse econémico, nutricional
e ornamental ligados ao fruto e arquitetura da planta de pimentas e pimentdes
como: comprimento, diametro, espessura do pericarpo, formato, textura e brilho do
fruto, teor de vitaminas e sélidos soluveis (Régo et al., 2011; Kantar et al., 2016).
Estes caracteres sao focos de interesse em varios programas de melhoramento do
Capsicum no sentido de desenvolvimento de novas cultivares.

Na UENF o programa de melhoramento de Capsicum visa desenvolver
linhas competitivas com caracteres agrondmicos desejaveis bem como resistentes
a doencas (Figura 3). Este programa foi iniciado no ano de 1998 com a execucao
do projeto com objetivo de identificar fontes de resisténcia, estudar a capacidade
combinatdria entre gendtipos de C. annuum e desenvolver cultivares de pimentao
(C. annuum) resistentes a mancha bacteriana (Costa et al., 2002). Trés doencas de
importancia econOmica para o género Capsicum sdo pesquisadas: mancha
bacteriana, causada por X. euvesicatoria; antracnose, causada por Colletotrichum
scovillei; e Pepper yellow mosaic virus (Bento et al., 2009; Riva-Souza et al., 2009;
Silva et al., 2017; Bento et al., 2017).

Entre os resultados obtidos, ressaltam-se a identificacdo dos acessos UENF
1381, UENF 1496, UENF 1498, UENF 1558, UENF 1573, UENF 1578 e UENF
1585, como fontes de resisténcia a mancha bacteriana (Sudré, 2003) e a indicacao
da combinacdo UENF 1421 x UENF 1381, como superior para obtencdo de
cultivares do pimentdo resistentes a mancha bacteriana com caracteristicas
agrondmicas desejaveis (Costa et al., 2002). Posteriormente, foi realizado estudo
de heranca para a resisténcia a mancha bacteriana e foram estimados pelo menos
trés genes recessivos controlando a resisténcia no cruzamento UENF 1421 x UENF
1381 (Riva et al.,, 2004). A partir desse cruzamento obtiveram-se 18 linhas
recombinadas promissoras para a resisténcia e producgéo de frutos, utilizando-se o
método SSD (Single Seed Descent) (Riva, 2006; Riva-Souza et al., 2009).
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Piment&o ‘Hércules' Pimenta- Capsicum annuum Pimentédo 'ECW' Pimenta- Capsicum annuum
Capsicum annuum X Chapingo-México Capsicum annuum X Chapingo-México
UENF 1421 UENF 1381 UENF 2285 UENF 1381
® | F,- Costa, 2000 | l
F»- Riva, 2002
| F,e Fa— X. euvesicatoria, Silva, 2015-2016 |
Fa2- Riva, 2003

SSD

F.- Riva, 2004 I Fae F,— Colletotrichum scovillei, Aratijo, 2017-2018 |

Pedigree
| F,e F,— Graca - X euvesicatoria, 2017-2018 |

| F.-Riva, 2005

SSD

| Fe- Riva, 2005. |

[ F- = Moreira, 2007

| Fs— Equipe da LMGV, 2011

[ Fo- Pimenta, 2012

DHE | [ Fio—Pimenta, 2013
DHE Il H F4;— Pimenta, 2014

Registro e Protec&o de Cultivares
‘UENF Carioquinha’
‘UENF Carioca’

‘UENF Campista’

Figura 3. Fluxograma do programa de melhoramento de Capsicum da UENF para
obtencdo de linhagens recombinantes resistentes a mancha bacteriana e
antracnose pelo método SSD e pedigree. Adaptado de Pimenta (2015). Campos
dos Goytacazes, UENF, 2019.

Estudos da interacdo dessas linhas recombinadas com o ambiente foram
feitos e identificaram-se as melhores para o plantio convencional e para o cultivo
em ambiente protegido com manejo organico, no estado do Rio de Janeiro. Apds
esse estudo, foi possivel identificar as linhas promissoras com resisténcia a mancha
bacteriana (Moreira, 2008; Moreira et al., 2010).

Em 2016, apGs a execucao de ensaios de distinguibilidade, homogeneidade
e estabilidade (DHE) para requerer o pedido de protecdo de cultivar junto ao
Ministério de Agricultura Pecuaria e Abastecimento (MAPA), trés cultivares de
pimentas resistentes & mancha bacteriana, ‘UENF Carioca’, ‘UENF Carioquinha’, e
‘UENF Campista’, foram protegidas junto ao MAPA (Pimenta et al., 2016).

Estudos de heranca desenvolvidos por Silva et al. (2017), cruzando
genitores UENF 2285 (P1) e UENF 1381 (P2) relatou a existéncia de pelo menos
cinco genes recessivos controlando a mancha bacteriana. A partir desta populacéao,
experimentos estdo sendo desenvolvidos visando obtencdo de pimentas e
pimentdes resistentes a mancha bacteriana, bem como a antracnose causada por

C. scovillei.
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3.8 Método genealdgico na conducao de geracdes segregantes

O meétodo genealdgico ou pedigree foi inicialmente proposto por Hjalman
Nilson (Borém e Miranda, 2009). E um método de conducdo de populagdes
segregantes provenientes, geralmente do cruzamento entre duas linhagens (Pinto,
2009). Neste método, os individuos superiores sdo selecionados nas sucessivas
geracdes segregantes, sendo mantido um registro genealdgico de todas as
relacdes entre os genitores e as progénies. A sele¢cdo é iniciada na geracao F2
quando sdo selecionados os individuos promissores que poderdo originar as
melhores progénies. Nas geracdes subsequentes, F3 e F4, ainda persiste certa
percentagem de heterozigose, permitindo provavel distingdo genética de individuos
mesmo dentro da familia, sendo praticada a selecdo das melhores plantas das
melhores familias. Nas geracdes Fs ou Fs, espera-se que as familias estejam em
homozigose para a maioria dos locos, com 96,9% e 98,40%, respectivamente,
sendo ineficiente a selecdo dentro das familias, e indicada a selecdo apenas entre
familias. Nesta fase, o registro da genealogia deve possibilitar a escolha de um
membro de tais familias relacionadas, eliminando-se todos os demais (Allard,
1961).

O método genealdgico vem sendo empregado em muitos programas de
melhoramento visando diferentes propdésitos, desde selecdo para caracteristicas
morfoagronbmicas até selecdo para resisténcia as doencas (Nunes et al., 2008;
Riva-Souza et al., 2009; Carbonell, et al., 2010; Bhavani, et al., 2015).

Uma das principais vantagens do método genealdgico na conducdo das
populacées segregantes é permitir o treinamento da habilidade do melhorista para
selecdo, em um grau mais elevado do que seria possivel em qualquer dos demais
meétodos usuais em espécies autdgamas. Contudo uma das suas limitacées € em
relagdo a quantidade do material genético que o melhorista deve conduzir. Essas
limitacbes podem ser reduzidas até certo ponto, iniciando-se diferentes
cruzamentos em anos diferentes, escalonando-se, assim, os periodos em que

ocorre o maximo de trabalho (Allard, 1961).
3.9 Metodologia dos Modelos mistos no melhoramentoo de plantas
autégamas

O método estatistico dos modelos mistos foi desenvolvido por Henderson

(1973) para ser utilizado no melhoramento genético animal. Estes modelos séao
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utilizados para descrever dados de experimentos cuja estrutura de tratamentos
envolve alguns fatores que séo fixos, além da média geral, e alguns que sao
aleatérios, além do erro experimental. Com isto, é possivel obter estimativas para
os efeitos fixos e predicbes para os efeitos aleatorios. Para cada condicao
experimental e estrutura populacional existe um modelo apropriado com suas
estruturas de medias e variancias, estimadores e preditores associados aos
delineamentos experimentais e genéticos empregados no melhoramento genético
(Viana & Resende, 2014).

No melhoramento de plantas, os procedimentos estatisticos de avaliacdo
genética desempenham papel fundamental, pois permitem a predi¢do dos valores
genéticos aditivos, genéticos de dominancia e genotipicos dos candidatos a
selecdo, propiciando uma selecdo mais acurada. A utilizacdo de técnicas
adequadas para a selecao permite a maximizacdo dos ganhos que serao
gerenciados mais eficientemente pelos programas de melhoramento. Assim, a
utilizacdo de metodologias que aumentem a acuracia do processo seletivo € de
extrema importancia (Laviola et al., 2010).

