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RESUMO 

VETTORAZZI, Julio Cesar Fiorio, D.Sc., Universidade Estadual do Norte 
Fluminense Darcy Ribeiro, fevereiro de 2020. Linhagens endogâmicas 
recombinantes: variabilidade genética, avaliação per se, capacidade combinatória 
e heterose em mamoeiro. Orientador: Messias Gonzaga Pereira. Professores 
Conselheiros: Alexandre Pio Viana e Helaine Christine Cancela Ramos 
 
 
Com a crescente demanda dos mercados interno e externo pela qualidade de 

frutos de mamão, faz-se necessária a busca por genótipos capazes de incorporar 

características como alta produtividade e excelente qualidade de frutos. Assim, 

objetivou-se com o presente trabalho avaliar linhagens endogâmicas 

recombinantes per se, e em capacidade combinatória via Topcross, a partir do 

cruzamento entre o testador elite SS-72/12 com linhagens recombinantes F4. Este 

estudo resultou em três trabalhos. O primeiro trabalho contempla a avaliação do 

Topcross, a estimação dos efeitos de capacidade combinatória e os efeitos 

heteróticos. Para isso, 62 híbridos topcrosses, 97 linhagens F5 e 10 testemunhas, 

foram avaliados em delineamento látice 13 x 13, com cinco repetições e duas 

plantas por parcela. Foram mensuradas as características: altura de planta, altura 

de inserção do primeiro fruto, diâmetro do caule, número de frutos deformados, 

número de nós sem frutos, número de frutos comerciais, peso médio de frutos e 

produtividade. Os resultados obtidos mostraram diferenças significativas para a 

maioria das características avaliadas, as estimativas de capacidade específica de 

combinação indicaram que as combinações híbridas formadas pelo cruzamento 

do testador SS-72/12 com as linhagens: UCLA08-088, UCLA08-101, UCLA08-
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071, UCLA08-014, UCLA08-025, UCLA08-028, UCLA08-122, UCLA08-055, 

UCLA08-026 e UCLA08-092, são combinações promissoras, considerando as 

múltiplas características. A partir da heterose varietal foi possível selecionar 

híbridos padrão intermediário e padrão Formosa, superiores aos híbridos 

comerciais ‘Calimosa’, ‘UC10’ e ‘Tainung-01’, para produtividade. Com relação às 

estimativas de heterose funcional, a maioria dos híbridos apresentou desempenho 

superior às linhagens per se, sendo recomendada a exploração dos híbridos em 

ambos os grupos. No segundo trabalho, foi estimada a divergência genética das 

linhagens F5, via metodologia de Ward-MLM, a partir de 16 características 

morfoagronômicas e de qualidade de frutos. A metodologia de Ward-MLM 

utilizada foi eficiente na discriminação dos grupos e possibilitou maior eficiência 

no conhecimento da divergência entre os genótipos, permitindo a formação 

consistente de três grupos. Os grupos 1 e 2 apresentaram as maiores médias de 

produtividade, com valores de 33,55 e 39,41 Kg planta -1, enquanto o grupo 3 

apresentou a menor média, com valor de 22,55 Kg planta -1. O terceiro trabalho 

teve como objetivo predizer, via índice de seleção, os ganhos genéticos para 

características relacionadas à produção de frutos, bem como selecionar híbridos 

superiores para os grupos Intermediário e Formosa. O índice de seleção foi 

eficiente em predizer ganhos genéticos em produtividade e nas demais 

características avaliadas, bem como selecionar híbridos padrão Intermediário e 

padrão Formosa, superiores aos híbridos comerciais ‘UC10’, ‘‘Calimosa’’ e 

‘Tainung-01’, sendo esses, potenciais opções de híbridos para os produtores no 

futuro, após avaliações complementares. 

 

Palavras-chave:  Carica papaya L., capacidade específica de combinação, 

heterose, análise multivariada, índice de seleção. 

.
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ABSTRACT 

VETTORAZZI, Julio Cesar Fiorio, D.Sc., Universidade Estadual do Norte 
Fluminense Darcy Ribeiro, February 2020. Recombinant inbred lines: genetic 
variability, evaluation per se, combinining ability and heterosis in papaya. Advisor: 
Prof. Messias Gonzaga Pereira; Committee members: Alexandre Pio Viana and 
Helaine Christine Cancela Ramos 
 
 
With the growing demand from the domestic and foreign markets for the quality of 

papaya fruits, it is necessary to search for genotypes capable of incorporating 

traits such as high fruit yield and excellent fruit quality. Thus, the present study 

aimed to evaluate recombinant inbred lines per se and in combining ability via 

Topcross from the cross between the elite tester SS-72/12 with F4 recombinant 

lines. This study resulted in three works. The first work includes the Topcross 

evaluation and the estimation of the combining ability and heterotic effects. For 

that, 62 topcross hybrids, 97 F5 lines and 10 controls, were evaluated in a 13 x 13 

lattice design with five replicates and two plants per plot. The evalueated traits 

were: plant height, stem diameter, first-fruit insertion height, number of marketable 

fruits, number of deformed fruits, number of fruitless nodes, average fruit weight 

and yield. The obtained results show significant differences for most of the 

evaluated traits and the estimates of specific combining ability indicate the hybrids 

formed by crossing the SS-72/12 tester with the following lines: UCLA08-088, 

UCLA08-101, UCLA08-071, UCLA08-014, UCLA08-025, UCLA08-028, UCLA08-

122, UCLA08-055, UCLA08-026 and UCLA08-092 as promising considering the 

multiple traits. In terms of varietal heterosis it was possible to select hybrids of 
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intermediate size and Formosa types superiors to the commercial hybrids 

