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RESUMO

ARAUJO, Maria do Socorro Bezerra de; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; fevereiro, 2020. Associagdo do Método Genealdgico e
Modelagem Mista no Melhoramento de Capsicum annuum var. annuum para
Resisténcia a Antracnose e atributos produtivos e Mapeamento de Novos Genes
de Resisténcia a Mancha Bacteriana; Orientadora: Rosana Rodrigues;
Conselheiros: Alexandre Pio Viana, Silvaldo Felipe da Silveira e Telma Nair
Santana Pereira.

A coevolugao planta-patégeno € um desafio para os melhoristas. O melhoramento
classico aliado a técnicas de genética molecular e estatistica mais refinadas
colocam o melhorista a um passo a frente na obtencdo de gendtipos resistentes.
Este trabalho esta dividido em dois capitulos, nos quais sédo discutidas duas
importantes doengas que afetam o género Capsicum: antracnose nos frutos e
mancha bacterina. O primeiro capitulo teve como objetivo avancar as geracgoes F2:3
e Fz.4 de C. annuum e identificar linhas com resisténcia a antracnose via associagao
do método genealdgico e modelos lineares mistos. No primeiro experimento foram
avaliadas 94 progénies F2:3 e testemunhas UENF 2285 (pimentdo suscetivel) e
UENF 1381 (pimenta resistente), cada progénie composta por 16 plantas. No
segundo experimento foram avaliadas 105 progénies F3.4 e as testemunhas, cada
progénie composta por 10 plantas. As varidveis avaliadas foram comprimento,
diametro e espessura do pericarpo do fruto, massa fresca total, massa média de
frutos, numero de frutos por planta, periodo de incubacgao e latente e area abaixo
da curva de progresso da doenga. Utilizou-se o isolado 8.1 de Colletotrichum

Xii



scovillei para avaliacdo da doenca. Componentes de varidncia, parametros
genéticos, valores genéticos das progénies e ganho com a selegao foram
estimados via REML/BLUP e a selecao foi feita pelo indice de Mulamba e Mock.
Os valores de h?mp foram altas e refletiram em acuracias seletivas muito altas. Em
F2:3, as magnitudes de h?ad foram moderadas e de 150 plantas foram selecionadas
com base nos valores genéticos aditivos. Em F3:4 houve predominancia de efeitos
genéticos sobre efeitos residuais para a maioria das variaveis. A variagado
genotipica para AACPD estava sob controle genético aditivo e alta hZ% foi
observada. Cem plantas com niveis 6timos de resisténcia a antracnose foram
selecionadas. No segundo capitulo investigou-se novos genes de resisténcia no
acesso UENF 1381 associados a mancha bacteriana. Uma populacdo F2RC12 com
120 plantas, derivada do cruzamento UENF 2285 (recorrente) x UENF 1381
(doador), foi avaliada quanto a resisténcia a Xanthomonas euvesicatoria e X.
gardneri. O sequenciamento gendmico foi realizado em 48 plantas RC:zF2
(resistentes e suscetiveis). A planta RC2F12 mais resistente a mancha bacteriana
foi retrocruzada com UENF 2285. Analises comparativas entre o genoma
sequenciado e o0 genoma de referéncia da variedade Criollo de Morelos-334
(‘CM334°) foram efetuadas. Iniciadores para flanquear as regides-alvos
identificadas foram desenhados e, assim como iniciadores para o gene bs6 foram
testados na populagdo via Polymerase chain reaction. O gene bs6 contribui
parcialmente para a resisténcia a mancha bacteriana observada no parental UENF
1381. Os genes de resisténcia a X. euvesicatoria e X. gardneri no acesso UENF
1381 estédo localizados em trés regides do cromossomo 6. O nivel de resisténcia a
X. gardneri observado na populacao derivada do acesso UENF 1381 é superior ao
nivel de resisténcia conferida exclusivamente pelo gene bs6. H4 novos genes

conferindo maior resisténcia a mancha bacteriana no acesso UENF 1381.

Palavras-chave: Colletotrichum, REML/BLUP, Pedigree, Xanthomonas.
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ABSTRACT

ARAUJO, Maria do Socorro Bezerra de; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; February, 2020. Association of Pedigree Method and
Mixed Modeling for Breeding Anthracnose Resistance and Yield Traits in Capsicum
annuum var. annuum and Mapping of New Bacterial Spot Resistance Genes;
Advisor: Rosana Rodrigues; Committee members: Alexandre Pio Viana, Silvaldo
Felipe da Silveira e Telma Nair Santana Pereira.

Plant-pathogen coevolution is a challenge for breeders. Classical breeding
combined with more refined molecular genetics and statistical techniques puts the
breeder one step ahead in obtaining resistant genotypes. This work is divided into
two chapters, in which two important diseases that affect the genus Capsicum are
discussed: anthracnose and bacterial spot. The first chapter aimed to advance the
F2:3 and Fa:4 generations of C. annuum and to identify resistant lines to anthracnose
disease through the association of the pedigree method and mixed linear models.
In the first experiment, 94 F2:3 progenies and two controls, UENF 2285 (susceptible
bell pepper) and UENF 1381 (resistant pepper), were evaluated. Each progeny was
composed of 16 plants. In the second experiment, 105 F3.4 progenies and the
controls were evaluated. Each progeny included 10 plants. The variables evaluated
were fruit length, fruit diameter and pericarp thickness, total fresh weight, average
fruit weight, fruit number per plant, incubation period, latent period, and area under
the disease progress curve. Colletotrichum scovillei 8.1 isolate was used to assess
the disease. Variance components, genetic parameters, breeding values of the

progenies, and selection gain were estimated via REML/BLUP and the selection
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was made using the Mulamba and Mock index. The h?mp values were high and
reflected in remarkably high selective accuracy. In F2:3 generation, the magnitudes
of h?ad were moderate and 150 plants were selected based on the additive genetic
values. In F3:.4 generation there was a predominance of genetic effects over residual
effects for most variables. The genotypic variation for AUDPC was under additive
genetic control and high h%a was observed. One hundred plants with desirable levels
of anthracnose resistance were selected. In the second chapter, we investigated
new resistance genes in the UENF 1381 access associated with the bacterial spot.
A BC12F2 population with 120 plants, derived from the crossing between UENF 2285
(recurrent) and UENF 1381 (donor), was evaluated for resistance to Xanthomonas
euvesicatoria and X. gardneri. Genomic sequencing was performed by bulked
segregant analysis including 48 BCi2F2 (resistant and susceptible segregating
pools). The BC12F2 plant most resistant to bacterial spot was backcrossed with
UENF 2285. Comparative analyzes between the sequenced genome and the
reference genome of the Criollo de Morelos-334 (‘CM334’°) variety were performed.
Primers to flank the identified target regions were made and, just like primers for the
bs6 gene, were tested in the population trough the polymerase chain reaction
method. The bs6 gene somewhat contributes to the resistance to bacterial spot
observed in the UENF 1381 parent. The resistance genes to X. euvesicatoria and
X. gardneri in UENF 1381 accession are in three regions on chromosome 6. The
level of resistance to X. gardneri observed in the population derived from the UENF
1381 accession is higher than the level of resistance conferred exclusively by the
bs6 gene. There are new genes conferring greater resistance to the bacterial spot
in the UENF 1381 accession.

Keywords: Colletotrichum, REML/BLUP, Pedigree, Xanthomonas.
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1. INTRODUGAO

As plantas do género Capsicum, pimentas e pimentdes, estdo entre as
culturas horticolas mais importantes do mundo. Os frutos desse género sao
considerados uma excelente fonte de metabdlitos com potenciais propriedades
promotoras de saude, ricos em minerais, capsaicindides, compostos fendlicos,
carotendides, vitaminas C e E (Baenas, Belovi¢, llic, Moreno, & Garcia-Viguera,
2019; Mendes & Gongalves, 2020). Além da grande importancia nutricional e
farmacoldégica, o agronegécio de Capsicum tem expressiva relevancia
socioecondmica por agregar emprego e renda para pequenos agricultores e suas
familias (Pinto, dos Santos, de Araujo, & da Silva, 2016).

As plantacbes de Capsicum sdo acometidas por muitas moléstias de
etiologia viral, bacteriana e fungica (Pinto et al., 2016), as quais tendem a impactar
negativamente no rendimento da cultura. Duas importantes doengas que
contribuem para tais circunstancias sao a antracnose, causada por fungos
Colletotrichum spp., € a mancha bacteriana provocada por bactérias do género
Xanthomonas spp.

Os fungos Colletotrichum spp. representam um dos géneros de fungos
fitopatogénicos mais comuns e importantes em todo o mundo (Dean et al., 2012),
com maior representatividade em regides tropicais e subtropicais em decorréncia
das condicbes ambientais, clima quente e umido, favoraveis ao desenvolvimento
da doenca (Amrita Saxena, Raghuwanshi, Gupta, & Singh, 2016). Os danos
associados a antracnose podem ocorrer em qualquer fase fenoldgica da planta,



porém, devido a capacidade do patégeno de desenvolver um estilo de vida latente
ou queicente nos tecidos infectados do fruto, maior severidade da doenca e
prejuizos econdmicos ocorrem, principalmente, na fase pos-colheita (Silva et al.,
2014; Ali et al., 2016; De Silva et al., 2017; Mongkolporn and Taylor, 2018).

A maior importancia da antracnose deve-se as lesdes nos frutos porque
causam reducdo na qualidade tornando-os inaptos a comercializagdo e no
rendimento final da cultura, porém, os fungos Colletotrichum spp. podem infectar
todos os 6rgéos aéreos da planta (Amrita Saxena et al., 2016). A antracnose no
campo €& mais frequentemente observada durante os periodos chuvosos
(Mongkolporn & Taylor, 2018) e a intensidade e severidade da doenca variam
conforme a composi¢cao genética das cultivares cultivadas que, comumente, séo
suscetiveis ou parcialmente resistentes ao fungo (Kanto et al., 2014; Diao et al.,
2017; De Silva et al., 2017; Oo et al., 2017; De Silva et al., 2019; Khalimi et al.,
2019; Padilha et al., 2019). Até o momento nao existem cultivares de C. annuum
var. annuum resistentes a antracnose disponiveis para a comercializagao.

Para a mancha bacteriana quatro espécies do género Xanthomonas séo
associadas as culturas do pimentdo, pimentas e tomate: X. euvesicatoria, X.
vesicatoria, X. perforans e X. gardneri (Jones et al., 2004). A doenga € um problema
associado aos cultivos sob condicbes quente e umida que resultam em perdas
substanciais de rendimento. Lesdes necroéticas, angulares, com coloragdo de
marrom escuro a preto e com aspecto encharcado a oleoso, podem ocorrer nas
folhas, caules, flores e frutos. As lesdes primarias coalescem, convertendo-se em
necrose extensa e aparéncia clorética. O desfolhamento e queda de flores e frutos
frequentemente ocorre em cultivos no campo com predominio do patégeno (Potnis
et al., 2015a).

A mancha bacteriana em cultivos de pimentao de diferentes regides do
Brasil tem sido provocada, majoritariamente, por cepas de X. euvesicatoria (Areas
et al., 2015), as quais tém evidenciado resisténcia para sulfatos de cobre e zinco
(Areas et al.,, 2018). Multiplas aplicagbes de bactericidas, como antibidticos e
compostos a base de cobre, tem sido o método de manejo tradicionalmente
empregado para as manchas bacterianas e outras fitobacterioses e, devido ao uso
excessivo dos mesmos componentes quimicos (cobre, estreptomicina, etc.), o
rapido surgimento de cepas resistentes a estes tornou-se comum (Jeffrey B. Jones
et al., 2012; Rekanovic et al., 2019; Sevié et al., 2019).