O éxito do melhoramento genético estd associado a capacidade de acerto
na escolha dos melhores individuos que serdo os genitores das proximas geracoes
(Cruz e Carneiro, 2003; Cruz et al., 2012). A avaliacao genética dos candidatos a
selecdo € uma das maneiras de identificar os potenciais portadores de genes
desejaveis para cruzamento (Rocha et al., 2007). Os individuos que seréo utilizados
para recombinacdo devem ser selecionados com base nos seus valores genéticos,
permitindo a obtencéo da estimativa da variancia genética aditiva e de dominancia
para a predicdo de ganhos (Borges et al., 2010; Resende et al., 2016).

A avaliacdo genotipica compreende a estimacdo de componentes de
variancia e a predicdo dos valores genotipicos. Em geral, os experimentos de
campo associam-se dados desbalanceados, havendo por isso necessidade de
inferir na base da média genotipicas e nao fenotipicas, por serem essas as futuras
médias quando as cultivares forem plantadas em cultivos comerciais (Borges et al.,
2010). Neste caso, um dos procedimentos mais adequado para auxiliar essa
avaliacdo e selecdo dos gendtipos superiores é o REML/BLUP (maxima
verossimilhancga restrita/melhor predicao linear ndo-viciada). A predicéo de valores
genéticos usando o BLUP assume que 0s componentes de variancia sao

conhecidos na populagcdo base n&o selecionada. Entretanto, na pratica, ndo se
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conhecem os verdadeiros valores dos componentes de variancia, que sao
estimados com o procedimento REML, que interagem nas equagdes de modelos
mistos do procedimento BLUP (Viana & Resende, 2014).

De acordo com Resende (2000), o procedimento 6timo de predicao de
valores genéticos é obtido pelo BLUP e o procedimento 6timo de estimacdo de
componentes de variancia, pelo REML, desenvolvido por Patterson e Thompson
(1971), ambos associados a um modelo linear misto. O procedimento BLUP
maximiza a acuracia seletiva e, portanto, é superior ou pelo menos, igual a qualquer
outro método.

As principais vantagens praticas da metodologia REML/BLUP na
estimacdo simultdnea de parametros genéticos e predicdo de valores genéticos
sdo: permite comparar individuos ou variedades através do tempo (geracdes e
anos) e espaco (locais e blocos); ndo exige dados obtidos sob estruturas rigidas de
experimentacdo; permite a simultdnea corregcdo para os efeitos ambientais,
estimacado de componentes de variancia e predicdo de valores genéticos; permite
lidar com estruturas complexas de dados (medidas repetidas, diferentes anos,
locais e delineamentos); pode ser aplicado a dados desbalanceados; permite
utilizar simultaneamente grande numero de informacdes, provenientes de
diferentes geracdes, locais e idades, gerando estimativas e predicbes mais
concisas (Viana & Resende, 2014; Resende et al., 2016).

Os procedimentos analiticos dos modelos mistos tém ganhado ampla
aplicacdo no melhoramento de plantas, especialmente em espécies florestais, com
destaque para eucalipto, pinhdo-manso (Rocha et al., 2006; Laviola et al., 2010) e
fruteiras (Oliveira et al., 2012; Santos et al., 2015; Santos et al., 2017).

O enfoque de modelos mistos ainda é pouco explorado em culturas anuais,
principalmente em hortaligas. Contudo, alguns trabalhos séo citados na literatura
em algumas culturas: pimenta (Oliveira et al., 2015), batata (Ticona-Benavente e
Silva Filho, 2015), tomate (Amaral Junior et al., 2017) e feijao (Delfini et al., 2018;
Gomes et al., 2018; Paula et al., 2019).

Resende et al.,(2016) estabeleceram um indice de selecéo incluindo pais,
populacdes, progénies e geracdes [SIPPPG], abrangendo assim toda a estrutura
de um programa de melhoramento de plantas autdgamas. Este indice conduz a
ganhos na eficiéncia de selecdo variando de 5 a 28%, dependendo da magnitude

relativa da variacdo genética entre as populagdes. A sua aplicacao é mais indicada
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para uso em programas de selecao recorrente em espécies autbgamas, nas quais
a selecao antecipada é aplicada e leva a ganhos consideraveis na eficiéncia da

selecéao.
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4 MATERIAL E METODOS

4.1 Fenotipagem morfoagrondmica e Reacdo a mancha bacteriana

Os experimentos foram conduzidos em dois anos consecutivos, sendo o
primeiro no periodo entre janeiro a outubro de 2017, e o segundo entre abril a
dezembro de 2018. Em 2017, foi conduzida a geracao Fz:3 e no ano seguinte a
geracao Fsa.. As geracfes foram avaliadas quanto a reacdo a mancha bacteriana
e caracteres morfoagrondmicos.

A conducéo das linhas para fenotipagem morfoagronémica foi realizada a
campo na area de convénio da UENF com o Centro Estadual de Pesquisa em
Agroenergia e Aproveitamento de Residuos (CEPAAR) (21°19’S,41°19° 0O e 11m
de altitude), no municipio de Campos dos Goytacazes— RJ, Brasil.

A avaliagdo da reagdo a mancha bacteriana (Xanthomonas euvesicatoria) foi
realizada em casa de vegetacdo na Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro (UENF) (21° 45’ S, 41° 18 O e 11m de altitude), no municipio de

Campos dos Goytacazes— RJ, Brasil.

4.1.1 Conducéo e avaliacéo da geracao F2:3
Na geracdo F2:3 60 familias foram conduzidas pelo método genealdgico

(Figura 4), sendo essas selecionadas de acordo com o formato do fruto voltados
para pimentdo e menores valores da &rea abaixo da curva do progresso da doenca
(AACPD) para Xanthomonas euvesicatoria na geragao F2. A populacao F2 proveio

do cruzamento entre os genitores UENF 2285 e UENF 1381 (Figura 5). O genitor
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feminino € um pimentdo de fruto quadrado, com caracteristicas agronémicas
comerciais e suscetivel a mancha bacteriana, enquanto o genitor masculino € uma
pimenta de frutos pungentes com formato alongado e fonte de resisténcia a mancha
bacteriana , cujo controle genético foi estimado em no minimo trés a cinco genes

recessivos (Riva et al, 2004; Silva et al., 2017).

UENF 2285 x UENF 1381

y n o \. a\ \ ’
R )RR SRR

60 plantas F, selecionadas de acordo com
o formato do fruto e valores de AACPD

Inoculacdo e avaliagdo da reagdo a
mancha bacteriana. Selegdo dentro das
familias.

= SUSCETIVEL

960 individuos da populacdo F,s
consideradas resistentes ou
moderadamente  resistentes  foram
previamente selecionadas

F34 : : : $ Lo : Ensaios de campo para fenotipagem das
caracteristicas morfoagronémicas
S ERE:
£ S | £ AN £S5
i~ ,y‘_ e e P

- .

Selegdo entre e dentro da populagdo baseada
em modelos mistos via REML/BLUP

Figura 4. Fluxograma da conduc¢é&o da populacéo le3 e F3-4 do Capsicum annuum

pelo método genealdgico obtida do cruzamento entre UENF 2285 e UENF 1381,
baseado na selecdo via modelos mistos. Campos dos Goytacazes, RJ, 2019.
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Figura 5. Fenotipo dos frutos de Capsicum annuum var. annuum. A- Parentais e
geracao Fi. B- Variabilidade de formato dos frutos da populacao F2 Adaptado: Silva
(2017). Campos dos Goytacazes, RJ, 2019.

4.1.2 Avaliacdo da reacdo a mancha bacteriana na geracéao Fz:3

As mudas F2:3 foram produzidas semeando 22 sementes de cada progénie,
uma semente por célula, em bandejas de poliestireno de 200 células com o

substrato comercial Vivatto® e mantidas em casa de vegetacéo (Figura 6).

Tpe— - = P e e
o gk ¢ 4 S
ey, A

Figura 6. Mudas de Capsicum annuum var. annuum da geracao F2:3 produzidas
em bandejas de poliestireno expandido de 200 células em casa de vegetacao.
Campos dos Goytacazes, RJ, 2019.