‘Calimosa’, ‘UC10’ and ‘Tainung-01’ for yield. Regarding the estimates of 

functional heterosis, most hybrids performed better than the respective per se 

lines, and the exploration of hybrids in both groups was recommended. In the 

second work, the genetic divergence of the F5 lines was estimated through Ward-

MLM methodology from 16 morphoagronomic and fruit quality traits. The Ward-

MLM methodology was efficient in discriminating groups, demonstrating that 

simultaneous analysis of quantitative data is feasible and can allow greater 

efficiency in the knowledge of divergence between genotypes and allowed the 

consistent formation of three groups. Groups 1 and 2 had the highest fruit yield 

averages, with values of 33.55 and 39.41 kg plant-1, while group 3 had the lowest 

average, reaching only 22.55 kg plant-1. The third work aimed to predict by 

selection index the genetic gains for traits related to fruit yield, as well as to select 

superior hybrids for the Intermediate and Formosa groups. The selection index 

was efficient in predicting genetic gains in fruit yield and the other evaluated traits, 

as well as selecting Intermediate and Formosa hybrids superior to the commercial 

hybrids ‘UC10’, ‘Calimosa’ and ‘Tainung-01’, these being potential hybrid options 

for producers in the future after further evaluations. 

 

Keywords:  Carica papaya L., specific combining ability, heterosis, multivariate 

analysis, selection index. 
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1. INTRODUÇÃO 

O mamoeiro é uma das espécies frutíferas de maior importância 

econômica das regiões tropicais e subtropicais do mundo, sendo amplamente 

conhecido por seus benefícios nutricionais e medicinais. Devido às condições 

edafoclimáticas favoráveis ao desenvolvimento da cultura, o Brasil tem se 

destacado no cenário internacional, sendo um dos países líderes na produção 

mundial de mamão. Os estados da Bahia e Espírito Santo são, respectivamente, 

os detentores da maior produção e exportação de mamão (FAOSTAT, 2019). 

Apesar da importância desta fruteira para o agronegócio brasileiro, os 

plantios comerciais são estabelecidos com um número reduzido de cultivares. Isto 

resulta em restrita variabilidade genética, limita a expansão da cultura para novas 

áreas e gera vulnerabilidade ao ataque de pragas e doenças. Esta situação pode 

ser mudada com o desenvolvimento de novas cultivares adaptadas às diferentes 

regiões produtoras, que sejam mais resistentes a pragas e doenças, apresentem 

alta produtividade e boa qualidade de frutos, e que atendam as demandas dos 

mercados interno e externo (Ramos et al., 2014). 

Estudos realizados em populações segregantes de mamoeiro permitiram 

o progresso com a seleção, pois apresentaram grande variabilidade genética em 

diversas características de importância econômica (Karunakaran et al., 2010; 

Oliveira et al., 2012; Ramos et al., 2014; Cortes et al., 2018). O desenvolvimento 

de linhagens a partir de populações segregantes envolve as fases de endogamia, 

para atingir o nível de homozigose desejado e obter genótipos estáveis, bem 
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como a fase de seleção, para identificação dos genótipos superiores. No caso de 

obtenção de híbridos, as linhagens são avaliadas quanto a sua capacidade 

combinatória (Fehr, 1987). 

A capacidade combinatória é a habilidade de uma linhagem em transmitir 

uma performance desejada para uma progênie híbrida. Por esse método é 

possível avaliar as linhagens com melhor comportamento médio dentro do 

conjunto de genitores testados ou com base no desempenho específico em uma 

combinação híbrida (Cruz et al., 2012). Metodologias como Topcross (Fountain et 

al., 2019) e Dialelo (Liang et al., 2019), podem ser aplicadas para estudos de 

capacidade combinatória, a fim de selecionar os genitores mais promissores. 

Além disso, de posse de genitores e combinações híbridas, é possível realizar 

estudos relacionados à expressão da heterose, permitindo a exploração do vigor 

híbrido desses materiais. 

Após a avaliação, a identificação dos indivíduos superiores se torna mais 

promissora e eficaz, principalmente quando realizada com base em várias 

características de interesse, através do uso de índices de seleção. O índice de 

seleção no mamoeiro permite associar o peso às médias padronizadas das 

características de interesse, demonstrando eficiência na seleção de genótipos 

superiores (Silva et al., 2008; Ramos et al., 2014). 

A caracterização dessas populações segregantes também é de grande 

importância para os programas de melhoramento, pois permite identificar 

genótipos divergentes com alelos favoráveis a determinadas características, 

maximizando o vigor híbrido. A análise multivariada é uma abordagem utilizada 

para estimar a variabilidade genética, padrões de variação e suas relações 

genéticas entre indivíduos da população (Malik et al., 2014). 

Dentre os métodos multivariados, o procedimento Ward - Modified 

Location Model (MLM), proposto por Franco et al. (1998), consiste em uma 

excelente estratégia para a quantificação da variabilidade, utilizando as variáveis 

quantitativas e qualitativas simultaneamente. Nascimento et al. (2019) avaliando 

progênies F2 de mamoeiro, observaram alta precisão no agrupamento das 

progênies, de acordo comos autores, as características que mais contribuíram 

para a divergência genética foram: comprimento do fruto, comprimento do 

pecíolo, altura de inserção do primeiro fruto e peso médio de frutos. 
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2. OBJETIVO GERAL 

Avaliar híbridos Topcrosses obtidos a partir do cruzamento entre o 

testador elite SS-72/12 com linhagens recombinantes F4, desenvolvidas a partir 

do cruzamento entre os genitores UC-Sekati x UC-JS12. 

 

2.1 Objetivos específicos 

 

• Estimar os parâmetros genéticos e os efeitos de capacidade 

específica de combinação de novas combinações híbridas, oriundas 

de Topcross entre linhagens recombinantes F4 com testador SS-

72/12; 

• Identificar linhagens com elevado valor genético para produção de 

híbridos e identificar linhagens superiores per se para possível 

recomendação varietal. 