Estes patdgenos tém a capacidade de evoluir rapidamente, gerando uma
ampla variabilidade nas populagbes de Xanthomonas spp. que,
consequentemente, promovem a resisténcia das ragas ao controle quimico e
também, a quebra da resisténcia do hospedeiro (Stall, Jones e Minsavage, 2009).
Os programas de melhoramento tém como foco o controle da mancha bacteriana
através da resisténcia genética do hospedeiro e, continuamente, tém buscado
desenvolver cultivares com genes de resisténcia que confiram durabilidade no
campo. Para isto, os esforgos das pesquisas envolvem a piramidagdo dos genes
de resisténcia ja conhecidos, bem como a identificagdo de novas fontes de
resisténcia (Wente et al., 2018).

Desenvolver materiais superiores para as caracteristicas de resisténcias e
outros atributos agronémicos requer o uso de diferentes estratégias e técnicas
facilitadoras do processo de selecdo. Neste trabalho serdo apresentadas duas
abordagens visando o melhoramento de pimentas e pimentdes. A primeira refere-
se ao avango de linhas segregantes por um método de melhoramento classico, o
genealdgico, utilizando os modelos lineares mistos como metodologia para predizer
os valores genéticos das linhas e praticar a selegdo para caracteristicas
morfoagronémicas e de resisténcia a antracnose. A segunda abordagem refere-se
a investigacado de novos genes de resisténcia a mancha bacteriana em Capsicum
annuum var. annuum a partir da condugao de geragdes segregantes pelo método
de retrocruzamento em combinagdo com o sequenciamento genémico de grupos

segregantes.



2. OBJETIVOS

2.1. Objetivo geral

Selecionar linhas recombinantes de pimenta e pimentdo resistentes a
antracnose no fruto causada por Colletotrichum scovillei para dar prosseguimento
ao programa de melhoramento e investigar o genoma de plantas segregantes
derivadas do acesso UENF 1381 para identificagdo de novos genes de resisténcia

para mancha bacteriana causada por X. euvesicatoria e X. gardneri.

2.2. Objetivos especificos

Avancar duas geragdes segregantes de C. annuum var. annuum, F2:3 € F3:4,
pelo método genealdgico e fenotipar e selecionar plantas de pimenta e pimentao
com superioridade em resisténcia a antracnose no fruto e atributos produtivos;

Estimar componentes de variancia e parametros genéticos via metodologia
Restricted Maximum Likelihood e predizer os valores genéticos aditivos pelo Best
Linear Unbiased Predictor para variaveis morfoagronémicas e reagao a antracnose
em frutos de progénies de pimenta e pimentao, nas duas geragdes segregantes;

Conduzir um estudo gendmico em populagao segregante F2:RC12 derivada
do acesso UENF 2285 (recorrente) e UENF 1381 (doador) para localizar regides
em que se encontram o0s genes que controlam a caracteristica de

resisténcia/suscetibilidade para X. euvesicatoria e X. gardneri;



Desenvolver marcadores moleculares e genotipar as geragdes
segregantes F2RC12 e F2RC13 para restringir as regides contendo os genes de
resisténcia e realizar a selecdo assistida por marcadores para dar continuidade ao

programa de desenvolvimento isolinhas.



3. CAPIiTULOS

3.1. ASSOCIAGAO DO METODO GENEALOGICO E MODELAGEM MISTA
NO MELHORAMENTO DE Capsicum annuum var. annuum PARA
RESISTENCIA A ANTRACNOSE E ATRIBUTOS PRODUTIVOS

3.1.1. INTRODUGAO

O Brasil tem se destacado globalmente como um dos maiores
consumidores de agrotoxicos (Pignati et al., 2017; Sharma et al., 2019). O
pimentao, conforme relatérios da agéncia brasileira de vigilancia sanitaria (ANVISA
- Agéncia Nacional de Vigilancia Sanitaria), esta no topo da lista de produtos
agricolas com irregularidades associadas ao uso de pesticidas. Nas ultimas duas
décadas, a maior parte das amostras de pimentdo testadas pela ANVISA,
apresentaram niveis residuais de pesticidas superiores aos limites maximos
permitidos, e elevado numero de pesticidas ndao autorizados para uso na cultura
foram também detectados (Jardim, Brito, van Donkersgoed, Boon, & Caldas, 2018;
Jardim & Caldas, 2012; Machado & Santos, 2017). Este problema pode ser
compreendido sob multiplas perspectivas, no entanto, € prudente considerar que,
o produtor de pimentdao no Brasil depara-se ndao apenas com o baixo suporte

fitossanitario para a cultura, mas também com a escassez de cultivares resistentes



e/ou tolerantes aos estresses bidticos e abidticos intrinsecos as condigdes
edafoclimaticas do pais.

As plantagdes de pimentdo sdo acometidas por muitas moléstias de
etiologia viral, bacteriana e fungica (Pinto et al., 2016), que tendem a impactar
negativamente no rendimento da cultura. Inserida neste contexto, esta a antracnose
causada por Colletotrichum spp., o oitavo género de fungos fitopatogénicos de
maior importancia cientifica e econémica (Dean et al., 2012). A gama de
hospedeiros destes fungos € ampla, incluindo mais de 3.200 espécies de plantas
monocotiledéneas e dicotiledéneas (O’Connell et al., 2012), sendo quase todas as
plantas cultivadas passiveis a infeccao por uma ou mais espécies de Colletotrichum
(Dean et al., 2012). Estudos filogenéticos destes fungos indicam cerca de 190
espécies (Jayawardena et al., 2016; Marin-Felix et al., 2017), subdivididas em onze
complexos de espécies, 0s quais sao: caudatum (8 espécies), graminicola (14),
spaethianum (9), destructivum (15), acutatum (34), dematium (11), gigasporum (6),
gloeosporioides (38), boninense (19), truncatum (3) e orbiculare (8), e 24 espécies
singletons (Marin-Felix et al., 2017).

Em termos globais, a antracnose em Capsicum spp. tem sido associada,
principalmente, as espécies C. scovillei (complexo acutatum), C. truncatum
(complexo truncatum) e C. siamense (complexo gloeosporioides) (Mongkolporn &
Taylor, 2018). C. scovillei € uma espécie com alta ocorréncia em muitos paises da
Asia (Dilani D. de Silva et al., 2019; Kanto et al., 2014; Khalimi et al., 2019; Noor &
Zakaria, 2018; Oo et al., 2017), cujos isolados tem evidenciado ser altamente
agressivos em frutos de C. annuum, superando quase todas as demais espécies
(Dilani D. de Silva et al., 2019). No Brasil, C. scovillei € a espécie predominante nos
campos de produgao de Capsicum spp., seguida por C. siamense, C. brevisporum
e C. truncatum (Almeida, 2015; Silva et al., 2017). No minimo 12 espécies de
Colletotrichum sao patogénicas em Capsicum spp. no Brasil (Tozze Jr. et al., 2009;
Caires et al., 2014; Almeida, 2015; Lima et al., 2015; Almeida et al., 2017; Oliveira
et al., 2017; Silva et al., 2017), o que reforga a importancia e complexidade deste
patossistema.

Embora existam varias medidas de manejo recomendadas para
prevencao/controle das doengas em plantas, o controle quimico € o mais
amplamente empregado para a antracnose nos cultivos de pimentao e pimentas

(Ali et al., 2016; Gao et al.,, 2018). Na Coreia, agricultores realizam de 10 a 19



aplicagbes de pesticidas em um unico ciclo de cultivo das plantas (Kim e Yun,
2013). A dificuldade em controlar a antracnose no campo, esta intimamente
relacionada a variabilidade dos patdgenos e ao aumento da resisténcia das
populagcdes de patdogenos aos fungicidas extensivamente aplicados (Rao e
Nandineni, 2017). A selecao e utilizagao de cultivares resistentes constitui uma
estratégia alternativa para o manejo integrado de pragas bastante eficaz para a
reducao do uso de agrotéxicos e que assegura rendimentos significativos da cultura
(Lamichhane et al., 2016).

Para o patossistema Capsicum-Colletotrichum nao existem cultivares de C.
annuum var. annuum mostrando niveis satisfatérios de resisténcia a antracnose
(Mongkolporn e Taylor, 2018). A alta variabilidade inter e intraespecifica do
patdgeno, associada ao controle poligénico das caracteristicas de resisténcia tem
dificultado o melhoramento genético no sentido de obter cultivares com resisténcia
estavel e de amplo espectro (Dean et al., 2012; Sun et al., 2015; Mahasuk et al.,
2016; Haralayya e Asha, 2017; Mongkolporn e Taylor, 2018).

Fontes de resisténcia para diferentes espécies de Colletotrichum foram
identificadas no germoplasma de Capsicum, no entanto, nenhuma destas pertence
a espécie de maior importancia econdémica, que € C. annuum var. annuum
(Mahasuk et al., 2009, 2016; Ridzuan et al., 2018; Silva et al., 2014). Pesquisadores
do programa de melhoramento de Capsicum da Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) identificaram uma fonte de resisténcia
pertencente a C. annuum var. annuum (Bento et al., 2017) e comegaram um
programa de melhoramento baseado no acesso UENF 1381 (Geronimo, 2018; Silva
et al., 2017), o qual apresenta resisténcia ndo somente a antracnose, mas também
a mancha bacteriana - incluindo varias ragas patogénicas dentro das quatro
espécies de Xanthomonas associadas a Capsicum spp. (Silva, 2018) - e ao Pepper
Yellow Mosaic Virus (Bento et al., 2017).

O sucesso de programas de melhoramento de plantas, especialmente em
espécies autbgamas, esta intrinsecamente relacionado a adogdo de métodos de
conducgao de populagdes segregantes que permitam aproveitar adequadamente a
variabilidade genética liberada ao longo das geragdes de avango e, principalmente,
o0 uso de procedimentos de selecdo eficientes que possibilitem explorar as
informacgdes disponiveis no momento da avaliagao das progénies (Nunes, Moreto,
e Ramalho, 2008).



O método REML / BLUP (Restricted Maximum Likelihood/Best Linear
Unbiased Predictor) € um procedimento ideal de avaliagdo genotipica que
seguramente lida com o desbalanceamento, levando a estimativas e predigdes
mais precisas de parametros genéticos e valores genéticos, respectivamente. O
BLUP utiliza todos os efeitos do modelo estatistico, contorna o desbalanceamento,
considera o parentesco genético entre as plantas avaliadas e a coincidéncia entre
as unidades de selegao e recombinacéo (Resende, 2016).

O objetivo deste trabalho consiste em selecionar plantas resistentes a
antracnose no fruto causada por C. scovillei € com superioridade para atributos
produtivos, para dar prosseguimento ao programa de melhoramento almejando
obter linhagens de pimenta e pimentdo. Nesta pesquisa sdo apresentados os
componentes de variancia e parametros genéticos estimados via REML e predigéo
de valores genéticos estimados pelo BLUP para variaveis morfoagronémicas e
reagcao a antracnose em frutos de progénies de pimenta e pimentdo, de duas

geragdes segregantes, conduzidas pelo método genealdgico.

3.1.2. REVISAO DE LITERATURA

3.1.21. Origem e domesticagao das pimentas e pimentoes

A importancia econdbmica do género Capsicum deve-se as espécies
Capsicum annuum L., Capsicum chinense Jacq., Capsicum frutescens L.,
Capsicum baccatum L. e Capsicum pubescens Ruiz e Pavon, as quais foram
domesticadas pelos nativos americanos em eventos independentes nos diferentes
centros primarios de diversidade (Andrews, 1995; Moscone et al., 2007; Perry et
al., 2007; van Zonneveld et al., 2015).