Apés o surgimento de dois pares de folhas definitivas, as mudas foram

transferidas para copos plasticos com capacidade de 250 mL a fim de serem
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inoculadas (Figura 7C). Mil trezentas e vinte mudas foram inoculadas para
avaliacdo da reacdo de resisténcia a mancha bacteriana. Para essa avaliacéo foi
utilizado o isolado ENA 4135 de X. euvesicatoria resistente a defensivos agricolas

a base de cobre (Figura 7A).

Figura 7. Preparagdo da suspensao bacteriana e inoculagéo. A- Xanthomonas.
euvesicatoria (ENA 4135) em meio DYGS e 6leo mineral; B- Preparo da suspensao
bacteriana em agua estéril; C- Inoculagcao por infiltragcdo no mesofilo foliar em
Capsicum annuum var. annuum. Campos dos Goytacazes, RJ, 2019.

O isolado preservado em meio DYGS + Oleo mineral (Figura 7A), foi
recuperado cultivando-se em meio DYGS liquido, sob agitagdo (100 rpm) por um
periodo de 36 h a 28°C. Em seguida, a suspenséo bacteriana foi transferida para
placas de Petri contendo meio DYGS solido, com auxilio de alga de platina. Apés
36 h de crescimento em estufa bacteriol6gica a 28°C, as col6nias bacterianas foram
suspensas em agua estéril (Figura 7B). A concentracdo da suspensao bacteriana
foi mensurada com auxilio de espectrofotdmetro UV/VIS (Biospectro SP-220) e a
concentracdo de células ajustada para 108 ufc/mL, utilizando-se o comprimento de
onda de 600nm e absorbéancia de 0,300. Em seguida, a suspensao foi submetida a
diluicdo seriada, em &gua deionizada e autoclavada, para obtencdo da
concentracéo de 10° ufc/mL.

A inoculacéo foi realizada em casa de vegetacdo, no periodo da manha, por
infiltracdo de aproximadamente 0,3 mL da suspenséo bacteriana na concentragcao
de (10° ufc/mL) preenchendo cerca de 1,0 cm? do mesdfilo foliar, com auxilio de
seringa hipodérmica. A folha a ser inoculada foi previamente identificada atando-a

com |& colorida.
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A avaliagéo foi realizada diariamente apods a inoculacéo, durante onze dias
consecutivos por meio de escala de severidade com base em notas (Riva-Souza et
al., 2009), com valores variando de 1 a 5 (nota 1 - quando n&o ha sintoma visivel
no local inoculado; nota 2 - quando o local de inoculac&o apresentar cor amarelada,
nota 3 - quando a area foliar inoculada estiver amarelada e com alguns pontos de
necrose; nota 4 - quando houver manchas necrosadas e nota 5 - quando a &rea
inoculada estiver totalmente necrosada) (Figura 8).

Com as notas obtidas foi calculado a area abaixo da curva de progresso da

doenca (AACPD), conforme férmula proposta por (Campbell e Madden, 1990).

n-1

aacep = Y i, - 1)
i=1
em que n é numero de observacOes, yi é severidade da doenga na “i"-ésima
observacéo, yi+1: severidade da doenca na época da avaliacdo i+1, ti € tempo em
dias na “I’-ésima observacgdao e ti+1: época da avaliagéo i+1.
Além da AACPD também foi avaliado o periodo de incubacao (Pl), ou seja,

periodo entre a inoculacdo e o aparecimento dos primeiros sintomas.

0466

Figura 8. Escala de severidade com base em notas para avaliacdo da mancha
bacteriana (Xanthomonas euvesicatoria) em folhas de Capsicum annuum var.
annuum (Riva-Souza et al., 2009).
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A selecao dos individuos resistentes foi realizada em duas etapas. A primeira
selecdo ocorreu dentro de familias (16 plantas/familia) com base na nota do ultimo
dia de avaliacdo, excluindo os individuos com notas superiores a 3. Os individuos
selecionados foram levados a campo para avaliacdo morfoagronémica.
Posteriormente analisou-se conjuntamente as varidveis AACPD e PI, obtidas na
fase de muda, e as variaveis morfoagronébmicas para selecao entre e dentro de

familias.

4.1.3 Fenotipagem das caracteristicas morfoagrondmicas das linhas F2:3

Dezesseis mudas com as menores notas de cada progénie F2:3 foram
transplantadas em linhas sem repeticdo no espacamento de 1,0 m entre linhas e

0,5 m entre plantas, e os parentais foram usados como testemunhas, totalizando

992 plantas (Figura 9).

Figura 9. Visdo geral do experimento na fase vegetativa em condigbes de campo
com 60 familias Fz:3 de Capsicum annuum var. annuum oriundas do cruzamento
UENF 2285 x UENF 1381. Campos dos Goytacazes, RJ, 2019.

As plantas receberam os tratos culturais recomendados para a cultura
(Filgueira, 2012), tais como: capina manual, tutoramento individualizado e irrigacdo
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por aspersdo. A adubacdo foi baseada em andlise de solo e seguindo a

recomendacao para o estado do Rio de Janeiro para pimentas (Freire et al., 2013).

Foram avaliadas sete caracteristicas agronémicas quantitativas e duas qualitativas

de acordo com os descritores para Capsicum spp. do Bioversity International

(IPGRI, 1995), (Tabela 5 e 6). As caracteristicas qualitativas avaliadas foram o

formato do fruto (FFR) e nimero de léculos por fruto (NLF).

Tabela 5. Descritores qualitativos avaliados na geracao F2:3 oriunda do cruzamento
UENF 2285 x UENF 1381 de Capsicum annuum var. annuum Campos dos

Goytacazes - RJ, UENF, 2019
Descritor* Avaliacéo
FFR Observada quando o fruto estava maduro em todas as plantas da
parcela, em cinco frutos por planta (1= alongado, 2= redondo, 3=
triangular, 4= campanulado, 5= quadrado
NLF Observado cortando-se transversalmente o fruto, utilizando-se 5

frutos por planta.

IFFR (Formato do fruto); NLF (NGmero de I6culos por fruto).

Tabela 6. Descritores de Capsicum utilizados para avaliar as caracteristicas
quantitativas de frutos de Capsicum annuum var. annuum Campos dos Goytacazes
- RJ, UENF, 2019

Descritor* Avaliacéo

NFP Total de frutos por planta em cinco colheitas.

MMF Razao entre a massa dos frutos frescos e o total de frutos por planta,
expresso em gramas, avaliada em balanca digital com duas casas
decimais.

CMF Raz&o entre o comprimento avaliado em cinco frutos e o numero de
frutos mensurados com auxilio do paquimetro digital, considerando
maior comprimento e expresso em milimetros.

DMF Razéo entre o didmetro avaliado em cinco frutos e o nimero de frutos
mensurados com auxilio do paquimetro digital, considerado maior
distancia transversal, e expresso em milimetros.

EMP Razéo entre a espessura do pericarpo avaliado em cinco frutos e o
namero de frutos mensurados com auxilio do paquimetro digital
considerando maior espessura, e expresso em milimetros.

DFL Numero de dias entre o transplante até 50% das plantas da parcela
estarem com pelo menos uma flor aberta.

PRO Massa total dos frutos por planta, avaliada com o auxilio da balanca

digital, expresso em gramas, em cinco colheitas.

ICMF (Comprimento médio do fruto); DMF (Diametro médio do fruto); EMP(Espessura média do
pericarpo); NFP (Numero de frutos por planta); MMF (Massa média do fruto); DFL ( Nimero de dias
até a floracdo); PRO ( Massa total).
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4.1.4. Conducéo e avaliagdo da geracao Fs:4

A conducéo da geracéo Fs:4 obedeceu ao mesmo procedimento da geragao
F2:3. Essa geragdo foi constituida por 57 familias derivadas dos individuos
selecionados entre e dentro das familias F2:3 que apresentaram menores valores de
AACPD e com formato do pimentdo comercial.