• Avaliar o efeito heterótico das combinações híbridas envolvendo o 

genitor SS-72/12 e as linhagens superiores de mamoeiro, e indicar 

híbridos superiores aos híbridos comerciais; 

• Estimar a diversidade genética entre às linhagens recombinantes F5 

e seus genitores; 

• Predizer ganhos genéticos e identificar híbridos superiores de 

mamoeiro via índice de seleção. 



4 

 

3. CAPÍTULOS 

3.1 CAPACIDADE COMBINATÓRIA E HETEROSE DE LINHAGENS 

RECOMBINANTES EM MAMOEIRO 

 
 
 
 

3.1.1 INTRODUÇÃO 
 
 
 

O mamoeiro é uma das fruteiras mais cultivadas e consumidas nas 

regiões tropicais e subtropicais do mundo. A produção nacional de mamão em 

2017 foi de 1,52 milhões de toneladas, correspondendo a 11,7% da produção 

mundial (FAOSTAT, 2019). Essa produção está diretamente relacionada com o 

uso de cultivares produtivas e adaptadas às diferentes regiões produtoras. Tais 

cultivares são obtidas em programas de melhoramento desenvolvidos em 

instituições públicas e privadas como UENF/CALIMAN, INCAPER e EMBRAPA. 

Dentre os programas de melhoramento nacionais, um dos principais é o 

desenvolvido pela Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro – 

UENF, em parceria com a Empresa Caliman Agrícola S.A. (UENF/CALIMAN). 

Este programa iniciou-se em 1996, e registrou 21 híbridos no Ministério da 

Agricultura Pecuária e Abastecimento - MAPA. Um dos principais híbridos, e o 

primeiro nacional, é o ‘‘Calimosa’’ (UENF/CALIMAN – 01), que vem sendo 

cultivado nas diferentes regiões produtoras de mamão do Brasil, e suas sementes 
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já são exportadas para diferentes países (Pereira et al., 2020). Entretanto, com a 

crescente demanda dos mercados interno e externo na busca por genótipos 

superiores, torna-se necessário o contínuo trabalho para o desenvolvimento de 

novas cultivares capazes de incorporar características como alta produtividade, 

qualidade de frutos e resistência a doenças. 

As novas cultivares geralmente são obtidas a partir de populações 

segregantes, por meio dos programas melhoramento. Nessas populações, o 

melhorista gera grandes quantidades de linhagens e/ou combinações híbridas 

(Paterniani et al., 2010). Para a avaliação dessas linhagens e/ou combinações 

hibridas, metodologias como Topcross (Fountain et al., 2019) e Dialelo (Liang et 

al., 2019) são utilizadas para estudos de capacidades geral (CGC) e específica 

(CEC) de combinação, a fim de selecionar os genitores mais promissores. Além 

disso, de posse de genitores e combinações hibridas, é possível realizar estudos 

relacionados à expressão da heterose, permitindo a exploração do vigor híbrido 

desses materiais. 

Durante o progresso do programa de melhoramento do mamoeiro na 

UENF, foram desenvolvidos trabalhos com estudos de CGC e CEC, para a 

seleção de novos híbridos. Dentre estes, destacam-se os trabalhos que buscam 

avaliar características relacionadas à produtividade e qualidade de frutos (Ide et 

al., 2009,  Cardoso et al., 2014; 2015, Barros et al., 2017, Santa-Catarina et al., 

2019), deformidades de frutos em mamoeiro (Cardoso et al., 2017), e resistência 

às doenças (Vivas et al., 2014). 

Diante do exposto, o presente trabalho teve como objetivos: a) estimar os 

parâmetros genéticos; b) estimar os efeitos de capacidade combinatória de novas 

combinações híbridas; c) identificar as linhagens com elevado valor genético; d) 

avaliar o efeito heterótico e identificar híbridos, que possam ser utilizados como 

novas opções em termos de tamanho e rendimento de frutos para o mercado 

produtor e consumidor; e) identificar linhagens superiores per se para 

recomendação varietal. 
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3.1.2 REVISÃO DE LITERATURA 
 
 
 

3.1.2.1 Aspectos gerais da cultura 

 

O mamoeiro (Carica papaya L.) pertence à família Caricaceae, que está 

distribuída em seis gêneros: Vasconcellea, Jacaratia, Jarilla, Cylicomorpha, 

Horovitzia e Carica. Esses seis gêneros possuem 35 espécies (Gschwend et al., 

2013). O gênero Carica contém uma espécie, Carica papaya L., sendo este o 

gênero de maior relevância econômica. O maior gênero é o Vasconcellea, com 21 

espécies. As espécies desse gênero são cultivadas principalmente em elevadas 

altitudes da América do Sul (Scheldeman et al., 2011). O gênero Jacaratia inclui 

sete espécies que são nativas do México e América do Sul; o Horovitzia possui 

uma espécie; o Jarilla tem três espécies; e o Cylicomorpha tem duas espécies 

(Carvalho e Renner, 2012). 

De acordo com Badillo (1993), o mamoeiro é originário do Sul do México 

e Norte da América Central, onde se encontra na forma dioica. Possui 

crescimento vegetativo, cuja faixa de adaptação pode ser compreendida entre as 

latitudes 32° Norte e Sul. Portanto, trata-se de um fruto tipicamente tropical, tendo 

sua distribuição por toda a América tropical, com temperatura ótima de 25 °C, 

variando entre 21 °C e 33 °C, e regime pluviométrico de 1.500 a 1.800 mm 

(Oliveira et al., 2011). 