Com base numa combinacdo de evidéncias arqueoldgicas, analises
genéticas e distribuicdes de plantas, pesquisadores sugeriram que C. annuum foi
inicialmente domesticado no México ou no Norte da América Central, C. frutescens
no América Central ou Bacia Amazénica, C. baccatum em planicie da Bolivia, C.

chinense no Norte da planicie Amazénia e C. pubescens na regidao central dos
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Andes (Eshbaugh et al., 1983; Pickersgqill, 1986; Perry et al., 2007; Moses et al.,
2014; Kraft et al., 2014; van Zonneveld et al., 2015).

Posteriormente, estas espécies foram introduzidas na Espanha,
especialmente espécies do complexo C. annuum, e expandiram-se pela Europa,
Asia e Africa, por meio dos navegadores espanhdis e portugueses, no final do
século XV, e pela dispersao de sementes realizadas por passaros migratorios
(Pickersgill, 1986; Eshbaugh, 1993; Moscone et al., 2007).

Nestas regides as diferentes espécies introduzidas continuaram sofrendo
selecao pelos agricultores ao longo de séculos de cultivo para atender aos
ambientes agroclimaticos divergentes de regides especificas, dando origem a
novos tipos morfoldgicos, variedades locais ou ragas, e resultando numa abundante
diversidade fenotipica em Capsicum (Vinals et al., 1996; Gonzalez-Pérez et al.,
2014).

O Brasil é considerado um centro de diversidade de Capsicum e estima-se
que o pais tenha o maior numero de espécies silvestres do género (Rodrigues et
al., 2016). Novas espécies foram identificadas por Barboza e Bianchetti (2005) na
costa leste do Brasil: C. pereirae, no Espirito Santo e Minas Gerais; C. friburgense,
endémica de uma area restrita de Nova Friburgo no Rio de Janeiro; e C.
hunzikerianum, encontrada em Sao Paulo. Barboza et al. (2011) descreveram duas
espécies endémicas em estados brasileiros: C. caatingae, encontradas na Bahia,
Pernambuco e norte de Minas Gerais e C. longidentatum, encontrada na Bahia e
Pernambuco.

Ha uma ampla variabilidade no género Capsicum quanto a diferentes
caracteristicas morfoldgicas, inclusive uteis para discriminar as espécies, como
pubescéncia das plantas, numero de flores por nd, constricdo do calice, cor da flor,
corola e semente, bem como para outras caracteristicas comercialmente relevantes
como coloracédo, formato, tamanho e os componentes bioquimicos dos frutos,
incluindo atributos relacionados a saude e ao sabor, como a capacidade
antioxidante e os capsaicinoides que conferem pungéncia (Neitzke et al., 2014; van
Zonneveld et al., 2015).

C. annuum é a espécie mais conhecida e cultivada em todo o mundo e,
possivelmente, € a espécie que possui a maior variabilidade e a mais utilizada em
programas de melhoramento de cultivares comerciais (Gonzales-Péres et al.,

2014). Inclui cultivares de polinizagdo aberta, hibridos de pimentbes doces,
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pimentas doces para paprica, pimenta americana, € as pimentas pungentes
cayene, jalapefio e outras, além de cultivares ornamentais (Ribeiro e Reifschneider,
2008).

Apesar de todas as espécies cultivadas serem de origem tropical, a maior
parte do melhoramento de Capsicum concentrou-se em paises de clima temperado,
especialmente o que concerniu a C. annuum (Pickersgill, 1997). No Brasil pode-se
declarar que a maioria das 88 e 92 cultivares de pimenta e pimentéao,
respectivamente, comercializada no mercado de sementes em 2015 € proveniente

de outros paises (Rodrigues et al., 2016).

3.1.2.2. Caracteristicas botanicas e pungéncia do fruto

A forma boténica cultivada C. annuum var. annuum L. é autégama,
podendo ocorrer niveis elevados de polinizagao cruzada, dependendo da acao de
insetos polinizadores, espagamento adotado entre plantas e incidéncia de ventos
(Rodrigues et al., 2016). As flores sdo solitarias com corola branca (raramente
violeta), sem manchas na base dos lobos das pétalas, hermafroditas, com cinco
anteras e um estigma. As anteras sao geralmente azuladas. Os calices dos frutos
maduros sao pouco dentados e ndo possuem constricdo anelar na jungdo do
pedicelo. A abertura da flor ocorre com maior frequéncia nas trés primeiras horas
do dia, permanecendo abertas, em média, durante 24 horas. A receptividade do
estigma pode ocorrer desde a fase de botdo, na véspera da antese, até duas ou
trés horas apds a abertura. Os frutos definem-se como uma baga, de estrutura oca
e forma lembrando uma céapsula, sdo de varias cores e formas, geralmente
pendentes, persistentes, com polpa firme e as sementes sdo de coloragcao palha
(Carvalho et al., 2017).

A altura e forma de crescimento das plantas variam em fungao da espécie
e das condigdes de cultivo. O sistema radicular € pivotante, com um numero
elevado de ramificagdes laterais, podendo chegar a profundidades de 70-120 cm.
As folhas sao de coloragao, tamanho e formas variaveis. Ao longo do comprimento
do caule ou nos ndés pode ser observada presencga de antocianina (Carvalho et al.,
2017).

A pungéncia dos frutos, caracteristica exclusiva do género Capsicum, é

atribuida a dois capsaicinoides: capsaicina e di-hidrocapsaicina. Estas substancias
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alcaloides se acumulam na superficie da placenta do fruto e é liberada quando o
fruto sofre qualquer dano fisico (Chattopadhyay et al., 2011). A auséncia de
pungéncia em pimentas € controlada por um unico gene recessivo, o pun-1 ou ¢
(Wang e Bosland, 2006).

3.1.2.3. Demandas do mercado produtor de pimentas e pimentoes

O agronegécio de pimentas e pimentdes é de grande importancia para o
Pais, quer por suas caracteristicas de rentabilidade, principalmente quando o
produtor agrega valor ao produto, quer por sua importancia social, nutricional e
farmacoldgica. Do ponto de vista social, ressalta-se a grande participagdo de
agricultores familiares no cultivo destas culturas, gerando empregos, uma vez que
exige grande quantidade de mao de obra, em especial durante a colheita (Ribeiro
e Reifschneider, 2008).

Dada a multiplicidade de usos e a demanda para atender aos interesses
dos produtores e as exigéncias dos consumidores, o desenvolvimento de cultivares
constitui um desafio para os melhoristas do Brasil e do mundo. Entre as demandas
estdo a precocidade, produtividade, resisténcia a doengas e pragas, tolerancia a
estresses abidticos, eficiéncia na absor¢cdo e uso de nutrientes e qualidade do
produto (Rodrigues et al., 2016).

Um dos principais problemas que afeta a produtividade de Capsicum é a
suscetibilidade as diferentes doencas. Nesse género & possivel observar a
ocorréncia de inumeras doengas causadas por virus, bactérias e fungos (Bento et
al., 2017). Entre as mais importantes para o cultivo de pimentas e pimentdes
destaca-se a antracnose, causada por fungos Colletotrichum spp., que gera danos
consideraveis na cultura desde o plantio até a pds-colheita, causando sérios
prejuizos econémicos para os produtores e estendendo-se aos consumidores (kim
et al., 2008a).

3.1.2.4. Antracnose em Capsicum spp.
A antracnose é uma doencga de distribuicdo cosmopolita, causada por

varias espécies de fungos Colletotrichum, e tem sido relatada como um dos

principais entraves para a produgao de pimentas e pimentdes em varios paises,
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especialmente em regides tropicais e subtropicais (Than et al., 2008; Ramdial e
Rampersad, 2015; Liu et al., 2016; Rampersad et al., 2016; Saxena et al., 2016).

O Colletotrichum (teleomérfo Glomerella) é considerado mundialmente o
oitavo género mais importante (Dean et al., 2012) e inclui varios agentes
patogénicos relevantes, causadores de doengas em mais de 30 géneros de plantas
(Farr e Rossman, 2017). Praticamente todas as culturas cultivadas sao suscetiveis
a uma ou mais espécies de Colletotrichum, incluindo espécies de cereais, legumes,
frutiferas, florestais e ornamentais. Além disso, uma mesma espécie de
Colletotrichum pode causar antracnose em varios hospedeiros (Dean et al., 2012;
Jayawardena et al., 2016; Liu et al., 2016).

Além das espécies fitopatogénicas sao descritas no género Colletotrichum
espécies endofiticas, saprofiticas e patogénicas oportunistas ao homem (Hyde et
al., 2009; Saxena et al., 2016). No Index Fungorum (2017) sao listados 821 epitetos
sob Colletotrichum, no entanto, atualmente sao aceitos menos de 200 nomes.
Cannon et al., (2012) aceitaram 118 espécies de Colletotrichum, Hyde et al. (2014)
aceitaram 161 espécies e Jayawardena et al. (2016) listam 190 espécies aceitas.

A antracnose é uma doenga de etiologia complexa, sendo causada por
diferentes espécies de Colletotrichum. Os fungos deste género compreendem
cerca de 190 espécies (Jayawardena et al., 2016; Marin-Felix et al., 2017),
subdivididas em onze complexos de espécies, 0s quais sao: caudatum (8
espécies), graminicola (14), spaethianum (9), destructivum (15), acutatum (34),
dematium (11), gigasporum (6), gloeosporioides (38), boninense (19), truncatum (3)
e orbiculare (8), e 24 espécies singletons (Marin-Felix et al., 2017).

Em Capsicum spp. a antracnose tem sido associada principalmente a
espécies de Colletotrichum dos complexos gloeosporioides e acutatum. As
principais espécies relatadas em diferentes regides do mundo sao C. scovillei
(complexo acutatum), C. truncatum (complexo truncatum) e C. siamense (complexo
gloeosporioides) (Mongkolporn & Taylor, 2018). C. scovillei € uma espécie com alta
ocorréncia em muitos paises da Asia (Dilani D. de Silva et al., 2019; Kanto et al.,
2014; Khalimi et al., 2019; Noor & Zakaria, 2018; Oo et al., 2017), cujos isolados
tém evidenciado serem altamente agressivos em frutos de C. annuum, superando
quase todas as demais espécies (Dilani D. de Silva et al., 2019). A Figura 1 contém
a relacao de espécies de Colletotrichum que causam antracnose em Capsicum no

mundo e no Brasil.
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Figura 1. Espécies de Colletotrichum spp. associadas a antracnose em Capsicum
spp. no mundo e no Brasil. O tamanho das barras indicam representatividade da
espécie. Os numeros entre parénteses indicam a fonte consultada.

Em estudos de patogenicidade, tém sido observados que as diferentes
espécies de Colletotrichum podem demonstrar infeccao diferencial, dependendo do
estadio de maturidade dos frutos. Por exemplo, C. truncatum normalmente infectam
frutos de pimenta maduros, ja C. acutatum e C. gloeosporioides sao mais
comumente encontrados como patdégenos de ambos os estadios de
desenvolvimento do fruto, imaturos e maduros (Harp et al. 2008, 2014).

No Brasil, C. scovillei € a espécie predominante nos campos de producio
de Capsicum spp., seguida por C. siamense, C. brevisporum e C. truncatum
(Almeida, 2015; Silva et al., 2017). No minimo 12 espécies (Figura 1) de
Colletotrichum sao patogénicas em Capsicum spp. no Brasil (Tozze Jr. et al., 2009;
Caires et al., 2014; Almeida, 2015; Lima et al., 2015; Almeida et al., 2017; Oliveira
et al., 2017; Silva et al., 2017), o que reforga a importancia e complexidade deste
patossistema.