Para formagdo das mudas, 20 sementes de cada individuo selecionado
foram semeadas em bandeja de poliestireno expandido de 128 e 200 células. Apés
adquirir dois pares de folhas definitivas as mudas foram inoculadas para avaliacao
da reacdo a mancha bacteriana. A inoculacdo foi realizada na bandeja. O isolado
bacteriano usado foi o0 mesmo avaliado na geragédo anterior, e seguindo-se 0s
mesmos procedimentos.

Dez plantas com menores notas foram transplantadas em linhas sem
repeticdo em canteiro com fileira dupla com espacamento de 1,0 entre linhas e 0,5
m entre plantas (Figura 10).

Figura 10. Visao geral do experimento no inicio da fase reprodutiva, em condicbes
de campo, com 61 familias Fs.4 de Capsicum annuum var. annuum oriundas do
cruzamento UENF 2285 x UENF 1381. Campos dos Goytacazes, RJ, 2019.

Os tratos culturais seguiram recomendacgfes para a cultura e a adubacao
baseou-se na analise do solo e seguindas as recomendac¢des para o estado do Rio
de Janeiro. A irrigagéo foi por gotejamento e controle das plantas competidoras foi
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com mulching. Foram avaliadas sete caracteristicas agrondémicas quantitativas e
trés qualitativas de acordo com os descritores do IPGRI para Capsicum spp. As
caracteristicas qualitativas avaliadas foram formato do fruto (FF), nimero de l6culos
por fruto (NLF) e presenca da capsaicina.

Presenca ou auséncia de capsaicina foi verificada por meio da imerséo de
uma porcao da placenta (aproximadamente 1cm) retirado dos frutos maduros em
uma solucdo de 3mL de vanadato de amonio. Apos pelo menos trés horas, a
coloracdo marrom/escura da placenta indica a presenca de capsaicina e quando
ndo ha alteracdo de cor sugere auséncia de capsaicina. Para o preparo da solucao
de vanadato de amodnio, 1,0 g de vanadato de amoénio foi dissolvido em 100mL de
agua destilada e adicionaram-se 15 mL de acido cloridrico.

As caracteristicas quantitativas avaliadas foram as mesmas da geracao
anterior com excecao do DFL e em contrapartida foi avaliada o TSS (teor dos
solidos soluveis). O TSS foi avaliado com auxilio do refratdmetro digital. Uma
amostra de cerca de duas gotas do suco, extraido por prensa manual da polpa da
regido mediana do fruto maduro foi depositada diretamente sobre o prisma do
refratbmetro (ATAGO, PR 2012) e os resultados expressos em °Brix.

As caracteristicas CMF, DMF, EMP, foram estimadas, obtendo-se
primeiramente as imagens dos frutos por meio de scanner (Plustek OpticPro A320),
e em seguida a medicdo foi feita por meio do software ImageJ (Versédo 1.38). A
imagem digital de cinco frutos por planta foi obtida. Os frutos foram cortados
longitudinalmente e escaneados com uma resolucdo de 300 dpi. Em cada imagem
foi colocada uma régua para medida de referéncia de modo a permitir a calibracao
das medicdes das dimensdes pelo software ImageJ. ApGs a obtencdo das imagens,
para estimacao das carateristicas CMF, DMF, e EMP, a escala de medicdo foi

calibrada para 1 cm marcado a partir da régua da imagem.

4.2 Analise estatistica

As variaveis quantitativas foram analisadas com o auxilio do software
Selegen-REML/BLUP (Resende, 2007), utilizando o modelo 60. Esse modelo é
indicado para avaliagdo em um local sem delineamento experimental, para

linhagens derivadas de um s6 cruzamento ou populacdo F2, quando as linhagens
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sdo semeadas em linhas, sem repeticdo, e as avaliacdes, feitas em nivel de
plantas, conforme o seguinte modelo:

y=Xr+Za+e

em que: y é o vetor de valores fenotipicos; r € o vetor dos efeitos de repeticao
(assumidos como fixos) somados a média geral; a é o vetor dos efeitos genéticos
aditivos individuais (assumidos como aleatérios); e é o vetor de erros ou residuos
(aleatorios); e X e Z representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

Equacéo de modelos mistos

[R] [ X'XX'Z ]

al T Z'XZ'Z + 2,
2

Al - z_-_j% .A_l

Em que A1 é a Matriz de parentesco genético aditivo.

Com as observacdes fenotipicas foram estimados os componentes de
variancia e os parametros genéticos (REML individual) e foram preditos os valores
genéticos aditivos (BLUP individual) das progénies e valores genotipicos das
familias.

As varidveis foram interpretadas pela estimativa dos componentes de
variancia (REML Individual) e parametros genéticos preditos (BLUP Individual),
seguidos do ranqueamento pelos valores da média da populacdo melhorada,
resultado da soma da média geral do ganho genético. Para testar a significancia do
modelo e inferir sobre a significancia dos efeitos genotipicos foi realizada a Analise
de deviance (ANADEV) (Viana e Resende, 2014), conforme o modelo descrito:

D =-2In(L)

In(L)= -1/2In|X"V-1X|-1/2In|V|-1/2(y-Xm) V-1(y-Xm)
em que: In(L) é o ponto maximo da funcéo logaritmica da méaxima verossimilhanca
restrita (REML) (Patterson & Thompson, 1971); y € o vetor da variavel analisada;
m € o vetor dos efeitos das mensuragbes, no qual sdo assumidos fixos e
adicionados todas as médias; X é a matriz de incidéncia para os efeitos fixos; e V
a matriz de variancia e covariancia dey.

O teste estatistico LRT (likelihood ratio test) foi utilizado para testar a

significancia dos efeitos, este foi obtido por: LRT: |-2In(Lse) + 2In(Lmc).
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Em que: Lse € 0 ponto méximo da funcado de maxima verossimilhanga para o
modelo reduzido (sem os efeitos), e Lmc € 0 ponto méximo da funcdo de maxima
verossimilhanca para o modelo completo.

Os componentes de variancia e os valores genotipicos analisados foram os
seguintes:

o023 variancia genética entre familias, equivalendo a variancia genética
aditiva mais (1/4) da varidancia genética de dominancia, ignorando-se o0s
componentes D1 e D2.

o2 variancia residual.

o?: variancia fenotipica individual.

h?a = h2: herdabilidade individual no sentido amplo entre familias, ou seja,
equivale a herdabilidade no sentido restrito desde que ignorada a fracdo (1/4) da
variancia genética de dominancia.

h?mp: herdabilidade da média de progénie, assumindo sobrevivéncia
completa.

Acprog: acuracia da selecdo de progénie, assumindo sobrevivéncia
completa.

h?ad: herdabilidade aditiva dentro de parcela, desde que ignorada a fracéo
(1/4) da variancia genética de dominancia.

CV4i%: coeficiente de variacdo genética aditiva individual, ignorando-se a
fracdo (1/4) da variancia genética de dominéancia.

CVe%: coeficiente de variacao residual.

Com uma pressdo de selecdo de 33%, vinte melhores familias foram
selecionadas pelo rangueamento realizado através do indice de Mulamba e Mock
adaptado. Neste modelo, os valores genotipicos foram ordenados para cada
carater e a média dos rankings de cada gendtipo foi apresentada como resultado
final (Resende, 2006). Os ganhos com a sele¢cdo simultanea dos caracteres foram

direcionados no sentido negativo para a AACPD e positivo para as demais.



5. RESULTADOS

5.1 Resultados da geracao F2:3
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A geracdo F2:3 segregou para todas as caracteristicas avaliadas. Nesta

geracado a maioria dos formatos da lista de descritores do IPGRI foram encontrados,

exceto o formato redondo (Figura 11).
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Figura 11. Formatos de fruto observados na geracdo F2:3de Capsicum annuum

var. annuum. Campos dos Goytacazes, RJ, 2019. * ID da Planta
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Pela analise de deviance (ANADEV), o efeito do gendtipo foi altamente

significativo para todos os caracteres (Tabela 7).