A planta pode atingir alturas entre 3 e 8 m. O caule se apresenta com 

diâmetro entre 10 e 30 cm, herbáceo e ereto, que termina em um conjunto de 

folhas na região apical, dispostas de forma espiralada com grandes limbos 

foliares de 7 a 11 nervuras. Possui pecíolos fistulosos, cilíndricos que variam de 

50 a 70 cm, podendo atingir 100 cm. O sistema radicular é pivotante, com raiz 

principal bastante desenvolvida (Dantas e Neto, 2000). 

Em relação ao tipo floral, podem ser observadas três variações: flores 

femininas, masculinas e hermafroditas. Das 35 espécies, 32 são dioicas, 

possuindo indivíduos separados com flores masculinas ou femininas. A Carica 

papaya L. e a Vasconcellea cundinamarcensis são trioicas, ou seja, podem 

possuir flores masculinas, femininas ou hermafroditas. Já a Vasconcellea monoica 

possui flores masculinas e femininas separadas no mesmo indivíduo e, portanto, 

são monoicas (Gschwend et al., 2013). 
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As flores femininas são caracterizadas por apresentarem pedúnculo curto, 

localizadas bem junto à axila das folhas, as pétalas são totalmente livres até a 

parte inferior da corola e apresentam um grande ovário arredondado cujo ápice é 

afunilado; as flores masculinas têm pedúnculo comprido, localizadas longe da 

axila das folhas, o tubo da corola é estreito e longo, apresentando no seu final 

pétalas livres, tem órgão masculino e feminino, porém este último geralmente é 

atrofiado; as flores hermafroditas apresentam flores com pedúnculo curto, as 

pétalas se encontram soldadas da base até quase a metade do seu comprimento 

e têm tanto órgão feminino, como masculino funcionais (Oliveira et al., 1995). As 

flores hermafroditas se destacam como o tipo floral mais frágil à reversão, 

principalmente em épocas mais quentes do ano, as quais podem apresentar 

apenas o androceu (Damasceno Junior et al., 2008). 

O mamoeiro é uma espécie diploide com 2n=2x=18 cromossomos 

(Damasceno Junior et al., 2009a, 2010). De acordo com Ming et al. (2007), a 

herança do sexo no mamoeiro é controlada por um par de cromossomos sexuais 

evoluídos, havendo dois cromossomos Y na espécie. Existem pelo menos dois 

genes que diferenciam esses dois cromossomos, nas plantas masculinas o 

cromossomo Y e nas hermafroditas o cromossomo Yh. Um gene controla o 

pedúnculo longo, o outro gene masculinizante controla o aborto do carpelo nas 

flores masculinas. Assim, plantas portadoras dos genótipos XX, XY e XYh são 

femininas, masculinas e hermafroditas. Já os genótipos YY, YYh e YhYh são letais. 

O mamoeiro é identificado como uma espécie autógama facultativa com 

cleistogamia (Damasceno Junior et al., 2009b). Assim, tanto o híbrido quanto a 

linhagem podem ser obtidas, exploradas e cultivadas, o que confere uma grande 

vantagem à cultura. Segundo Dantas e Lima (2001), a obtenção de linhagens e 

híbridos é possível porque o mamoeiro pode ser autopolinizado sem expressiva 

perda de vigor, ou seja, não sofre depressão por endogamia. 

 

3.1.2.2 Importância econômica da cultura 

 

O mamoeiro é uma planta tropical, herbácea, de alta produtividade e 

qualidade dos frutos, e ainda se destaca na família Caricaceae pela sua grande 

importância econômica e social. A cultura está difundida pelas regiões tropicais e 

subtropicais, onde as condições edafoclimáticas como clima quente, pluviosidade 
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elevada, solos férteis e bem drenados, são favoráveis ao seu desenvolvimento 

(Carvalho et al., 2015). 

A produção mundial de mamão está centrada principalmente em cinco 

países que se alternam nas primeiras posições, são eles: Índia, Brasil, México, 

República Dominicana e Indonésia. Segundo as estimativas da FAOSTAT, em 

2018, a produção mundial de mamão foi de 13,29 milhões de toneladas. O Brasil 

é o segundo maior produtor da fruta, com produção média de 1,06 milhão de 

toneladas de mamão, o que representou 7,98% da produção mundial, estando 

abaixo somente da Índia que participou com 45,06% da produção mundial dessa 

fruta (FAOSTAT, 2019). 

O mamoeiro alcançou grande expressão econômica, alimentar e social. 

No Brasil ele é cultivado em praticamente todos os estados, com destaque para 

Bahia, Espírito Santo, Ceará e Rio Grande do Norte. Em 2017, a produção foi de: 

354.405 toneladas no Espírito Santo, 337.151 toneladas na Bahia, 100.033 

toneladas no Ceará e 81.258 toneladas no Rio Grande do Norte (FAOSTAT, 

2019). 

Dessa expressiva produção brasileira, em 2017, aproximadamente 40.000 

toneladas de mamão fresco foram exportadas, sendo o mercado europeu o maior 

importador. Esse mercado é representado principalmente pelos Países Baixos 

como Portugal, Espanha, Reino Unido e Alemanha, seguido dos Estados Unidos, 

país com o qual o Brasil firmou um acordo para facilitar as exportações (Carvalho 

et al., 2017). 