Os danos causados por espécies de Colletotrichum podem ocorrer em

todos os estadios de desenvolvimento do hospedeiro, no entanto, maiores
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implicagbes surgem na época pés-colheita, uma vez que este patdégeno apresenta
quiescéncia (Ali et al., 2016). Todos os 6rgaos da planta podem ser infectados:
folhas, caules, flores, frutos e sementes. Na producdo de mudas, falhas na
germinacao e tombamento de plantulas recém-emergidas tém sido atribuidos ao
uso de sementes infectadas por Colletotrichum (Than et al., 2008; Menezes, 2013;
Tofoli et al., 2015).

A forma mais expressiva da doenca em espécies de Capsicum ocorre
quando esta afeta os frutos, causando reducao direta da qualidade e quantidade
tanto na fase de campo quanto na pods-colheita. Os danos provocados pelo
patdégeno reduzem o valor comercial do produto ou torna-o impréprio para o
mercado e consumo humano (Than et al., 2008; Sun et al., 2015; Liu et al., 2016;
Saxena et al., 2016). No Brasil, tem sido relatadas perdas de até 100% em lavouras
com cultivares de pimentdo e pimenta altamente suscetiveis (Reis et al., 2009;
Pereira et al., 2016).

Os sintomas nas folhas, peciolos e caules séo caracterizados por pequenas
manchas necréticas, castanhas acinzentadas com margens escuras. Em
determinadas situagdes, pode-se observar necroses nos botdes florais e flores e
seca de frutos recém-fecundados. Nos frutos infectados, em geral, sdo observas
lesdes necroticas, circulares ou ovaladas, deprimidas, de coloragdo marrom a
preta, com anéis concéntricos de acérvulos, quase sempre umidos recobertos por
uma massa de conidios de coloragao rosa ou alaranjada (Than et al., 2008; Montri
et al. 2009; Tofoli et al., 2015; Liu et al., 2016). As lesbes podem ocorrer isoladas
ou aglomeradas e, em condi¢des ambientais favoraveis com alta concentragédo de
in6culo, podem coalescer gerando uma podridao severa (Saxena et al., 2016).

Epidemias severas da antrachose sdo comumente associadas a condi¢des
quentes e umidas. Para invadir o tecido hospedeiro, as espécies de Colletotrichum
utilizam estratégias que variam de hemibiotréficos intracelular a necrotroficos
subcuticular, desenvolvendo estruturas especializadas para penetracdo, como
exemplo, os apressorios (Menezes et al., 2013). Inicialmente, o agente patogénico
estabelece interacdo com o hospedeiro produzindo apressorio e depois penetra
através da superficie integra dos 6rgaos da planta hospedeira, ndo necessitando
de ferimento. O fungo fixa-se através do apressorio e langa-se para o interior da
célula por meio de pegs de penetragéo, que perfura a cuticula, recuperando suas

dimensdes ao atingir o lumen da célula, de onde retira seus nutrientes (Jeffries et
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al., 1990). Nesta fase, a infecgéo fungica pode permanecer quiescente, como um
biotréfico, até a maturagao e senescéncia do fruto, apds a colheita, quando ocorre
a ativacao das infecgbes quiescentes, seguido de colonizagao do tecido do fruto e
aparecimento de sintomas (Ali et al., 2016).

Medidas de manejo e controle da antracnose tém sido extensivamente
pesquisados, no entanto, muitos estudos concluiram que as praticas utilizadas sao
frequentemente inadequadas para controlar a doenga (Than et al., 2008). Entre as
alternativas de controle da antracnose estdo a aplicagdo de fungicidas, controle
biolégico, rotagdo de culturas com espécies nédo hospedeiras, eliminagdo de
hospedeiros alternativos, utilizacdo de sementes livres de patogenos e utilizagao
de cultivares resistentes (Tofoli et al., 2015), quando disponiveis. O uso da
resisténcia genética é considerado o método de controle bastante efetivo em muitos
patossistemas, pois tem uma série de vantagens em relagdo as demais opgoes de
controle, principalmente referentes aos aspectos econbmicos, praticos e

ecologicos.

3.1.2.5. Melhoramento Visando Resisténcia a Antracnose

Pesquisadores de diferentes paises tém buscado compreender os
mecanismos envolvidos na resisténcia a antracnose em Capsicum ssp. (Kim et
al.,2007, 2008ab; Than et al., 2008; Kim J. et al., 2008; Pereira et al., 2011; Kim et
al., 2010; Kim et al., 2012; Ranathunge et al., 2012; Mahasuk et al., 2013; Park et
al. 2012, 2014; Silva et al., 2014; Edirisinghe et al., 2014; Suwor et al., 2015; Sun
et al., 2015; Mahasuk et al., 2009ab, 2013, 2016; Maracahipes et al., 2016).

No germoplasma de Capsicum ja foram encontradas fontes com altos
niveis de resisténcia as espécies de Colletotrichum, por exemplo, os acessos de C.
chinense 'PBC932' e C. baccatum 'PBC80' e 'PBC81' identificadas pelo Asian
Vegetable Research and Development Center — AVRDC (Mahasuk et al., 2016). No
acesso ‘PBC932" foi observada forte reacdo de hipersensibilidade para C.
truncatum, tanto para o patétipo altamente virulento como para o menos virulento
(Ranathunge et al., 2012). Os acessos ‘PBC932’ e ‘PBC80’ tém sido as principais
fontes de resisténcia a antracnose utilizada por melhoristas asiaticos como
gendtipos doadores de genes de resisténcia para obtencdo de populagdes para
estudos de heranca (Pakdeevaraporn et al., 2005, Mahasuk et al., 2009ab; 2013)
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bem como para mapeamento de QTLs (Quantitative Trait Loci) associados a
resisténcia a antracnose (Sun et al., 2015; Mahasuk et al., 2016).

Analises genéticas de populagdes segregantes mostraram que o padréo da
resisténcia a antracnose varia conforme a espécie de Colletotrichum, o isolado, a
fonte de resisténcia e o estadio de maturagao do fruto (Sun et al., 2015) e é relatada
como variando entre monogénica recessiva (S. H. Kim, Yoon, Do, & Park, 2007,
2008; Suwor, Sanitchon, Thummabenjapone, Kumar, & Techawongstien, 2017),
dominante (S. H. Kim, Yoon, & Park, 2008), controlada por dois genes (Lin et al.,
2007), e poligénica (Mahasuk et al., 2009ab, 2016; Lee et al., 2010; Sun et al.,
2015).

Estudos da patogenicidade de trés espécies de Colletotrichum spp. em 10
gendtipos com reagdes diferenciais de Capsicum spp, permitiram identificar trés
patotipos em frutos verdes totalmente desenvolvidos: o patétipo PCa71 de C.
acutatum infecta espécies de C. annuum, C. baccatum, C. chinense e C. frutescens.
Ja o patdtipo PCaZ2 nao infecta o acesso ‘PBC80’ (C. baccatum) e o patétipo PCa3
nao infecta os acessos ‘PBC80’ e ‘PBC81’ ambos C. baccatum (Montri et al., 2009;
Mongkolporn et al., 2010).

A partir do cruzamento entre ‘PBC932’ (C. chinense) x ‘Bangchang’ (C.
annuum), Mahasuk et al. (2009a) identificaram os genes co? em frutos verdes, co2
em frutos vermelhos e co3 em plantula utilizando o isolado ‘158ci’ de C. capsici. Ao
avaliarem progénies oriundas do cruzamento PBC80 (C. baccatum) x PBC1422 (C.
baccatum) com 13 isolados de C. capsici e C. acutatum, Mahasuk et al. (2009b)
encontraram dois novos genes, co4 (fruto verde) e Co5 (fruto vermelho).

Na avaliagao da resisténcia diferencial em C. baccatum para dois isolados
de C. acutatum e dois métodos de inoculagao distintos em frutos maduros
vermelhos: pulverizagdo de alta pressdo e microinjecdo, Mahasuk et al. (2013)
inferiram sobre a existéncia de dois genes dominantes responsaveis pela
resisténcia a antracnose para cada método, um para os patétipos PCa2 e PCa3
pelo método de microinjegdo e outro para o patétipo PCa3 pelo método de
pulverizacdo de alta pressao. Os autores sugeriram que 0s genes nao sao
independentes, mas que estariam ligados a uma distancia de 16,67 cM, e que
poderiam ou n&o ser idénticos ou alélicos ao gene Co5 descrito por Mahasuk et al.
(2009Db).
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QTLs para resisténcia a C. acutatum (reclassificado para C. scovillei) foram
mapeados em uma populagdo de retrocruzamento derivada de C. chinense
‘PBCO32’ com C. annuum por Sun et al. (2015). Para frutos imaturos, Sun et al.
(2015) observaram cinco QTLs associadas a incidéncia da antracnose (AnRgo3,
AnRGo5, AnRco7, AnRco10AnRco012), um QTL para didmetro total da lesao
(AnRstd) e trés QTLs para didmetro verdadeiro da lesdo (AnRgp5, AnRep10,
AnRgep12). Os QTLs no cromossomo 5 explicaram a maior parte da variagao
fenotipica nas trés variaveis em frutos imaturos, enquanto os demais tiveram efeito
menor. Ja nos frutos maduros apenas um QTL para cada uma das variaveis foi
detectado no cromossomo 5, numa localizagdo muito préximo aos QTLs
identificados para frutos imaturos. Nesta populagdo, os principais genes de
resisténcia para C. scovillei em frutos imaturos e frutos maduros encontravam-se
dentro do intervalo de QTL no topo do cromossomo 5 (Sun et al., 2015). Este
intervalo de QTL foi reduzido para 164 Kb contendo cinco genes para resisténcia a
C. scovillei (Zhao et al., 2020).

Dois mapas de ligacdo de populagdes F2 derivadas de cruzamentos
interespecificos de C. annuum cv. Bangchang x C. chinense ‘PBC932’ e
intraespecifico C. baccatum ‘PBC80’ x ‘CA1316’ foram desenvolvidos por Mahasuk
et al. (2016) para identificagdo de QTLs para resisténcia a C. truncatum (syn. C.
capsici). No mapa da populagdo derivada do acesso ‘PBC932’ foram detectados
dois QTLs correspondentes as resisténcias a antracnose nos estadios imaturo e
maduro localizados no GL2 (intervalo de 14 cM). Ja o mapa de QTLs de populagao
derivada do acesso ‘PBC80’ resultou em cinco QTLs em frutos maduros, trés
principais no GL4 (dentro de 17 cM) e dois menores no LG12 (dentro de 6 cM) e
LG9 (dentro de 3 cM).

3.1.2.6. Programa de Melhoramento Visando Resisténcia a Antracnose -
UENF

Trinta e sete acessos de Capsicum spp. da colecdo de germoplasma do
Laboratério de Melhoramento Genético Vegetal do CCTA/UENF foram
caracterizados por Silva et al.,, (2014) quanto a reagdo a um isolado de C.
gloesporioides. Estes autores identificaram dois acessos de C. baccatum var.
pendulum resistentes, UENF 1718 e UENF 1797. Um total de 55 acessos de C.
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chinense foi caracterizado para reacéo ao C. scovillei, em que maior resisténcia em
frutos imaturos foi verificada, havendo um acesso (UENF 1715) com desempenho
préximo ao observado no padrao de resisténcia (UENF 1381), porém, suscetivel
quando no estadio maduro (Alencar, 2018).

O acesso UENF 1381, da espécie C. annuum var. annuum, foi identificado
como altamente resistente ao C. scovillei para frutos no estadio imaturo e
moderadamente resistente quando maduros (Bento et al., 2017). Este acesso vem
sendo utilizado com sucesso no programa de melhoramento de Capsicum visando
resisténcia a mancha bacteriana na respectiva instituicdo (Costa et al., 2002;
Moreira et al., 2009, 2013; Riva et al., 2003, 2004; Riva-Souza et al, 2005, 2007,
2009; Pimenta et al., 2016).