Tabela 7. Analise de deviance para os caracteres de resisténcia a mancha
bacterianal! e caracteristicas morfoagronémicas de frutos? em 60 progénies F2:3 de
Capsicum annuum var. annuum

AACPD Pl CMF
Efeito Deviance LRT Deviance LRT Deviance LRT
Gendtipos 2857.03 256.96** 1630.26 510.72** 3978.49 219.04**
Modelo completo 2600.07 1119.54 3759.45

DMF NFP MMF
Efeito Deviance LRT Deviance LRT Deviance LRT
Gendtipos 2890.06 260.29** 4599.12  45.73*  3228.33 239.75**
Modelo completo 2629.77 4553.39 2988.58

DFR EMP PRO
Efeito Deviance LRT Deviance LRT Deviance LRT
Gendtipos 2399.26 109.17**  120.69 160.19** 7762.71  48.12**
Modelo completo  2290.09 -39.5 7714.59

UAACPD-Area Abaixo da Curva de Progresso da Doenca PI- Periodo de Incubagao? CMF-
comprimento médio dos frutos, DMF- didmetro médio dos frutos, EMP - espessura média do
pericarpo, NFP -nimero de frutos por planta, MMF- massa média de frutos frescos por planta e
PRO- producéo por planta, DFR-Dias para Floracdo, LRT= likelihood ratio test. LRT- Qui-quadrado
tabelado: 3,84 e 6,63 para os niveis de significancia de 5 e 1%, respectivamente.

A amplitude da variacdo dos valores genotipicos preditos foi alta para os
caracteres de fruto. O comprimento do fruto variou de 35,39 a 117,48 mm e
diametro de 21,5 a 49,43 mm, respectivamente. O coeficiente de variacao residual
(CVe%) variou de médio a muito alto (14,31 a 71) sendo maior para NFP (Tabela
8). Ja o coeficiente de variacdo genética aditiva individual (CV¢i%) apresentou
magnitudes variando de 12,97% a 32,57% mostrando que ha variabilidade na
populacao.

As estimativas da herdabilidade individual no sentido restrito (h2a) foram de
magnitude baixa a média (Brogin et al.,, 2003) variando de 0,17 a 0,65.
Herdabilidade aditiva dentro da parcela (h2ad), ignorada a fracéo (1/4) da variancia
genética de dominancia, assim como a herdabilidade individual no sentido restrita
(h2a) apresentaram magnitude média para AACPD e para os caracteres ligados a
tamanho do fruto, e alto para PI.

As estimativas de h2mp apresentaram valores de alta magnitude, variando de
80% a 97% (Tabela 8). Para AACPD, Pl e PRO, carateristica importante para este

programa de melhoramento, tendo em vista a resisténcia a mancha bacteriana e
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producdo de frutos, estas estimativas apresentaram magnitude de 94%, 97% e
80%, respectivamente. No presente trabalho, a acuracia foi considerada alta para

todos os caracteres estudados, sendo maior que 0,89 (Tabela 8).

Tabela 8. Estimativa dos componentes de variancia (REML) e parametros
genéticos! para variaveis de resisténcia a mancha bacteriana® e caracteristicas
morfoagronémicas de frutos® em 60 progénies F23 de Capsicum annuum var.

Parametros AACPD Pl CMF DMF EMP NFP  MMF  PRO DFR

genéticos?! (mm) (mm)  (mm) (9) (9)

0% 16,22 2,94 94,25 17,04 0,14 120,68 29,56 26,82 4,84

o2 18,91 1,56 127,70 19,85 0,26 573,32 40,70 124,11 12,27

o3 35,12 450 221,95 36,88 0,40 694,00 70,27 150,92 17,11

hza 0,46 0,65 0,43 0,46 0,35 0,17 0,42 0,18 0,28

hZmp 0,94 0,97 0,93 0,94 0,91 0,80 0,93 0,80 0,88

Acprog 0,97 0,99 0,97 0,97 0,95 0,89 0,97 0,90 0,94

hZad 0,42 0,94 0,37 0,43 0,27 0,11 0,36 0,11 0,20

CVii% 23,32 2196 17,08 13,26 12,97 32,57 29,62 28,41 3,87

CVe% 25,18 16,01 19,88 1431 17,66 71,00 34,75 61,12 6,15

Média 17,27 780 5685 31,13 2,90 33,72 18,36 576,38 56,93
geral
annuum

Vg2, -variancia genética entre familias, 0% -variancia residual, a% - variancia fenotipica, h2 - herdabilidade
individual no sentido restrito, h2mp - herdabilidade da média da progénie, Acprog -acuracia da sele¢do da
progénie, assumindo sobrevivéncia completa, h2aq- herdabilidade aditiva dentro da progénie, CVi% - coeficiente
de variacdo genética aditiva individual, CV<%) - coeficiente de varia¢do residual e média geral. ’AACPD-Area
Abaixo da Curva de Progresso da Doenca, PI- periodo de incubacdo. ¥ CMF- comprimento médio do fruto,
DMF- diametro médio do fruto, EMP - espessura média do pericarpo do fruto, NFP -ndmero de frutos por planta,
MMF- massa média de frutos frescos por planta, PRO- produgéo por planta e DFR- dias para floracéo.

As estimativas dos ganhos percentuais preditos, para 60 progénies de irmaos
completos da F2:3, mostraram que a progénie 257 foi a que obteve maior ganho
para todas os caracteres, com ganho percentual proximo a 298% (Tabela 9). Vinte
progénies promissoras (33% das progénies avaliadas) foram selecionadas
utilizando o indice de sele¢cdo Mulamba e Mock modificado. Nestas, o valor genético
predito para AACPD foi negativo e o ganho genético nulo, em contrapartida para a
variavel Pl e caracteristicas morfoagronémicas o ganho genético predito foi alto
(Tabela 9).
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Tabela 9. Ranqueamento das progénies baseado nos ganhos genéticos esperados
utilizando o indice de selecdo de rank médio para variaveis de resisténcia a mancha
bacteriana e varidveis morfoagronébmicas de 60 progénies F2:3 de Capsicum
annuum var. annuum

Ordem Progénie Rank-Médio Ganho Ganho % Ordem Progénie Rank-Médio Ganho Ganho %
1 257 7,67 7,67 297,83 31 161 31,33 22,69 34,41
2 152 13,44 10,56 188,95 32 255 32,00 22,98 32,71
3 258 14,67 11,93 155,75 33 230 32,56 23,27 31,06
4 260 16,56 13,08 133,12 34 98 33,33 23,57 29,41
5 254 17,00 13,87 119,95 35 100 33,67 23,86 27,84
6 91 17,33 14,44 111,15 36 262 33,78 24,13 26,38
7 101 18,00 14,95 103,98 37 116 35,44 24,44 24,80
8 317 18,00 15,33 98,91 38 111 35,67 24,74 23,31
9 180 18,44 15,68 94,53 39 87 36,11 25,03 21,88
10 99 19,22 16,03 90,23 40 173 36,56 25,31 20,49
11 311 21,00 16,49 85,02 41 182 36,56 25,59 19,20
12 318 23,00 17,03 79,12 42 114 37,00 25,86 17,94
13 93 23,11 17,50 74,33 43 252 37,00 26,12 16,77
14 148 23,11 17,90 70,42 44 163 38,67 26,40 15,51
15 226 23,11 18,24 67,17 45 324 39,00 26,68 14,30
16 107 23,33 18,56 64,31 46 149 39,33 26,96 13,14
17 301 24,00 18,88 61,53 47 310 39,67 27,23 12,01
18 20 24,33 19,19 58,98 48 176 40,11 27,50 10,92
19 104 24,78 19,48 56,58 49 154 40,33 27,76 9,87
20 117 25,22 19,77 54,30 50 23 41,22 28,03 8,82
21 28 25,33 20,03 52,26 51 115 41,22 28,29 7,82
22 246 26,00 20,30 50,23 52 31 41,33 28,54 6,87
23 314 26,33 20,57 48,31 53 155 41,33 28,78 5,98
24 105 26,56 20,82 46,53 54 304 41,33 29,01 5,13
25 256 26,56 21,04 44,93 55 236 41,56 29,24 4,31
26 244 27,11 21,28 43,34 56 306 41,56 29,46 3,53
27 88 27,33 21,50 41,85 57 231 43,11 29,70 2,69
28 179 29,67 21,79 39,95 58 160 43,89 29,94 1,86
29 167 30,78 22,10 37,99 59 338 45,22 30,20 0,98
30 178 31,11 22,40 36,14 60 337 48,00 30,50 0,00

Com base nos valores da AACPD os gendtipos foram classificados em seis

niveis de resisténcia (Figura 12). Sendo que 20% dos individuos foram classificados

em altamente resistentes, 14% como resistentes, 18% moderadamente resistentes

e 0s demais suscetiveis. Os genotipos com ganhos para resisténcia a mancha

bacteriana, em maior porcentagem, apresentaram menores valores para tamanho

do fruto.
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Figura 12. Distribuigdo dos individuos Fz:3 de Capsicum annuum em classes de
resisténcia reacdo a mancha bacteriana. (AR-Altamente resistente, R- resistente,
MR- Moderadamente resistente, MS- Moderadamente suscetivel, S- suscetivel e
AS- Altamente suscetivel), com base no AACPD.