As variedades de mamoeiro são divididas em dois grandes grupos: Solo e 

Formosa. Os mamões pertencentes ao grupo Solo, conhecidos comercialmente 

como Papaya ou Havaí, englobam as variedades mais plantadas no Brasil, 

‘Golden’, ‘Golden THB’, Aliança e Sunrise Solo. Este grupo apresenta os frutos 

pesando de 350 a 600 gramas, com grande aceitação no mercado, tanto interno 

como externo. O segundo tipo mais cultivado, inclui os híbridos do grupo 

Formosa, ‘Tainung-01’ ‘Calimosa’ e ‘UC10’. Os híbridos do tipo Formosa 

apresentam grande aceitação no mercado brasileiro e apresentam maiores 

rendimentos, quando comparados às variedades do grupo Solo, com peso médio 

dos frutos variando entre 1000 a 1500 g (Serrano e Cattaneo, 2010; Costa et al., 

2013; Luz et al., 2015, Pereira et al., 2019a; 2019b). 
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Além do aspecto alimentar, comumente conhecido pela apreciação dos 

frutos frescos, são extraídos dos mamões produtos para um amplo uso em 

diversas áreas de interesse medicinal e das indústrias alimentícia, têxtil e 

cosmética. Além disso, o mamão é uma importante fonte de carotenoides (β-

caroteno, licopeno e β-criptoxantina) e compostos fenólicos, (miricetina, fisetina, 

morina, quercetina, kaempferol e isorametina), que atuam como antioxidantes e 

contribuem para as características sensoriais do fruto, como cor, sabor e textura 

(Zielinski et al., 2014). 

 

3.1.2.3 Melhoramento genético do mamoeiro no Brasil 

 
O mamoeiro é uma espécie introduzida no Brasil. Aqui ele encontrou 

condições edafoclimáticas favoráveis ao seu desenvolvimento, se tornando uma 

das principais fruteiras do país. Apesar da importância econômica da cultura, seja 

em termos mundiais ou de Brasil, poucos são os programas de melhoramento 

voltados ao desenvolvimento de cultivares. Por esta razão, até pouco tempo 

atrás, 100% das áreas no Brasil eram cultivadas com híbridos, oriundos da 

importação de sementes (Pereira et al., 2020). 

No Brasil, três instituições são responsáveis pela maioria das pesquisas 

desenvolvidas no melhoramento genético do mamoeiro. A Universidade Estadual 

do Norte Fluminense Darcy Ribeiro - UENF, o Instituto Capixaba de pesquisa e 

Extensão Rural e a Empresa Brasileira de pesquisa Agropecuária (EMBRAPA 

Mandioca e Fruticultura). A partir de 1996 a UENF estabeleceu um programa de 

melhoramento genético do mamoeiro, em parceria com a empresa Caliman 

Agricola S.A., tendo como principal objetivo o desenvolvimento de genótipos 

superiores, capazes de contribuir substancialmente com o agronegócio do mamão 

no Brasil. Dessa parceria, resultou o registro de 21 híbridos de mamão que se 

encontram à disposição dos produtores, como novas opções de híbridos de 

mamoeiro (Pereira et al., 2020). 

Esse programa é sustentado por uma equipe multidisciplinar que atua nas 

áreas de melhoramento clássico, citogenética, genética molecular, fisiologia de 

pós-colheita, fitopatologia e bioinformática. O programa também contribui na 

formação de profissionais (Agrônomos, Biólogos, Mestres e Doutores), na 

geração e divulgação de conhecimento científico na forma de artigos (Pereira et 

al., 2020). Entre os trabalhos desenvolvidos pelo grupo de pesquisa, destacam-se 
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aqueles que buscam conhecer as taxas de polinização cruzada, considerando os 

dois grupos de germoplasma, grupo Solo e grupo Formosa, bem como os grupos 

associados à gametogênese e ao cariograma da espécie (Damasceno Junior et 

al., 2009a; 2010). 

Outro ponto chave é o conhecimento da herança das características, 

sendo este um componente importante para definir o tipo de cultivar a ser 

desenvolvido por um programa de melhoramento. Com o objetivo de obter essas 

informações, Cattaneo (2001) realizou um estudo de análise de médias e 

variâncias em diferentes gerações. Verificou-se que os efeitos aditivos 

apresentaram magnitudes maiores do que os desvios de dominância para número 

e peso de frutos. Por outro lado, os desvios de dominância apresentaram 

magnitude maior para a produtividade de frutos por planta. Desta forma, o estudo 

revelou que no mamoeiro existe a viabilidade de desenvolver tanto cultivares tipo 

linha pura quanto híbridos. 

De posse de informações relacionadas à viabilidade de exploração da 

heterose em mamoeiro, e considerando a existência de dois grupos heteróticos, 

foram realizados estudos via dialelo parcial aproveitando a distância genética 

(Marin et al., 2006a; 2006b), bem como o uso de testadores (Ide et al., 2009), 

visando identificar combinações híbridas promissoras. 

A partir dos resultados obtidos das combinações híbridas em dialelo 

parcial, foram registrados nove híbridos de mamoeiro, sendo um deles, o primeiro 

híbrido de mamão brasileiro recomendado aos produtores, denominado de 

‘UENF/CALIMAN – 01’, popularmente conhecido como ‘Calimosa’. Este híbrido 

tem mostrado superioridade em relação ao híbrido ‘Tainung-01’ do grupo 

Formosa, sendo uma alternativa para o cultivo do mamoeiro no país. Este híbrido 

passou a ser cultivado pelos agricultores de diferentes regiões do país e por 

agricultores de outros países, através da exportação de suas sementes (Pereira 

et al., 2020). 

Em uma segunda fase, considerando a existência da variabilidade 

intragrupo, procurou-se explorar a heterose intragrupo, utilizando o dialelo 

completo (Vivas et al., 2011; Cardoso et al., 2014). Verificou-se variabilidade 

genética entre os genitores e a viabilidade para desenvolvimento de híbridos 

superiores. Além disso, o estudo revelou a possibilidade de gerar híbridos 
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produtivos e de boa qualidade, com diferentes tamanhos de frutos, dependendo 

das combinações intragrupo ou intergrupo (Pereira et al., 2020). 