Geronimo (2018) desenvolveu uma série diferenciadora de ragas de C.
gloeosporioides. De Quinze acessos de Capsicum spp. inoculados, foi observada
reacao diferencial em frutos imaturos em nove acessos e em frutos maduros em
sete acessos, o que permitiu a identificacdo de cinco racas em cada estadio de
maturacdo: 94, 142, 150, 186 e 254 em frutos imaturos e as ragas 6, 14, 50, 122 e
126 em frutos maduros.

Essa autora também estudou a heranca da resisténcia a antracnose
causada por C. scovillei com base nas geragdes resultantes do cruzamento entre
acessos de C. annuum UENF 2285 (suscetivel) e UENF 1381 (resistente), sendo

elas P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2. A segregagao em F2 se adequou a proporgao de
% resistente : i suscetivel , levando a hipotese de um gene dominante controlando

a resisténcia a antracnose em frutos imaturos. A estimativa do grau médio de
dominancia indicou que a agédo génica controlando o carater € de dominancia
parcial e pelo menos seis genes contribuem para controle da resisténcia a
antracnose em frutos imaturos (Geronimo, 2018).

Em outro estudo de heranga genética para resisténcia a antracnose, em
que o acesso UENF 1381 (doado para a Universidade Estadual de Londrina e
identificado como GBUEL104) foi utilizado como parental feminino, os resultados
indicaram que a heranca da resisténcia a C. scovillei é expressa
independentemente nos diferentes estadios fenoldgicos do fruto (imaturo e maduro)
havendo, para ambos os casos, dois genes de efeito maior responsaveis pela
resisténcia, possivelmente diferentes e com efeitos poligénicos associados. O

controle genético e seu aspecto quantitativo tém o maior efeito expresso em
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dominancia parcial em frutos imaturos e dominancia total em frutos maduros
(Giacomin et al., 2020).

3.1.2.7. Selecao Fenotipica de Plantas pelo Best Linear Unbiased
Predictor — BLUP

O desenvolvimento de novas cultivares e recomendacdo de variedades
recém-langadas exigem uma selegcdo entre um grande numero de genotipos
candidatos, de modo que a estimativa dos valores genotipicos esta no centro de
qualquer esforco de melhoramento (Piepho et al., 2008). Devido a impossibilidade
de mensuragao direta dos valores genotipicos, necessariamente, estes passam a
ser preditos com base nos respectivos valores fenotipicos observados. Em plantas
autégamas a eficiéncia da avaliagdo do fendtipo em inferir sobre o valor genético
aditivo de dado gendtipo esta em fungdo da complexidade do controle genético da
variavel em foco (Nunes, 2016).

As variaveis quantitativas, geralmente, sdo controladas por muitos genes,
0 que resulta num maior numero de gendtipos, e/ou sofrem forte influéncia
ambiental. Estes fatores contribuem para a observagao de muitos fenoétipos, o que
impossibilita relacionar os gendtipos com os fendétipos. Para este tipo de variavel,
gendtipos iguais podem mostrar fendtipos diferentes e gendétipos diferentes podem
apresentar fenotipos semelhantes como consequéncia dos efeitos ambientais
(Resende, 2015). Essa interferéncia do componente ambiental sobre a expressao
do fendtipo se desdobra em uma baixa herdabilidade e demostra que o valor
fenotipico observado € um pobre indicador do valor genético aditivo verdadeiro
(Bernardo, 2002).

Contornar tais circunstancias € imprescindivel para obter éxito no
melhoramento das variaveis quantitativas de interesse. Para isso, o melhorista
deve, primeiramente, ser criterioso na conducdo experimental proporcionando
condigbes oOtimas para a avaliagdo das progénies e, posteriormente, adotar
procedimentos estatisticos acurados que resultem na indicagao de progénies com
0s maiores valores genéticos aditivos (Resende, 2002; Nunes et al., 2008). Dentre
as varias metodologias estatisticas para predigcdo dos valores genéticos aditivos,

destaca-se os modelos lineares mistos, especificamente, o BLUP.
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Um modelo é caracterizado como misto quando inclui tanto efeitos fixos
quanto aleatorios em sua estrutura, sem levar em consideragdo a média e o
residuo. De acordo com Piepho et al. (2008), um modelo misto para analise de
dados métricos de melhoramento de plantas pode ser expresso por:

y=Xp+Zu+e¢ (1)

em que: y € o vetor de observagdes da variavel resposta (aleatéria); B € o
vetor de parametros do modelo (fixo); u é o vetor de variaveis do modelo (aleatério);
X é a matriz de delineamento que associa B a y; Z é a matriz de incidéncia que
associa u ay; € é o vetor de erros ou residuos do modelo (aleatério).

Esse modelo assume que efeitos aleatdrios e residuais sao independentes
entre si e podem ser explicados pela distribuicdo normal multivariada (MVN), com
valores médios esperados — E(u) e E(€) — iguais a zero e matrizes de variancias e
covariancias iguais a G e R, respectivamente. As pressuposi¢cdes podem ser
expressas como u ~ MVN (0, G) e e~ MVN (0, R) (Piepho et al., 2008).

O vetor de observagdes possui valor esperado XB e matriz de variancias e
covariancias V, conforme a expressao: y ~ MVN (X3, V), em que V=ZGZ"+R. A
matriz V depende diretamente das estruturas de variancias e covariancias dos
efeitos aleatérios (G) e dos residuos (R), para que possa ser utilizada
posteriormente na estimacao dos efeitos fixos e na predicao dos efeitos aleatorios
do modelo (Piepho et al., 2008).

O vetor de observacgdes possui valor esperado X e matriz de variancias e
covariancias V, conforme a expressao: y ~ MVN (X3, V), em que V=ZGZ"+R. A
matriz V depende diretamente das estruturas de variancias e covariancias dos
efeitos aleatérios (G) e dos residuos (R), para que possa ser utilizada
posteriormente na estimacao dos efeitos fixos e na predicdo dos efeitos aleatérios
do modelo (Piepho et al., 2008).

Os efeitos fixos podem ser estimados via Best Linear Unbiased Estimation
(BLUE) e os efeitos aleatorios sdo estimados pelo BLUP. O BLUE e BLUP precisam
ser substituidos pelos BLUE e BLUP 'empiricos', respectivamente. Dessa maneira,
os componentes de varidncia em G e R precisam ser substituidos por suas
estimativas, as quais sao obtidas, preferencialmente, pelo método Restricted
Maximum Likelihood (REML) (Piepho et al, 2008). Ao considerar
genotipos/progénies como efeitos aleatérios, o BLUP empirico é obtido para os
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efeitos genéticos e, portanto, permite ranquear os gendtipos e praticar selegéo, com
base em seus valores genéticos preditos.

O método BLUP é uma abordagem que permite a analise de dados
desbalanceados, resultando em predigdes mais confiaveis do que as obtidas pelo
Método dos Minimos Quadrados, e que explora a informagao entre individuos
aparentados maximizando o uso de dados disponiveis quando comparando
gendtipos (Bernardo, 2002). De acordo com Resende (2002), o procedimento Blup
reune uma série de vantagens tais como: maximizar a acuracia seletiva, minimizar
a diferencga entre os valores genéticos preditos e os valores genéticos verdadeiros,
maximizar a probabilidade de selecionar o melhor entre dois individuos quaisquer,
ou o melhor entre varios individuos, usa a covariancia genética entre as
observagbes e ponderagédo dos gendtipos com desigual numero de informagdes,
na mesma ou em diferentes geracdes, ndo exige dados obtidos sob estruturas
rigidas de experimentacdo, 0s quais nao precisam estar associados a
delineamentos, corrige os dados para os efeitos ambientais, e maximiza os ganhos
com a selecao.

A abordagem REML/BLUP é amplamente difundida no melhoramento de
especies vegetais perenes, enquanto no melhoramento de plantas autdégamas de
ciclo curto ainda tem uso moderado. Algumas aplicagdes tém sido relatadas no
melhoramento do feijdo de vagem (Cruz et al., 2018; Sousa et al., 2017), feijao
caupi (Nunes et al., 2008; Torres et al., 2015), feijao comum (Delfini, Cirino e Fa,
2018), trigo (Pimentel et al., 2014), soja (Carvalho, Neto e Geraldi, 2008; Torres et
al., 2018), tomate (Oliveira et al., 2018) e pimenta (Oliveira et al., 2015).

3.1.3. MATERIAL E METODOS

3.1.3.1. Caracteristicas edafoclimaticas da area experimental

Os experimentos foram conduzidos na Estacdo Experimental do Centro
Estadual de Pesquisas em Agroenergia e Aproveitamento de Residuos, da
Empresa de Pesquisa Agropecuaria do Estado do Rio de Janeiro
(CEPAAR/PESAGRO-RIO), localizada no municipio de Campos dos Goytacazes,



23

regiao Norte do Estado do Rio de Janeiro, a 21° 19’ 23” de latitude sul, 41° 19’
40”de longitude oeste, e altitude média de 14 m.

O clima da regido Norte Fluminense € do tipo Aw, segundo a classificagdo
de Koppen (1948), o qual caracteriza-se como tropical quente e umido, com periodo
seco no inverno e chuvoso no verdo. Os valores para as precipitacdes
pluviométricas e temperaturas médias observadas durante a conducédo dos

experimentos sdo apresentados na Figura 2.

E=Precipitacdo —=—TMax ---TMin ——T Media

——

Precipitacao (mm)

abr-17
18
18
mar-1 8 T T
18
jul-18 |

mar-17

jun-17
jul

ago-17

Fonte: INMET

Figura 2. Valores diarios de temperatura maxima média (°C), temperatura
compensada média (°C), temperatura minima média (°C) e precipitagao total (mm)
observados durante os meses de janeiro a setembro de 2017 (Experimento 1) de
abril a novembro de 2018 (Experimento 2).

Os resultados das analises quimicas e fisica do solo das areas
experimentais, na profundidade de 0 a 20 cm, estdo apresentados na Tabela 1. A
interpretacdo das analises e recomendagbes de adubagdo mineral foram
conduzidas com base no manual de calagem e adubacido do Estado do Rio de
Janeiro (Freire et al., 2013). Durante a conducdo dos experimentos todas as
praticas de manejo e tratos culturais foram realizadas conforme recomendacdes

para o cultivo convencional do pimentédo (Nick e Borém, 2016).
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Tabela 1. Analises quimica e fisica do solo das areas dos experimentos para
avancgo das geracgoes F2:3 e Fs.4 de C. annuum var. annuum.

Experimento 1: Progénies F»:; - Ano 2017

pH P K Ca Mg Al H+AI Na C MO SB T t

H0 - Mg dmP-----  —=mmemmeeee - cmolc dm?3-----------o--- % gdm® - cmolc dm?3-----
57 19 176 16 08 0,0 6,1 0,05 1,21 20,9 29 90 2,9
m \"/ Fe Cu Zn Mn Granulometria

% mg dm3------------ Areia total (g/kg) Silte (g/kg)  Argila (g/kg)
0,0 322 82,8 0,7 41 10,8 - - -
Experimento 2: Progénies F3.4 - Ano 2018

pH P K Ca Mg Al H+AI Na Cc MO SB T t
H0 - mg dmB----- - cmolc dm3-----------—-—- % gdm® - cmolc dm3-----
6,0 27 182 42 14 0,0 3,5 0,26 1,64 283 6,3 98 6,3
m VvV Fe Cu Zn Mn Granulometria
% mg dm3------------ Areia total (g/kg) Silte (g/kg)  Argila (g/kg)
00 644 1794 59 58 858 442 313 245

SB = Soma de bases; m = Saturagéo de aluminio; V = Saturagédo de bases; T = Capacidade de
Troca de Cations a pH 7,0; t = Capacidade de Troca de Cations Efetiva.