Os dados da resisténcia, associados ao tamanho e formato dos frutos
possibilitaram selecionar 20 potenciais genoétipos (Figura 13) (7 altamente
resistentes, 3 resistentes e 10 moderadamente resistentes) que reunem

caracteristicas de mini pimentdo comercial.
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Figura 13. Distribuicdo dos individuos F2:3 de Capsicum annuum resistentes a
mancha bacteriana de acordo a dimensao do fruto. (AR- Altamente resistente, R-
resistente e MR- Moderadamente resistente).



41

Os gendtipos candidatos a pimentao resistente a mancha bacteriana estéo
na subclasse de frutos com 4 a 6 cm de didmetro, segundo as normas para
classificacdo de pimentdo (Sdo Paulo, 2019), considerados de mini pimentao
(Figura 14). Nesta geracéo, os individuos das familias 257, 254, 258, 260, 107, 93,
311, 117, 310, 317 e 318 foram indicados para compor a populagdo Fs.4 por
apresentarem altos niveis de resisténcia & mancha bacteriana e possuir formato de

mini pimentao.

1

254.2*

258.14 260.10

107.10 93.9 311.11 117.11

Figura 14. Genotipos com caracteristicas de mini pimentao comercial (subclasse
de 4 a 6 cm de diametro do fruto), de acordo com as normas de classificacéo de
pimentdo no Brasil. * ID da Planta

257.15

5.2. Resultados da geracao Fs:4

Pela analise de deviance (ANADEV), o efeito do gendtipo foi altamente

significativo para todos os caracteres (Tabela 10).
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Tabela 10. Analise de deviance para o0s caracteres de resisténcia a mancha
bacteriana® e caracteristicas morfoagronémicas de frutos? em 60 progénies Fs.4 de
Capsicum annuum var. annuum

AACPD Pl CMF
Efeito Dev LRT Dev LRT Dev LRT
Gendétipos 1617.71 4.78* 901.78 33.52** 2430.66  123.79*
Modelo completo 1612.93 868.26 2306.87
DMF NFP MMF
Efeito Dev LRT Dev LRT Dev LRT
Gendétipos 1864.21 157.87** 2541.25  148.33**  2327.64  143.82**
Modelo completo 1706.34 2392.92 2183.82

YAACPD-Area Abaixo da Curva de Progresso da Doenca, PI- Periodo de Incubacao? CMF- comprimento médio
dos frutos, DMF- didametro médio dos frutos, EMP - espessura média do pericarpo, NFP -nimero de frutos por
planta, MMF- massa média de frutos frescos por planta. LRT= likelihood ratio test. LRT- Qui-quadrado tabelado:
3,84 e 6,63 para os niveis de significancia de 5 e 1%, respectivamente.

Na populagéo Fz:4 ocorreu a segregagao para todos os caracteres avaliados
(Figura 15).

314865 314511

254914

Figura 15. Formatos de fruto observados na geracdo Fs.4 de Capsicum annuum.
Campos dos Goytacazes, RJ, 2019.
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A amplitude da variacdo dos valores preditos dos gendétipos foi alta para os
caracteres ligados a tamanho do fruto. O comprimento e diametro do fruto, e
espessura do pericarpo apresentaram as seguintes amplitudes, maxima e minima,
respectivamente: comprimento 19,75 e 111,65 mm, diametro 16,53 e 65,80 mm, e
espessura do pericarpo 1,5 e 6,2 mm. O coeficiente de variacao residual variou de
médio a muito alto. A magnitude do coeficiente de variacdo genética aditiva
individual foi de 8,51 para Pl a 58,41 para numero de frutos por planta (Tabela 11).
Este coeficiente foi de médio a alto para maioria dos caracteres com excecao para
PI que foi baixo.

As estimativas da herdabilidade individual no sentido restrito (h2a) foram de
magnitude baixa a média variando de 0,067 para AACPD a 0,53 para DMF.
Herdabilidade aditiva dentro da parcela (h2ad) apresentou magnitude baixa para
AACPD, Pl e EMP (0,036, 0,15 e 0,27, respectivamente), e média para os demais
caracteres. As estimativas de h2mp apresentaram valores de alta magnitude,
variando de 59% a 96% (Tabela 11). Caracteristicas ligadas a resisténcia a mancha
bacteriana e a producéo obtiveram as seguintes estimativas da hZmp: 59%, 85% e
95% para (AACPD, Pl e NFP, respectivamente).

Na geracdo Fz:.4, a acuracia foi alta para AACPD (0,77) e muito alta para
todos outros caracteres estudados. As estimativas dos ganhos percentuais
preditos, para 57 progénies de irmaos completos nesta geracdo mostraram que as
progénies 20.1, 93.2, 93.1, 152.9, 258.16, 20.8, 104.15, 91.16, 93.13, 20.13, 20.4,
178.2, 257.8, 314.4, 301.9, 317.8, 311.2, 314.5, 148.15 e 317.15 foram as 20 que
obtiveram maiores ganho para todos os caracteres (Tabela 12).

Com base no indice de selecdo Mulamba e Mock modificado, as familias
acima referidas estdo ranqueadas em primeiras posicdes considerando valor
genético negativo e ganho nulo para AACPD, e ganho genético positivo para Pl e

0s demais caracteres morfoagronémicas.
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Tabela 11. Estimativa dos componentes de variancia (REML) e parametros
genéticos! para variaveis de resisténcia a mancha bacteriana? e caracteristicas
morfoagronémicas de frutos® em 61 progénies Fs4 de Capsicum annuum var.
annuum

Parametros  AACPD Pl CMF DMF EMP NFP MMF

geneticos

og2a 1.76 0.84 102.95 27.46 0.29 159.44 97.77
a’e 24.38 2.88 131.34 24.28 0.53 161.3 89.98
o?f 26.15 3.72 234.29 51.74 0.81 320.74 187.75
h2a 0.067 0.23 0.44 0.53 0.35 0.49 0.52

h2mp 0.59 0.85 0.94 0.96 0.92 0.95 0.96

Acprog 0.77 0.92 0.97 0.98 0.96 0.96 0.98

h2ad 0.036 0.15 0.39 0.57 0.27 0.49 0.54

CVgi% 12.81 8.51 16.25 15.88 14.91 58.41 45.40
CVe% 47.63 15.75 18.35 14.93 20.19 58.75 43.56
Médila 10.37 10.78 62.44 33.00 3.59 21.62 21.78
gera

Vg2, -Variancia genética entre familias, o2. -variancia residual, % - variancia fenotipica, h2a -
herdabilidade individual no sentido restrito, h2mp - herdabilidade da média da progénie, Acprog -
acuracia da selecdo da progénie, assumindo sobrevivéncia completa, h2aq - herdabilidade aditiva
dentro da progénie, CV¢% - coeficiente de variagdo genética aditiva individual, CVe%) - coeficiente
de variacio residual e média geral. ?AACPD-Area Abaixo da Curva de Progresso da Doenga, PI-
periodo de incubacdo. ¥ CMF- comprimento médio dos frutos, DMF- didmetro médio dos frutos,
EMP - espessura média do pericarpo dos frutos, NFP -nimero de frutos por planta, MMF- massa
média de frutos frescos por planta.