A partir dos resultados do dialelo completo e do uso de testadores, foi 

realizado um ensaio de Valor de Cultivo e Uso – VCU, com vista ao lançamento 

de novos híbridos com adaptação para as regiões Sudeste e Nordeste, principais 

regiões produtoras de mamão no Brasil. Com base nesse ensaio, foi possível o 

registro e recomendação, junto ao Registro Nacional de Cultivares do MAPA, de 

quatro novos híbridos de mamão, sendo denominados de ‘UC10’, ‘UC12’, ‘UC14’ 

e ‘UC16’. Os dois primeiros, ‘UC10’ e ‘UC12’ se enquadram tipicamente no 

padrão Formosa. Os dois últimos, ‘UC14’ e ‘UC16’, apresentam formato de fruto 

semelhante ao padrão Solo, porém, com tamanho de frutos intermediários. Estes 

híbridos são bastante produtivos e apresentam boa qualidade, superando o 

híbrido ‘Tainung-01’ em várias características (Luz et al., 2015; Pereira et al., 

2019a; 2019b). 

Destaca-se ainda o desenvolvimento de populações segregantes como 

estratégia para o melhoramento do mamoeiro. Inicialmente, o programa de 

melhoramento UENF/Caliman utilizou o retrocruzamento para conversão sexual 

do genótipo Cariflora, do estado dioico para o ginodioico (Silva et al., 2007a). Com 

base neste estudo, foram selecionadas linhagens superiores oriundas da 

conversão sexual. Tais linhagens foram avaliadas quanto à capacidade 

combinatória (Santa-Catarina, 2016; Barros et al., 2017; Santa-Catarina et al., 

2019), permitindo a identificação e seleção de combinações híbridas superiores. 

Essas combinações, permitiram o registro de mais oito híbridos padrão Solo junto 

ao Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento.  Esses híbridos agregarão 

ao mercado produtor e consumidor, novas opções em termos de tamanho, 

qualidade e rendimento de frutos (Pereira et al., 2020). 

 

3.1.2.4 Cruzamento biparental e avanço de gerações  

 

Considerando os resultados gerados relativos à capacidade combinatória, 

observou-se a viabilidade de se cruzar genitores Solo e Formosa, tanto inter 

quanto intragrupo. Assim, visando o desenvolvimento de linhagens e híbridos de 

frutos grandes, o Programa da UENF/CALIMAN gerou uma população segregante 
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oriunda do cruzamento entre os genitores UC-Sekati e UC-JS12, ambos 

pertencentes ao grupo Formosa (Pereira et al., 2020). 

A indicação deste cruzamento, além das características individuais per se, 

foi também proveniente de avaliações de cruzamentos em dialelo parcial, as quais 

indicaram destacada capacidade de combinação, tanto em relação às 

características morfo-agronômicas (Cardoso et al., 2017),  quanto em relação à 

resistência a doenças (Vivas et al., 2012a; 2012b; 2013). 

Ambos os genitores são linhagens endogâmicas pertencentes ao mesmo 

grupo heterótico, o grupo Formosa. No entanto, são contrastantes para 

características agronômicas e sensoriais. O genitor UC-Sekati apresenta boa 

firmeza, baixo teor de sólidos solúveis e frutos com maior diâmetro em relação ao 

genitor UC-JS12 (Cortes et al., 2019). Já o genitor UC-JS12 apresenta frutos mais 

compridos, firmeza moderada e alto teor de sólidos solúveis (Cardoso et al., 

2015). 

O cruzamento gerou os indivíduos F1, que por sua vez, foram 

autofecundados, gerando 200 indivíduos F2, os quais foram fenotipados e 

genotipados. Nessa geração F2, duas estratégias de melhoramento foram 

realizadas. Na primeira, os indivíduos F2 foram autofecundados, sendo 

conduzidos via método SSD (Single Seed Descent) até a geração F4. A partir 

dessa geração, as linhagens F4 foram autofecundadas para obtenção das 

linhagens F5. Nessa mesma geração (F4), as mesmas linhagens foram cruzadas 

com o genitor SS-72/12 (testador do grupo Solo), obtendo os híbridos 

Topcrosses. Na segunda estratégia, na geração F2 foi realizada uma seleção, 

onde os indivíduos foram autofecundados, gerando 30 famílias F2:3. Dessa 

seleção, seis progênies superiores foram escolhidas, por apresentarem 

características como produção, frutos comerciais e espessura da polpa 

superiores, quando comparadas ao híbrido ‘Tainung-01’ (Cortes et al., 2019). 

 

3.1.2.5 Capacidade combinatória e uso de testadores no 

melhoramento de plantas 

 
Para que a variabilidade genética disponível na cultura do mamoeiro 

possa ser utilizada de forma eficiente, é necessário conhecer as relações 

genéticas entre os genótipos utilizados nos cruzamentos. A partir desse 

conhecimento é possível tomar as decisões pelas melhores combinações que 
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resultarão em maior sucesso, ou seja, na obtenção de híbridos que apresentem 

características desejáveis e que sejam superiores às cultivares disponíveis 

atualmente (Barros et al., 2017). 

A habilidade de uma linhagem em transmitir uma performance desejada 

para uma progênie híbrida é chamada de capacidade de combinação. Segundo 

Cruz e Regazzi (2004), os estudos de capacidade combinatória possibilitam tanto 

a identificação de genitores para hibridação e de híbridos com qualidades 

superiores, quanto auxilia na identificação do método de seleção mais apropriado, 

por permitir que parâmetros genéticos sejam conhecidos a priori. 

A capacidade combinatória pode ser de dois tipos: capacidade geral de 

combinação (CGC); e capacidade específica de combinação (CEC). As 

estimativas da CGC fornecem informação a respeito da concentração de genes 

com capacidade de proporcionar efeitos aditivos sobre a característica de 

interesse, tendo sido muito utilizado como indicativo em programas de 

melhoramento intrapopulacional. A CGC indica os melhores genitores em um 

programa de melhoramento que visa o desenvolvimento de novas variedades. A 

combinação híbrida mais favorável é aquela que apresenta maior estimativa de 

CEC, e que seja resultante de um cruzamento em que pelo menos um dos 

parentais apresente elevada CGC, conforme a característica de interesse em 

estudo (Cruz et al., 2012). 