3.1.3.2. Obtencao e condugao das geragoes segregantes

As plantas utilizadas nos experimentos, pertencentes as geragdes Fz2:3 e
F3.4, foram avangadas pelo método genealdgico e originadas do cruzamento entre
os acessos UENF 2285 e UENF 1381, conforme ilustrado na Figura 3.

O acesso UENF 2285 pertence a espécie C. annuum var. annuum, € uma
variedade de pimentdo denominada Early Calwonder (ECW), suscetivel a
antracnose e com auséncia de pungéncia. As plantas tém altura média de 0,65 m,
habito de crescimento ereto, frutos do tipo quadrado, com comprimento médio de
8 cm, coloragao verde quando imaturos e vermelha no estadio maduro, quatro
|6culos e baixa producéo de sementes (Silva, 2007).

O acesso UENF 1381 é uma pimenta da espécie C. annuum var. annuum,
pungente, caracterizado como altamente resistente a antracnose no fruto imaturo e
moderada resisténcia a antracnose no fruto maduro (Bento et al., 2017). As plantas
tém caule verde, habito de crescimento ereto, frutos alongados, na cor verde
quando imaturos e vermelho quando maduros, epiderme lisa, dois l6culos e alta

producao de sementes de coloragao palha (Riva, 2006).
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Figura 3. Programa de melhoramento de C. annuum var. annuum visando
resisténcia a antracnose nos frutos, conduzido pelo método genealdgico.
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3.1.3.2.1. Experimento 1: Progénies F2:3

Noventa e quatro progénies F2:3 obtidas de sementes de plantas individuais
F2, selecionadas com base nos melhores ranques para resisténcia a antracnose
em frutos imaturos, foram conduzidas em condi¢des de campo no periodo de
janeiro a setembro de 2017 (Figura 4). Para cada progénie e acessos UENF 2285
e UENF 1381 foram cultivadas 16 plantas, totalizando 1536 plantas, dispostas em
ensaio sem delineamento experimental, sob espacamento de 0,5 m entre plantas

e 1,0 m entre fileiras.

Figura 4. Ensaio com 94 progénies F2:3 de C. annuum var. annuum, conduzido de
janeiro a setembro de 2017 na Estagdo Experimental do CEPAAR/PESAGRO-RIO.

As avaliagdes foram realizadas a nivel individual, isto é, cada planta foi
considerada uma parcela, e as seguintes caracteristicas agronémicas foram
estimadas:

= Massa fresca total de frutos (MFT) - soma da massa fresca dos frutos
obtidos de quatro colheitas, realizadas em média a cada 15 dias e expressa em
gramas.

= Numero total de frutos por planta (NTF) - resultante do somatério do

numero de frutos obtidos em todas as colheitas realizadas na planta.
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= Massa média do fruto (MMF) - expressa em gramas, obtida pela razédo
entre a massa fresca total de frutos por planta e o numero de frutos por planta.

= Comprimento médio do fruto (CMF) - mensurado na maior altura
longitudinal do fruto maduro utilizando paquimetro digital. Média obtida de uma
amostra de cinco frutos por planta e expressa em milimetros.

= Didmetro médio do fruto (DMF) - medido na maior largura do fruto
maduro utilizando paquimetro digital. Média obtida de uma amostra de cinco
frutos por planta e expressa em milimetros.

= Espessura média do pericarpo (EPF) - medida na area do fruto com
maior espessura de polpa utilizando paquimetro digital. Média obtida de uma

amostra de cinco frutos por planta e expressa em milimetros.

3.1.3.2.2. Experimento 2: Progénies F3:4

Um total de 105 progénies Fs.4, selecionadas com base na soma de
ranques para variaveis morfologicas do fruto e resisténcia a antracnose em frutos
imaturos, foram cultivadas no periodo de margo a novembro de 2018. Dez plantas
de cada progénie e dos acessos UENF 2285 e UENF 1381 foram arranjadas sob
espacamento de 0,6 m entre fileiras e 0,5 m entre plantas, sem delineamento
experimental. O cultivo foi conduzido em canteiros nas dimensdes de 0,2 m de
altura, 1,0 m de largura e 30 m de comprimento, cobertos com mulching dupla face
branco (superior) e preto (inferior) (Figura 5).

As caracteristicas agrondmicas avaliadas no segundo experimento
corresponderam aquelas descritas para o experimento 1 seguindo a mesma
metodologia, havendo modificagdes apenas para as variaveis CMF, DMF e EPF,
as quais foram estimadas com base em imagens digitais. Para obter as imagens,
frutos maduros de cada planta foram cortados longitudinalmente e digitalizados
com um scanner Plustek OpticPro A320, com resolucao de 300 dpi, intensidade de
24 bits e dimensbes de 3508 x 4962 pixels. As imagens geradas no espaco RGB
(Red, Green, Blue) foram processadas e analisadas através do software de dominio
publico ImagedJ versao 1.52a.



Figura 5. Ensaio com 105 progénies Fs.4 de C. annuum var. annuum, conduzido de
margo a novembro de 2018 na Estagdo Experimental do CEPAAR/PESAGRO-RIO.

. Comprimento médio do fruto e didametro médio do fruto - Inicialmente
as imagens RGB (Figura 6A) foram convertidas em escala de cinza (8-bit) (Figura
6B), segmentadas (Figura 6C) utilizando o algoritmo de Huang e Wang (1995) e,
por fim, as medigdes foram obtidas através da analise de particulas (Figura 6D). Os
parametros morfométricos Maximum e Minimum Feret Diameter disponiveis no
ImagedJ foram utilizados como correspondentes ao comprimento e diametro do
fruto, respectivamente. A média foi obtida de uma amostra de cinco frutos por planta
e expressa em milimetros.

" Espessura média do pericarpo — medida na imagem em formato RGB
utilizando a ferramenta Straight/Line disponivel no ImagedJ. Os valores para o
parametro Length foram utilizados como correspondentes a espessura do
pericarpo. A média foi obtida de uma amostra de cinco frutos por planta e expressa

em milimetros.
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A.Imagem RGB B. Imagem 8-bit C. Imagem segmentada D. Analise de particulas

Figura 6. Etapas do processamento (A, B e C) e analises (D) de imagens de frutos
de C. annuum utilizando o software ImagedJ.

3.1.3.2.3. Avaliagao da reagcao a antracnose em progénies F2:3 e F3:4

A avaliagdo da resisténcia a antracnose foi conduzida da mesma maneira
para as duas geragoes segregantes, utilizando-se o isolado 8 da espécie C. scovillei
[GenBank accession numbers MN121780, MN121791, MN121802, MN121811 and
MN121822 (Giacomin et al. 2020)], a principio classificado como C. gloeosporioides
(Gerénimo, 2018). Este isolado foi obtido de um fruto de pimentdo coletado no
Mercado Municipal de Campos dos Goytacazes, RJ, oriundo do municipio de Nova
Friburgo, RJ, e é altamente virulento conforme caracterizagao realizada por
Gerdnimo (2018).

O isolado foi cultivado em meio de cultura Batata-Dextrose-Agar em estufa
incubadora BOD (Biochemical Oxygen Demand), sob temperatura de 28°C e
fotoperiodo de 12 h de luz e 12 h de escuro, por um periodo de sete dias. A
suspensao de conidios foi preparada com agua deionizada autoclavada e ajustada
a uma concentragdo de aproximadamente 1 x 10® con.mL-', cuja contagem
realizou-se com auxilio de camara de Neubauer e microscopio optico (Silva et al.,
2014).

De cada planta foram colhidos quatro frutos nos estadios imaturo e maduro,
isto &, frutos totalmente desenvolvidos e diferenciados pelas coloragdes verde e
vermelho, respectivamente. No laboratoério realizou-se a assepsia de todos os

frutos, a qual consistiu na remocgao dos pedunculos, imersado dos frutos em alcool
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77%vV/v durante um minuto, em seguida imersao em solug¢ao de hipoclorito de sddio
na concentracdo de 0,2%v/v durante cinco minutos, triplice lavagem com agua
deionizada autoclavada e, por fim, secagem dos frutos com papel toalha. Os frutos
foram fixados por fita plastica adesiva em bandejas de isopor organizadas em
recipientes plasticos com tampas. Dois copos descartaveis preenchidos com
algodao umedecidos e esterilizados foram colocados dentro de cada recipiente
para formar uma camara umida.

Trés frutos de cada planta foram inoculados com 10 pL da suspenséo de
conidios sob o pericarpo, na regiao 1/3 central do fruto, utilizando micropipetas.
Apos depositar a goticula da suspensao sobre o fruto, fez-se ao centro desta um
minusculo ferimento com agulha histolégica. O controle negativo consistiu na
inoculagdo do quarto fruto colhido de cada planta com agua deionizada
autoclavada. Frutos dos acessos UENF 2285 e UENF 1381 foram inclusos em
todas as inoculagbes como padrdo para suscetibilidade e resisténcia,
respectivamente. Apds a inoculacédo, os frutos foram mantidos nos recipientes
fechados, sob temperatura de = 25 °C, 70-80% umidade relativa e fotoperiodo de
12 h de luz e 12 h de escuro.

A severidade da antracnose no fruto foi quantificada a partir de
observacoes diarias realizadas sempre no mesmo horario, durante sete dias apos
ainoculagéo, com auxilio da escala de notas (Tabela 2) variando de zero (altamente
resistente) a nove (altamente suscetivel) (Montri et al., 2009).

Com base nas avaliagdes diarias foram obtidas as variaveis periodo de
incubacéo, periodo latente e area abaixo da curva de progresso da doenca.

= Periodo de incubacgao (Pl) - representa o intervalo, em dias, entre a
inoculagao e o aparecimento dos sintomas.

= Periodo latente (PL) - corresponde ao intervalo, em dias, entre a
inoculagao e o aparecimento de sinais, isto €, massa conidial visivel a olho nu.

= Area abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD) - obtida com
base nos valores de severidade, quantificados ao longo dos sete dias, estimada

conforme equacgao de Campbell e Madden (1990):

AACPD = TR (8, — 1) (2)
Onde:

n é numero de observagdes;
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({1

yi € severidade da doenca na “i’-ésima observacgao; e

ti € tempo em dias na “i"-ésima observagao.

Tabela 2. Escala de notas para avaliacdo da severidade dos sintomas de
antracnose em frutos de Capsicum spp. (Montri et al., 2009).

Nota Nivel de resisténcia Descricado dos sintomas

0 Altamente Resistente = Sem sintomas

(AR)

1 Resistente (R) 1-2% da area do fruto com lesdo necrotica
ou les&o encharcada em torno do local da
infeccao

3 Moderadamente >2-5% da area do fruto com leséo

Resistente (MR) necroética, podendo ou néo ter acérvulo ou

lesdo encharcada acima de 5% da
superficie do fruto

5 Moderadamente >5-15% da area do fruto com lesao
Suscetivel (MS) necrotica, presenca de acérvulo, ou lesao
encharcada acima de 25% do fruto
7 Suscetivel (S) >15-25% da area do fruto com leséo
necrotica e com acérvulo
9 Altamente Suscetivel >25% da area do fruto com lesao
(AS) necrotica, lesdo ao redor do fruto com a

presenca de acérvulos em abundancia

3.1.3.3. Analises estatisticas

3.1.3.3.1. Estimativas dos componentes de varidncia, parametros

genéticos e predigcao dos valores genéticos

Os componentes de variancia e parametros genéticos foram estimados
pelo método da Maxima Verossimilhanga Restrita (Restricted Maximum Likelihood
- REML) e a predigao dos valores genéticos foram realizados pelo Melhor Preditor
Linear Nao Viciado (Best Linear Unbiased Prediction - BLUP) utilizando o modelo
disponivel no software SELEGEN-REML/BLUP (Resende, 2016), indicado para
avaliacdo de experimentos em um local sem delineamento experimental, com

linhagens derivadas de um s6 cruzamento ou populagao F2, em que as linhagens
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sao semeadas em linhas, sem repeticao e as avaliacdes, feitas em nivel de plantas.
O seguinte modelo linear misto foi utilizado:
y=Xr+Za+e (3)

Em que:

y é o vetor de valores fenotipicos;

r € o vetor dos efeitos de repeticdo, assumidos como fixos, somados a
meédia geral;

a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais, assumidos como
aleatorios;

e é o vetor de erros ou residuos, aleatorios;

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

Os efeitos aleatorios foram assumidos como nao correlacionados e como

tendo distribuicado normal.