Considerando a rea¢do a mancha bacteriana e o tamanho padrédo do fruto
para pimentdo, segundo as normas da Secretaria da Agricultura e Abastecimento
de Sa&o Paulo, 47 individuos, distribuidos em 22 familias Fsz.4 encontram-se no
padrdo para mini pimentdo e sao resistentes a mancha bacteriana. Vinte e dois
destes, pertencentes as progénies 20.1, 20.13, 20.14, 28.2, 28.14, 28.15, 93.14,
114.15, 148.3, 257.8, 258.16, 314.6, 317.2 e 318.6, ndo possuem capsaicina.
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Tabela 12. Ranqueamento das progénies baseado nos ganhos genéticos
esperados utilizando o indice de selecdo de rank médio para variaveis de
resisténcia a mancha bacteriana e variaveis morfoagronémicas de 60 progénies
F3:.4 de Capsicum annuum var. annuum.

Ordem Progénie  Rank- Ganho Ganho Ordem  Progénie Rank- Ganho Ganho
Médio % Médio %

1 20,1 13,14 13,14 124,46 30 91,15 30,71 22,79 29,44
2 93,2 13,43 13,29 122,04 31 257,10 30,71 23,05 28,00
3 93,1 14,00 13,52 118,13 32 93,14 31,14 23,30 26,61
4 152,9 14,30 13,71 115,10 33 314,6 31,14 23,54 25,34
5 258,16 14,71 13,91 112,01 34 91,11 31,43 23,78 24,11
6 20,8 15,14 14,12 108,94 35 91,17 31,57 23,99 22,96
7 104,15 16,43 14,45 104,17 36 317,13 32,00 24,21 21,83
8 91,16 17,71 14,86 98,56 37 114,15 32,43 24,44 20,72
9 93,13 19,43 15,37 91,99 38 318,6 33,14 24,67 19,60
10 20,13 19,57 15,79 86,88 39 28,2 33,57 24,89 18,50
11 20,4 22,29 16,38 80,14 40 317,10 33,71 2511 17,46
12 178,2 22,57 16,89 74,63 41 314,8 33,86 25,33 16,47
13 257,8 23,43 17,40 69,58 42 314,3 34,57 25,55 15,47
14 314,4 24,29 17,89 64,92 43 91,5 34,86 25,76 14,50
15 301,9 24,49 18,32 60,99 44 107,1 35,14 25,98 13,56
16 317,8 24,57 18,71 57,63 45 317,2 35,14 26,18 12,68
17 311,2 24,71 19,07 54,72 46 101,8 35,57 26,39 11,81
18 314,5 25,29 19,41 51,96 47 101,6 36,00 26,59 10,95
19 148,15 25,86 19,75 49,35 48 246,9 37,71 26,82 9,99
20 317,15 25,86 20,06 47,08 49 310,14 38,14 27,05 9,05
21 148,3 26,43 20,36 44,89 50 20,14 38,71 27,29 8,12
22 256,12 26,57 20,64 42,91 51 93,17 38,86 27,51 7,22
23 256,15 26,86 20,91 41,06 52 180,6 39,86 27,75 6,31
24 148,4 27,29 21,18 39,29 53 254,9 41,14 28,00 5,35
25 91,2 27,43 21,43 37,67 54 256,13 41,71 28,26 4,40
26 257,7 28,00 21,68 36,06 55 152,11 43,29 28,53 3,40
27 318,15 28,57 21,94 34,48 56 317,11 45,43 28,83 2,32
28 28,14 30,29 22,24 32,68 57 317,7 47,00 29,15 1,2
29 180,8 30,43 22,52 31,01 58 254,2 49,43 29,50 0,00

As médias das geracdes obtidas através do indice de selecdo que incorporou
as informacdes disponiveis em todas as populacdes (Resende et al., 2016)
avaliadas para o presente estudo estdo apresentados na Tabela 13. Para AACPD
a média das geracdes foi maior na F2 e diminuiu nas gerac¢des subsequentes. Para
0s caracteres agronémicos do fruto as meédias aumentaram com avanco das

geracdes, com excec¢ao do CMF que diminuiu na geracgéo Fs.



Tabela 13. Média das geracdes devidas aos efeitos incorporados das progénies e

populagcées em Fz, Fs e Fa
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Geracao AACPD CMF DMF EMP
F2 21.06 64.11 2841 2.75
Fa:3 17.24 57.76 31.24 2.93
Fs:4 11.08 61.82 32.46 3.54




47

6. DISCUSSAO

A variagcdo encontrada quanto ao formato do fruto (relacdo entre
comprimento e o didmetro) nas geragcbes Fz3 e Fsz4 foi devido ao formato
contrastante dos pais, um quadrado e outro alongado. O formato do fruto € uma
caracteristica controlada por véarios genes. Segundo Wang & Bosland (2006) seis
genes tém efeito sobre o formato dos frutos. Estudos do mapeamento de QTLsS
permitiram identificar varios loci controlando o formato do fruto em Capsicum. spp.
(Zygier et al. 2005; Barchi et al. 2009). Chaim et al., (2001) identificaram trés QTLs
ligados ao formato de fruto em pimentas com grande efeito sobre variagcdo dessa
caracteristica. Segundo os mesmos autores, o principal QTL que explica mais de
60% da variacao fenotipica para a forma do fruto foi detectado no cromossoma 3.

Também foi observado variabilidade quanto ao niumero de I6culos, variando
de dois a quatro. A maioria das pimentas possui frutos com dois a trés loculos, ja
0s pimentdes se caracterizam por terem trés ou mais l6culos. O numero de I6culos
esta correlacionado com o formato do fruto. Geralmente quando um fruto apresenta
trés loculos o seu formato € cbnico e quatro léculos o formato € quadrado. Assim a
maioria dos pimentbes sdo cbnicos e quadrados. Segundo Barchi, (2009) nove
QTL'’s estéo ligados a heranca desta caracteristica.

A alta significancia pela ANADEV observada nos caracteres estudados
confirma a variabilidade nas populagbes estudadas. O alto valor do CVe%
observado para NFP se deve ao fato de esta ser uma variavel altamente

influenciada pelo ambiente. Além disso, ela é uma variavel diretamente
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correlacionada com altura da planta, ramificagcéo e floragédo, que sédo caracteristicas
controladas por varios genes e de diferentes controles genéticos (Shuh & Fontenot,
1990; Aniel Kumar et al., 2001; Wang & Bosland, 2006).

Andlise do coeficiente de variacdo genética aditiva individual (CVi%), que €
o coeficiente que quantifica e confirma a disponibilidade da variabilidade genética,
mostra que ha variabilidade nas duas populacdes. A existéncia dessa variabilidade
é fundamental para selecdo dos gendtipos superiores e para dar continuidade ao
avanco de geracdes no sentido de obtencdo de genotipos com caracteres
agronémicos desejaveis e resistentes a mancha bacteriana.

Os valores de variancia genética entre familias indicam que as populacdes
avaliadas sdo promissoras, sendo possivel obter ganhos com selecdo entre as
progénies avaliadas. Oliveira et al. (2015), ao estudarem a populacéo F2:3 de C.
baccatum var. pendulum observaram estimativas para variancia genética entre
linhas variando de 0,17 a 1498,76 para comprimento do fruto e nimero de frutos
por planta, corroborando com os resultados do presente estudo.

Os baixos valores da variancia residual para Pl e EMP significa que
influéncia exercida pelo ambiente sobre esses caracteres foi baixa, e indica boa
precisdo experimental. Os demais caracteres apresentaram altos valores da
variancia residual, por serem quantitativas, e em geral controladas por varios genes
e altamente influenciadas pelo ambiente (Atroch et al., 2013). Estao identificados
QTL’s com forte efeito sobre a expressao fenotipica para massa do fruto fresco,
comprimento e diametro do fruto e espessura do pericarpo (Chaim et al., 2001;
Dwivedi et al., 2015; Han et al., 2016). Segundo Chaim et al. (2003), h4 uma clara
relacéo fisioldgica entre o diametro do fruto e a espessura do pericarpo aumentando
a probabilidade do efeito pleiotrépico dos QTL's para expressdo dessas
caracteristicas. Os mesmos autores identificaram varias regides gendmicas com
QTL’s responsaveis pela expressdo das diferentes caracteristicas ligadas aos
frutos e sugerem que essas regides contém loci pleiotropicos que afetam muitos
aspectos do desenvolvimento dos frutos. Lee et al. (2011) detectaram varios QTL’s
relacionados ao comprimento do fruto localizados em diferentes cromossomos.