Ide et al. (2009) avaliaram vinte híbridos de mamoeiro oriundos do 

cruzamento entre treze linhagens Solo, cruzados com testador Formosa (JS-12), 

e sete linhagens Formosa, cruzados com testador Solo (SS-72/12). Esse trabalho 

teve por objetivo selecionar híbridos superiores para produção e qualidade de 

frutos, onde, dos vinte híbridos avaliados, três deles foram selecionados por 

apresentarem melhor comportamento entre seus valores de Capacidade 

Específica de Combinação. 

Estudando a capacidade combinatória entre genótipos de mamoeiro, 

Marin (2001) observou que o genótipo dioico Cariflora apresentava excelente 

capacidade combinatória para várias características agronômicas. Porém, era um 

genótipo dioico, o que o impossibilitava a realização da produção de novas 

linhagens e híbridos. Buscando resolver esse problema, o grupo de 

melhoramento da UENF iniciou um programa de retrocruzamento, com o objetivo 

de promover a conversão sexual do genótipo dioico Cariflora para ginoico-
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andromonoico, ou seja, incorporação da região responsável pelo hermafroditismo 

(Silva et al., 2007). Os autores obtiveram três gerações de retrocruzamento, ao 

longo das quais foram selecionados genótipos agronomicamente superiores, com 

diferentes proporções genômicas do genitor recorrente. Tais genótipos foram 

submetidos a várias gerações de seleção e autofecundação e deram origem a 

novas linhagens superiores, com diferentes níveis de endogamia (Ramos et al., 

2014). 

Barros et al. (2017), avaliando 22 linhagens de mamoeiro derivadas do 

cariflora, cruzadas com os testadores JS-12 e SS-72/12, identificaram 

combinações híbridas para produção e qualidade de frutos. Desse trabalho, dois 

híbridos foram registrados junto ao MAPA em 2018, sendo eles: UC27 e UC28. Já 

os híbridos UC20, UC21, UC22, UC23, UC24 e UC25 são resultados de um 

Topcross desenvolvido por Santa-Catarina et al. (2019), utilizando linhagens de 

mamoeiro derivadas do Cariflora, cruzadas com o testador SS-72/12. 

Além de trabalhos com capacidade combinatória relacionados à 

conversão sexual, foram realizadas pesquisas a fim de avaliar o uso de 

testadores na estimação da capacidade combinatória e na seleção de híbridos 

com resistência à pinta-preta, mancha-de-phoma e mancha-chocolate (Vivas et 

al., 2011). 

 

3.1.2.6 Heterose 

 

O mamoeiro é uma das culturas tropicais de maior relevância para o 

mercado nacional e internacional na produção de frutas (Vivas et al., 2018). É 

cultivado em vários estados brasileiros, em especial na Bahia e Espírito Santo 

(Luz et al., 2018). 

Os programas de melhoramento visam o desenvolvimento de linhagens 

de mamoeiro com o intuito de utilizá-las em programas de hibridação, focados no 

vigor ou na heterose de híbridos (Vivas et al., 2018). Heterose ou vigor híbrido, é 

o fenômeno genético que proporciona aumento na taxa de crescimento, biomassa 

total, resistência ao estresse e produtividade aos híbridos, sendo observado a 

partir da avaliação de genótipos obtidos através do cruzamento de genitores 

altamente divergentes (Mohayeji et al., 2014). Para que haja heterose, é 

necessária a existência de genes com grau parcial a completo de dominância 
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controlando o caráter, além da diversidade genética entre as linhagens (Hallauer 

e Miranda, 1995; Falconer e Makay, 1996). 

A heterose em mamoeiro foi primeiramente observada por Lassoudiére 

(1968), em um híbrido derivado de um cruzamento entre os genótipos Philippine x 

Solo, cujo fruto apresentou aumento de vigor e florescimento precoce. Dentro do 

programa de melhoramento do mamoeiro da UENF/Caliman, várias pesquisas 

foram desenvolvidas com o intuito de verificar a viabilidade de se explorar a 

heterose em mamoeiro (Pereira et al., 2020). 

Cardoso et al. (2014) com o objetivo de avaliar a ocorrência e viabilidade 

de explorar a heterose em híbridos heteróticos intra-grupo, avaliaram um dialelo 

completo (8 x 8), obtido a partir de quatro genitores do grupo Formosa e quatro do 

grupo Solo. O perfil de heterose dos híbridos testados permitiu a identificação de 

híbridos promissores dentro dos grupos heteróticos Formosa e Solo. Vivas et al. 

(2018) correlacionando a divergência genética com a heterose dos híbridos para 

características relacionadas à produção, qualidade de frutos e resistência a 

doenças, verificaram que não é possível fazer inferências sobre o comportamento 

dos híbridos a partir da divergência genética entre os genitores. Poltronieri et al. 

(2019), buscaram identificar genótipos com maior resistência à Mancha de 

Phoma. A análise dos efeitos da heterose evidenciou a possibilidade de alcançar 

altos ganhos genéticos. Os resultados obtidos na heterose e produção de mamão 

permitiram identificar cultivares promissoras. 

 
 
 
 

3.1.3 MATERIAL E MÉTODOS 
 
 
 

3.1.3.1 Material genético 

 
O material genético foi composto de 97 linhagens F5, 62 híbridos 

Topcrosses e 10 testemunhas (UC-Sekati, UC-JS12, SS-72/12, Maradol, 

Waimanalo, ‘UENF/CALIMAN 01’, ‘Tainung-01’, ‘Golden’, ‘Aliança’ e ‘UC10’), 

totalizando 169 genótipos de mamoeiro. 