3.1.3.3.2. Selegao das melhores plantas em F2:3

A selegcado dos individuos potenciais para compor a geragcao Fazas foi
realizada pelo indice de Mulamba e Mock (1978). As plantas foram inicialmente
ranqueadas com base no valor genético aditivo predito de cada variavel e,
sequencialmente, somados os valores dos postos das variaveis inclusas para a
selecao, conforme indice a seguir:

MM(i) = Ticmr t Tipmr + Tiepr + Tipr + TipL + Tiaacpp (4)

Em que:
MM é o valor do indice de Mulamba e Mock original associado a planta i;
r € o valor do rank associado ao valor genético aditivo predito (Blup) da

planta i relativo a cada variavel.

A classificagao foi conduzida com o propdsito de reduzir a expressao da
antracnose em frutos verdes e aumentar o tamanho dos frutos, logo, os ganhos
com a selegao foram direcionados no sentido negativo para a variavel AACPD e
positivo para PL, PI, CMF, DMF e EPF. Aplicou-se uma intensidade de seleg¢ao de

10%, resultando na selecao de 150 plantas com os menores valores para a soma
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dos ranks. Com os valores genéticos aditivos preditos para cada variavel nas

plantas selecionadas fez-se analise de correlagao de Pearson.

3.1.3.3.3. Selecao das melhores plantas em F3:4

A selecao para caracteristicas simultdneas em F3:4 foi realizada de modo
semelhante a selegao realizada em F2:3 descrita no item anterior, porém, com
algumas modificagdes discorridas a seguir. As plantas foram ordenadas com base
nos valores genéticos aditivos preditos de cada variavel, sendo o ordenamento
direcionado para ganhos negativos para AACPD de frutos imaturos e positivos para
todas as demais variaveis. Os ranques foram somados pelo indice de Mulamba e
Mock (1978) modificado pela atribuicdo de pesos econémicos distintos para cada
variavel (PA), atribuindo maiores pesos para as variaveis de maior importancia, as
quais foram AACPD, DMF e EPF, conforme abaixo:

PAiy = 150704¢cpp + 507ipyr + 157gpr + Tiemr + - + Tingr (9)

Em que:

PA ¢é o valor do indice de Mulamba e Mock modificado pela atribuicdo de
pesos econdmicos associado a planta j;

r € o valor do rank associado ao valor genético aditivo predito (Blup) da
planta / relativo a cada variavel, AACPD, DMF, EPF, CMF, PI, PL, MMF, MFT e
NTF.

As plantas com menores valores para o indice foram selecionadas,
aplicando-se uma intensidade de selegéo de 9,5% (100 plantas). Todas as analises
de correlagbes e plotagens dos graficos foram efetuadas no JMP Trial Software
verséo 15.0.0 (SAS Institute, Cary, NC, USA).

3.1.4. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1.41. Componentes de variancia, parametros genéticos e predicao
dos valores genéticos para progénies F2:3
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Os resultados referentes as estimativas dos componentes de variancias e
parametros genéticos para as variaveis periodo de incubacado em frutos imaturos
(PII), periodo latente em frutos imaturos (PLI), area abaixo da curva de progresso
da doenga em frutos imaturos (AACPDI), periodo de incubagdo em frutos maduros
(PIM), periodo latente em frutos maduros (PLM), area abaixo da curva de progresso
da doenga em frutos maduros (AACPDM), comprimento médio do fruto (CMF),
diametro médio do fruto (DMF), espessura média do pericarpo do fruto (EPF),
massa fresca total de frutos por planta (MFT), massa média de frutos por planta
(MMF) e numero total de frutos por planta (NTF) sdo apresentados na Tabela 3.

Ao analisar conjuntamente os coeficientes de herdabilidades e variagao
genética, depreende-se que grande quantidade da variancia fenotipica presente
nas progénies F2:3 € atribuida as causas genéticas e, portanto, pode ser transmitida
a descendéncia. As amplitudes dos valores fenotipicos observados para as
variaveis avaliadas nas 94 progénies F2:3 estdo apresentadas na Figura 7.

Para a herdabilidade individual no sentido amplo entre progénies (h%), a
qual equivale a herdabilidade no sentido restrito, ou seja, dos efeitos aditivos, desde
que ignorada a fragao (1/4) da variancia genética de dominancia (Resende, 2007),
foram observados valores variando de 0,2514 para PLM a 0,4577 para DMF. A
herdabilidade pode ser considerada de baixa magnitude quando h%s < 0,15,
magnitude média entre 0,15 < h%a < 0,50 e alta magnitude com h%a = 0,50 (Resende,
2002).

As herdabilidades aditivas dentro de progénies (h%ad) tiveram estimativas
similares aquelas da herdabilidade individual (h?a), com variagao de 0,1679 (PIM) a
0,4220 (DMF), logo, de magnitudes médias. Essas magnitudes indicam
possibilidades de ganhos genéticos para todas as variaveis com a selegdo de
plantas individuais utilizando-se o Blup. No melhoramento de autégamas, o objetivo
do melhorista é, primordialmente, selecionar progénies que associam 0s maiores
valores genéticos aditivos, ou seja, que resultem em progresso genético com a
selecdo (Nunes et al., 2008).

A acuracia ou correlagdo entre os valores genotipicos preditos e os
verdadeiros estda em funcdo da herdabilidade. Os altos coeficientes de
herdabilidade da média de progénie propiciaram, em média, acuracia equivalente
a 96%, sendo esses valores considerados muito elevados. As acuracias

observadas denotam o6tima qualidade das informagdes obtidas nas avaliacbes e
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confiabilidade para acessar a variagao genética verdadeira, a partir da variagao

fenotipica observada para cada caracteristica.



Tabela 3. Componentes de variancia e parametros genéticos estimados para periodo de incubacao (Pl), periodo latente (PL) e area
abaixo da curva de progresso da doenga em frutos nos estadios imaturo (AACPDI) e maduro (AACPDM), comprimento médio de fruto
(CMF), diametro médio de fruto (DMF), espessura média do pericarpo do fruto (EPF), massa fresca total de frutos (MFT), massa fresca

meédia de frutos (MMF) e numero total de frutos por planta (NTP), em 94 progénies F2:3 de C. annuum var. annuum.

Progénies F»:3

Parametros’ PLI Pl AACPDI PLM PIM AACPDM CMF DMF EPF MFT MMF NTF
o’a 0,327 0,810 9,623 0,729 0,334 9,385 100,502 16,157 0,105 10129,603 24,200 237,635
o’e 0,913 1,217 17,164 1,218 0,993 20,543 122,768 19,146 0,221 26352,239 30,640 456,465
of 1,240 2,026 26,786 1,947 1,327 29,928 223,271 35,303 0,326 36481,842 54,840 694,099
h2a 0,264 0,399 0,359 0,375 0,251 0,314 0,450 0,458 0,322 0,278 0,441 0,342

h*mp 0,896 0,941 0,931 0,932 0,885 0,913 0,952 0,953 0,919 0,902 0,950 0,926
Acprog 0,946 0,970 0,965 0,966 0,941 0,956 0,975 0,976 0,959 0,950 0,975 0,962
h2ad 0,179 0,333 0,280 0,299 0,168 0,228 0,409 0,422 0,237 0,192 0,395 0,260
CVgi% 8,359 22,636 36,422 12,839 18,515 30,578 16,280 13,808 11,629 28,807 28,513 34,618
CVe% 13,971 27,748 48,643 16,590 31,947 45,241 17,993 15,031 16,891 46,463 32,084 47,979
CVr 0,598 0,816 0,749 0,774 0,580 0,676 0,905 0,919 0,688 0,620 0,889 0,722
Média 6,84 3,98 8,52 6,65 3,12 10,02 61,58 29,11 2,78 341,74 17,19 42,40
UENF 2285 - Suscetivel
Média 4,29 2,67 21,43 4,00 2,40 24,90 78,90 71,59 7,00 974,92 168,56 6,00
Minimo 3,67 2,00 18,83 3,33 2,00 20,83 65,69 55,94 5,17 666,00 111,00 5,00
Maximo 5,00 3,33 25,83 5,00 3,00 28,83 93,25 85,19 8,62 1265,60 205,00 7,00
UENF 1381 - Resistente
Média 7,82 5,37 3,28 8,00 4,26 6,33 45,16 16,00 1,52 74,83 5,11 38,67
Minimo 7,33 3,33 0,17 8,00 3,00 1,50 38,48 12,69 0,82 16,00 414 27,00
Maximo 8,00 7,67 6,50 8,00 6,33 9,50 50,80 22,34 2,53 194,00 5,86 60,00

"Wariéncia genética entre progénies ( o?a), variancia residual (a?e), variancia fenotipica (o*f), herdabilidade individual no sentido restrito ( h?a), herdabilidade da
média da progénie (h?mp ), herdabilidade aditiva dentro da progénie (h?ad), acuracia da selegdo da progénie, assumindo sobrevivéncia completa (Acprog),
coeficiente de variagao genética aditiva individual (CVgi), coeficiente de variagéo residual (CVe) e média geral.

o€
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Figura 7. Distribuicdo de frequéncia das 94 progénies F2:3 e testemunhas em
relacdo aos fendtipos observados para variaveis relativas a antracnose em frutos
imaturos, morfologia dos frutos e producgao.

Os resultados dos componentes de variancia e parametros genéticos
estimados na populagdo em estudo corroboram com os esperados, indicando
variabilidade genética passivel de gerar ganhos com a sele¢do nas diferentes
variaveis abordadas. Progénies derivadas de genitores contrastantes e sendo
autdbgamas, espera-se que ocorra alta variabilidade genética nas geragdes iniciais
e quanto maior essa variabilidade, maiores sao as possibilidades de sucesso com
a selecao (Ramalho et al., 2012).

A quantificacdo dessa variabilidade genética pode ainda ser inferida pelos
coeficientes de variagao genética aditiva individual (CVgi), cuja amplitude variou de
8,36 (PLI) a 36,42% (AACPDI). Com excec¢ao do PLI, todas as demais variaveis
apresentaram valores de CVgi superiores a 12,84%. A variagao genética observada
na populagao Fz:3 para a antracnose em frutos imaturos foi levemente superior a
variagao observada em frutos maduros.

Pelos valores médios das variaveis de resisténcia nas progénies F2:3 e
valores minimos, médios e maximos relativos as testemunhas UENF 2285 (ECW)
e UENF 1381 (Tabela 3), nota-se que frutos imaturos apresentaram um maior nivel
de resisténcia, isto é, os valores médios para o progresso da doenga foram

inferiores, e periodo latente e periodo de incubagao foram superiores aos valores
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observados em frutos no estadio maduro para as respectivas variaveis. Na Figura
8 é evidenciado o contraste entre os acessos UENF 2285 e UENF 1381, utilizados
como padrao de suscetibilidade e de resisténcia, respectivamente, e ainda a
variagao fenotipica dentro de uma progénie F2:3 segregando tanto em relagao ao
nivel de resisténcia ao fungo C. scovillei quanto para caracteristicas morfométricas

do fruto.
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Figura 8. Sintoma de antracnose em frutos dos acessos UENF 2285 (A) e UENF
1381 (B) e progénie F2:3 #313 (C) no sétimo dia apds a inoculagédo com C. scovillei.