A espessura do pericarpo € a caracteristica importante para firmeza do fruto
necessaria ao manuseamento ao longo de toda a cadeia de producéo, tempo de

prateleira e comercializacdo. Devi & Sood (2018) observaram genes de efeito
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aditivo positivo controlando esse caracter, o que implica um incremento na
espessura do fruto ao longo das geracdes de pedigree.

A herdabilidade é um dos parametros genéticos mais importantes, uma vez
gue quantifica a fracao da variancia fenotipica herdavel que pode ser explorada no
processo de selecdo e avancgo de geragdes segregantes (Falconer, 1989). Os seus
valores sdo Uteis para prever o progresso a ser alcancado com a selecdo. Alta
herdabilidade € um indicador de maior proporcao da variancia genética aditiva e,
consequentemente, um elevado ganho genético é esperado com a selecao.

Apesar do efeito ambiental sobre os caracteres em estudo, as estimativas
para herdabilidade média das progénies apresentou alta magnitude. De igual modo,
acuracias foram superiores a 77% nas duas geracdes avaliadas, indicando elevado
controle genético na expressdo dos mesmos. Esse fato pode ser confirmado com
a manutencao da alta herdabilidade média da progénie da geragéo F2:3 para Fs.4 0
que indica que o fenétipo € um forte indicador do valor genotipico, aumentando o
ganho com a selecao (Ramalho et al., 2013).

As estimativas da herdabilidade individual no sentido restrito (h2a) foram de
magnitude baixa a média. Brogin et al. (2003) consideram estimativa da
herdabilidade baixa quando h<0,30, intermediaria variando de 0,30<h<0,60 e alta
magnitude quando h>0,60. Segundo 0os mesmos autores, as caracteristicas com
estimativas de herdabilidade acima de 0,30 permitem ganho genético com selecdo
fenotipica em gerages iniciais da populagdo. As estimativas encontradas neste
trabalho, para a maioria dos caracteres estudados, sdo intermediarias e mostram
gue a variancia encontrada incorpora efeito genético.

As estimativas das hZa e da h2ad, ambas com magnitude média em ambas as
geracdes para todas as variaveis, exceto para AACPD na geracéo Fs:.4, indicam que
pode se obter ganhos genéticos significativos para essas variaveis e com isso obter
sucesso com selecao entre e dentro das progénies. A herdabilidade aditiva dentro
da familia para AACPD na geracao Fz:4foi muito baixa (0.036) podendo inferir-se
que a selecdo dentro da progénie para essa caracteristica € pouco eficiente nas
geracdes subsequentes. Esse baixo valor da herdabilidade dentro da familia para
AACPD indica que a selecéo de individuos usando BLUP para avanco de geracao
proporciona maior peso ao efeito da familia. Isto € esperado na geracdo F4 da
espécie autbgama, em que 3/4 da variacdo genética aditiva encontra-se entre

familia e apenas 1/4 dentro delas (Pereira, et al., 2013).
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Os valores de alta magnitude encontrados nas estimativas de h2mp nestas
populacdes superam valores da herdabilidade individual, o que indica elevado
controle genético na expressdo dos caracteres e mostra que a selecdo entre
progénies é mais efetiva, fundamentalmente na geracao Fsz:s.

No presente trabalho, a acuracia é considerada muito alta para todos os
caracteres estudados. Estes altos valores demostram um expressivo controle
genético para todos os caracteres e oferece forte confiabilidade na selecao
baseada nas caracteristicas em estudo nas duas geracdes. A acuracia € um dos
parametros estatisticos mais importantes na selecdo dos genoétipos, visto que
correlaciona o verdadeiro valor genotipico do tratamento com o predito por meio
das informacdes obtidas dos experimentos (Resende, 2007).

Para o processo de selecdo em programas de melhoramento, devem ser
buscados valores de acuracia acima de 70% (Resende, 2007). Portanto, os valores
encontrados nesse trabalho foram promissores, possibilitaram selecionar genétipos
nas geracgdes F2:3 com precisdo e confiabilidade. Estes genotipos foram conduzidos
e avaliados na geracdo Fsz4 e possibilitaram selecionar genoétipos com
potencialidade para desenvolver novas cultivares de pimentéo resistente a mancha
bacteriana.

A variabilidade da resisténcia observada nestas duas popula¢cdes estudadas
explica-se pela heranca de natureza poligénica, que € controlada por no minimo
cinco genes (Silva et al., 2017).

A maioria dos genotipos com ganhos para resisténcia a mancha bacteriana
possuem 0s menores valores para tamanho do fruto. Provavelmente, isto deve-se
a dificuldade de encontrar genotipos com combinacdo de alelos favoraveis para
todos os caracteres de interesse. Pois o tamanho do fruto do pimentdo € uma das
caracteristicas ligadas a producdo e ao valor comercial desta hortalica, e esta
diretamente correlacionado com comprimento, diametro e formato, e fazem parte
de um complexo de caracteristicas controladas por varios genes e por diferentes
vias de sinalizacao (Wang e Bosland, 2006; Han et al., 2016; Chunthawodtiporn et
al., 2018). Chunthawodtiporn et al. (2018) propdem trés genes candidatos como
responsaveis pelo controle da expressdo do tamanho e formato do fruto em
pimentéo.

Na geragéo F2:3, 51 gendtipos pertencentes a 14 familias sdo resistentes a

mancha bacteriana e possuem caracteristicas morfoagronémicas de pimentdo. Na
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geracdo Fz:a, 47 gendtipos distribuidos em 22 familias foram observados com
caracteristicas de pimentdo, principalmente mini pimentdo, e com resisténcia a
mancha bacteriana. Estes gendtipos estao na subclasse de frutos com 4 a 6 cm de
diametro, segundo as normas para classificacdo de pimentdo (Sao Paulo, 2019),
considerados de mini pimentéo.

Dezoito gendtipos Fa.4 com caracteristicas do mini pimentdo ndo possuem
capsicina, sugerindo que sao frutos doces, isto €, ndo pungentes 0 que caracteriza
0 pimentdo. A pungéncia, ou sensacdo da ardéncia deve-se a presenca da
capsicina, um dos componentes mais abundante do capsaicindide presente nos
frutos do Capsicum. Ela é produzida na epiderme da placenta do fruto e
armazenado nas vesiculas a superficie deste tecido (Suzuki et al.,, 1980). A
pungéncia em Capsicum é um caracter quantitativo e qualitativo. O grau da
ardéncia ou da concentracdo do capsaicinoide é de heranca quantitavtiva,
enquanto a capacidade de ser pungente ou ndo é de heranca simples controlado
por gene dominante (Blum, et al., 2002; Blum, et al., 2003; Ben-Chaim et al., 2006).
Auséncia da capsaicina faz com que o pimentéo seja uma hortalica muito apreciada
por seu sabor adocicado, podendo ser consumido in natura em saladas, e
apresentar grande versatilidade na culinaria, tomando parte na confec¢éo de varios
pratos.

As médias das geracdes obtidas com a incorporacdo das informacdes das
populacdes F2, F3 e F4 apresentaram diminuicdo para AACPD confirmando que,
com o avanco das geracdes ha aumento do ganho para resisténcia a mancha
bacteriana. Para as caracteristicas agronémicas do fruto (CMF, DMF e EMF) as
médias das geracdes aumentaram com avanco das geracbes, com excecdo do
CMF na Fs. Esses resultados indicam que, com avanc¢o das geracdes segregantes
€ possivel obter por selecdo, gendtipos de pimentdo e mini pimentdo com elevado

nivel de resisténcia a mancha bacteriana.
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7. CONCLUSOES

Ha variabilidade genética disponivel nas populac¢des do estudo capaz de ser
explorada no programa de melhoramento de C. annuum var. annuum para
obtencdo de linhagens de pimentdo e mini pimentdo resistentes a mancha
bacteriana.

As progénies selecionadas obtiveram valor genético predito para AACPD
negativo e o ganho genético nulo, em contrapartida para a variavel Pl e as
caracteristicas morfoagronémicas o ganho genético predito foi alto.

A alta acuracia obtida pelo REML/BLUP permitiu selecionar com precisao o0s
potenciais genoétipos e linhas para desenvolvimento de novas cultivares de

pimentdo e mini pimentao resistentes & mancha bacteriana.
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