As linhagens F5 foram obtidas a partir de uma população segregante 

oriunda do cruzamento entre os genitores UC-Sekati e UC-JS12, provenientes do 
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Banco de Germoplasma do programa de melhoramento genético 

UENF/CALIMAN. Estes genitores pertencem ao mesmo grupo heterótico (Grupo 

Formosa), porém, são contrastantes para características agronômicas e 

sensoriais. O genitor UC-Sekati possui frutos grandes, ótima firmeza de polpa e 

teor de sólidos solúveis mediano. Por sua vez, o genitor UC-JS12 diverge do UC-

Sekati em relação às duas últimas características, apresentando moderada 

firmeza de polpa e elevado teor de sólidos solúveis (Cortes et al., 2019). Assim, o 

genitor UC-Sekati foi utilizado como fonte de firmeza de polpa, enquanto UC-JS12 

como fonte de sabor. Após os cruzamentos, as plantas F1 foram autofecundadas 

originando a população segregante F2, a qual foi conduzida até a geração F4, via 

método SSD (Single Seed Descent). A partir dessa geração, as linhagens F4 

foram autofecundadas para obtenção das linhagens F5, que foram utilizadas no 

estudo. Nessa mesma geração (F4), as mesmas linhagens foram cruzadas com o 

genitor SS-72/12 (testador do grupo Solo) para a obtenção dos 62 híbridos 

topcrosses. O fluxograma com todas as etapas de obtenção das linhagens 

recombinantes e as combinações híbridas, é demonstrado na Figura 1. 

 
 

 

Figura 1 - Fluxograma das etapas de obtenção das linhagens recombinantes e 
dos novos híbridos a partir de uma população bi parental. 
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3.1.3.2 Ensaio de avaliação 

 
O experimento foi instalado no município de Linhares, estado do Espírito 

Santo, Brasil, na área comercial da empresa Caliman Agrícola S/A, localizada na 

latitude 19º 23’ 28” S, longitude 40º 04’ 20” W, a uma altitude de 33 metros, com 

temperatura média anual de 23,4 °C. Os genótipos foram avaliados em ensaio de 

competição, utilizando delineamento experimental em látice quadrado 13 x 13, 

com cinco repetições, com duas plantas por parcela, em um espaçamento de 3,6 

m entre fileiras, e de 1,5 m entre plantas na fileira. 

As mudas foram produzidas em bandejas plásticas contendo 96 tubetes, 

utilizando substrato comercial. Após a germinação e aclimatação (30 dias), as 

mudas foram transplantadas para a unidade experimental na área comercial da 

empresa. Foram plantadas quatro mudas por cova e, após três meses, foi 

realizada a sexagem das plantas mantendo apenas uma planta hermafrodita por 

cova. As adubações, o manejo, o controle de pragas e doenças, e os tratos 

culturais utilizados, foram os mesmos adotados nos plantios comerciais da 

empresa Caliman Agrícola S/A. Foram realizadas três avaliações, aos 210 

(outubro de 2017), 300 (janeiro de 2018) e 390 (maio de 2018) dias, após o 

plantio. 

 

3.1.3.3 Características avaliadas no campo 

 

As características avaliadas nos ensaios de campo foram: altura da planta 

– AP, expressa em cm, mensurada da base do solo até a inserção do último par 

de folhas; altura de inserção do primeiro fruto – AIPF, expressa em cm, 

mensurada da base do solo até a inserção do primeiro fruto no caule na planta; 

diâmetro do caule – DC, expresso em cm, mensurado a 20 cm da base do solo. 

Para mensuração dessas características, foi utilizada a ferramenta 

straight do software ImageJ. Também foram mensuradas as características: 

número de frutos deformados – NFD, obtido pela contagem do número de frutos 

com deformações; número de nós sem frutos – NSF, obtido pela contagem dos 

nós sem frutos, oriundos de esterilidade; número de frutos comerciais – NFC, 

obtido pela contagem de frutos com características comerciais. A mensuração 

dessas características foi realizada de forma semiautomática utilizando o plugin 

cell counter do software imageJ. O peso médio dos frutos – PMF, foi obtido 
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através da mensuração da massa dos frutos em balança analítica, e a 

produtividade - PROD, expressa em kg planta-1, foi obtida pela multiplicação do 

NFC e o PMF. 

Para as características NFC, NFD, NSF foi realizado o somatório das três 

avaliações. Para as características AP e DC foi realizada a média entre as três 

avaliações. Já para a obtenção do PMF foi realizada a média do PMF ponderada 

pelo NFC de cada época de avaliação. A obtenção da PROD foi realizada através 

da multiplicação entre o PMF ponderado e o NFC. Os dados referentes às 

características NFD e NSF foram normalizados utilizando uma transformação do 

tipo √x+0,5. 

 

3.1.3.4 Análise estatística 

 
3.1.3.4.1 Análise de variância 

 

Os dados agronômicos obtidos foram analisados utilizando-se o módulo 

“PROC GLM”, no software SAS Studio. Foi realizada a análise de variância, 

conforme o modelo: 

ὣ ʈ Ὑ ὄὙϳ Ὃ Ὡ  

Onde: 

µ = Constante geral; 

R(j) = efeito da j-ésima repetição ~NID (0, σ2r); 

B/R(k)(j) = efeito do k-ésimo bloco dentro da j-ésima repetição ~NID (0, 

σ2b); 

G(i) = efeito do i-ésimo genótipo ~NID (0, σ2g); 

eijk = erro experimental ~NID (0, σ2). 

 

No quadro 1 é apresentado o esquema da análise de variância, com as 

respectivas esperanças dos quadrados médios. 

 
 
 
 
 
 
 
 