A resisténcia conferida as progénies avaliadas é decorrente do acesso
UENF 1381 que, além de resistente a antracnose, também apresenta resisténcia a
mancha bacteriana (Silva et al., 2017; Silva, 2018) e ao Pepper yellow mosaic virus
(Bento et al., 2017). Conforme a avaliagcao realizada por Bento et al. (2017) o
acesso UENF 1381 mostrou-se altamente resistente a antracnose em frutos
imaturos e moderadamente resistente no estadio maturo até 17° dia apds a
inoculagdo. Estes autores observaram Pl e PL equivalentes a oito dias para frutos

imaturos e um PI de cinco dias e PL de oito dias para frutos maduros. Nesse
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estudo, as avaliagdes da reagdo a antracnose foram conduzidas até o oitavo dia
apo6s a inoculagao e foram observados no acesso UENF 1381 um PI de cinco dias
e PL de oito dias para frutos imaturos, e Pl de quatro dias e PL de oito dias para
frutos maduros.

No estudo de heranga com as geracgdes iniciais deste programa de
melhoramento, foi constatado que a resisténcia a antracnose em frutos no estadio
imaturo € governada por pelo menos seis genes, sendo um gene maior dominante
e outros genes de efeito menor, com predominancia de efeito génico aditivo, e
herdabilidade no sentido restrito moderada (Geronimo, 2018). Nao foi realizado
estudo de heranga considerando a reacdo a antracnose em frutos maduros e a
selegdo na geracédo F2 foi baseada exclusivamente na reagdo a antracnose em
frutos no estadio imaturo, avancando-se com as plantas que apresentaram area
abaixo da curva de progresso da doenca inferior a 6,17.

Outros pesquisadores tém relatado maior severidade da antracnose em
frutos no estadio imaturo. Baba et al (2019) observaram que frutos verdes foram
mais suscetiveis a C. scovillei do que frutos maduros e que a severidade da
antracnose teve baixa correlagdo entre frutos verdes e maduros, apoiando a
resposta diferencial do fungo nos estagios de desenvolvimento dos frutos de
pimenta. Esses autores estudaram 59 acessos de Capsicum spp. em resposta a
infeccdo pelo fungo causador da antracnose, incluindo o acesso UENF 1381
(definido como GBUEL104), o qual mostrou no oitavo dia apds a inoculagao alta
concentracao de acido cafeico e clorogénico, metabdlitos secundarios amplamente
conhecidos por conferir resposta de defesa das plantas contra patégenos.

A reacao diferencial em frutos imaturos e maduros de Capsicum spp. para
a infeccéo por Colletotrichum spp. pode ser associada a distintos fatores, incluindo
as diferencas existentes na espessura da parede cuticular, cerosidade da
epiderme, nas propriedades bioquimicas e no controle genético da caracteristica
(Mesta et al., 2007; Kim et al., 2010; Lee et al., 2010; Park et al., 2012; Mahasuk et
al., 2013; Sun et al., 2015; Ko et al., 2016; Abhayashree et al., 2017; Rao e
Nandineni, 2017).

A luz do conhecimento, esse é o primeiro programa de melhoramento de
C. annuum var. annuum que faz uso da metodologia REML/BLUP para inferir sobre
a variabilidade genética disponivel na populagado segregante e auxiliar na selegéo

de linhas superiores. Um estudo mais proximo a este aqui apresentado, foi
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desenvolvido com C. baccatum var. pendulum por (Oliveira et al., 2015), no qual os
parametros genéticos e predigdo dos valores genéticos de 45 progénies F 2:3 foram
estimados via modelos lineares mistos.

Em condi¢des experimentais muito similares as deste estudo, Oliveira et al.
(2015) observaram, para treze caracteristicas agronémicas, altas estimativas de
herdabilidade média da progénie (0,68 a 0,88), moderadas estimativas para
herdabilidade de sentido restrito (0,23 a 0,46) e herdabilidade aditiva dentro da
parcela (0,15 a 0,43) e elevada acuracia seletiva. Convém ressaltar que os
parametros genéticos, definidos pelos componentes de variancias, sdo especificos
para cada variavel, populacdo e condi¢gdes ambientais, logo, sdo facilmente
alterados em funcdo do tamanho amostral, unidade experimental niumero de
repeticoes, densidade populacional, métodos de estimacio, entre outros, e por
essas razbes compara-los pode, na maioria das vezes, fazer nenhum sentido
(Pesek e Baker, 1971; Vencovsky e Barriga, 1992).

3.1.4.2. Selegao das plantas F2:3 superiores

As melhores plantas classificadas pelo indice de soma de ranks, utilizando
os valores genéticos aditivos preditos de seis caracteristicas (AACPD-I, PL-I, PI-,
CMF, DMF e EPF) séo apresentadas no Apéndice A. Uma visao geral dos valores
fenotipicos individuais, efeitos genéticos aditivos, valores genéticos aditivos,
ganhos e novas meédias preditos para cada variavel nas 150 plantas F23
selecionadas é apresentada na Figura 9.

Em relagdo a variavel de maior importancia, AACPD em frutos imaturos,
nota-se que 100% das plantas selecionadas pelo indice apresentaram estimativas
negativas para os efeitos genéticos aditivos preditos. Para os ganhos genéticos
foram observadas estimativas negativas em 16,67% das 150 plantas selecionadas,
25 plantas altamente resistentes a infec¢gado causada pelo fungo. Todas as plantas
selecionadas apresentaram superioridade para resisténcia a antracnose em frutos
imaturos, sendo essa superioridade inferida pela diferenca negativa entre os
valores da nova media (= 8,39) pela média geral (Mg, , = 8,52) para a variavel
AACPD. A nova média é calculada pela soma entre o ganho genético e média geral

observada para variavel.
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A amplitude para a nova média predita para AACPD entre a plantas
superiores variou de 8,26 a 10,61, enquanto a amplitude fenotipica observada na
populacao F2:3 para a respectiva variavel oscilou entre 0,00 e 30,00. A partir desses
valores, as plantas avaliadas podem ser agrupadas dentro de seis classes
fenotipicas, as mesmas descritas na escala de notas e agora redefinidas pelos
valores fenotipicos para AACPD, as quais sao: 0,00 a 5,00 - altamente resistente;
5,01 a 10,00 - resistente; 10,01 a 15,00 - moderadamente resistente; 15,01 a 20,00
- moderadamente suscetivel; 20,01 a 25,00 suscetivel; e 25,01 a 30,00 — altamente
suscetivel. Na Figura 10 sao relacionados os valores fenotipicos individuais para
as principais variaveis observados nas plantas selecionadas e nas testemunhas,
acesso UENF 1381 (pimenta AR) e ECW (piment&o S).

Para as variaveis Pl e PL, as plantas selecionadas apresentaram valores
genéticos aditivos preditos positivos indicando novas meédias superiores em relagao
as estimativas de média geral. As estimativas da nova média esperadas foram de
5,62 dias para Pl e 7,54 dias para PL. Pela natureza biolégica dessas variaveis,
entende-se que ha uma associacdo positiva entre os valores de Pl e PL e
associagao negativa destas com os valores para AACPD. Desse modo, o
ranqueamento para AACPD foi direcionado em ordem crescente para os valores
dos efeitos genéticos aditivos preditos (ganhos negativos) e as demais variaveis na
ordem decrescente (ganhos positivos).

Na perspectiva do melhoramento de plantas, os componentes
epidemioldgicos sdo de grande valia por permitirem a classificacdo dos gendétipos
quanto ao nivel de resisténcia ao patégeno. Gendtipos resistentes apresentam
retardo no Pl, PL e severidade da doenga e, em contrapartida, os gendtipos
suscetiveis apresentam rapidez no Pl e PL e maior taxa de progresso da doenca.
Na otica epidemioldgica, o PL do patdégeno é tido como uma das variaveis mais
importantes para a taxa de aumento de uma epidemia. O PL refere-se ao periodo
entre o inicio da germinagéo de esporos e o0 aparecimento da préxima geragao de
esporos, logo, define o0 numero de geragdes do patdgeno que ocorrera durante o
ciclo de cultivo (Vallavieille-Pope et al., 2000). No caso de experimentos conduzidos
em condi¢cdes controladas, o PL é quantificado como o tempo decorrido entre a

inoculagao e o aparecimento de estruturas reprodutivas do patégeno.
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Figura 9. Diagramas de dispersdo que mostram a distribuicdo dos valores
fenotipicos observados, efeitos genéticos aditivos (a), valores genéticos aditivos
(u+a), ganhos genéticos e novas médias preditas para seis variaveis nas 150
plantas F2:3 superiores.
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Figura 10. Valores fenotipicos individuais para severidade da antracnose no fruto
imaturo e para comprimento, didmetro e espessura do pericarpo do fruto
observados nas 150 plantas F2:3 selecionadas e nas testemunhas UENF 1381 e
UENF 2285 (ECW).

Via de regra Pl e PL maiores indicam maior resisténcia da planta
hospedeira a colonizagao pelo patéogeno. Constatou-se que algumas plantas F2:3
[104-3, 104-15, 247-13, 250-5, 309-4, 309-9 e 321-11 (Tabelas 1A, 2A e 3A)]
apresentaram uma reacao rapida a infeccao pelo patégeno com manifestagéao de
lesao necrética minuscula no ponto de inoculagéo, no primeiro, segundo ou terceiro
dia ap6s a inoculacdo. Essas lesdes, por sua vez, permaneceram estaticas ou
desenvolveram muito lentamente ao longo dos demais dias de avaliagdo, nao
apresentando esporos visiveis a olho nu até o ultimo dia de avaliagao resultando
em PL superior a sete dias e baixos valores de AACPD.

Quanto as variaveis associadas a morfologia do fruto, todas as plantas
selecionadas apresentaram estimativas positivas de ganhos genéticos. Verificou-

se para estas caracteristicas uma maior frequéncia de individuos selecionados com
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valores genéticos aditivos negativos. Dentre as 150 plantas selecionadas, 36%
tiveram estimativas negativas dos valores genéticos aditivos para DMF.
Curiosamente, todas as 25 plantas com estimativas negativas de ganhos genéticos
para AACPD, isto é, plantas altamente resistentes a antracnose, apresentaram
estimativas negativas dos valores genéticos aditivos para dois ou trés descritores
morfométricos do fruto (Figura 11).

As dimensbées dos CMF, DMF e EPF, conjuntamente, auxiliam na
diferenciacao entre frutos de pimenta e pimentdo. Frutos com maiores espessuras
do pericarpo, diametro e comprimento, por exemplo, s&o caracteristicos de
pimentdo. Em pimentas quando a finalidade almejada é a produgao de paprica,
pericarpos finos sido ideais. Espessuras de 0,5 a 2,0 mm em pimentas caienas,
possibilitam a secagem rapida para o processamento da pimenta em po de paprica,
enquanto, para os pimentdes pericarpos carnudos, com espessura de 3 mm a 6
mm, sdo desejaveis (Rathinasabapathi, 2020).

Os resultados para a analise de correlacdo de Pearson com os valores
genéticos aditivos de cada uma das seis variaveis nas plantas selecionadas,
evidenciam que ha uma relagao inversa entre a resisténcia a antracnose e aumento
do tamanho dos frutos (Tabela 4). Deparar-se com respostas correlacionadas de
caracteres é trivial no melhoramento de plantas e, em se tratando de C. annuum a
associacao positiva entre suscetibilidade a doencas e variaveis quantitativas tem
sido relatada. Correlagbes positivas para suscetibilidade a podriddo dos frutos
causada por Phytophthora capsici e o0 aumento da espessura do pericarpo,
perimetro e comprimento, e correlagdo negativa com o formato do fruto foram
detectadas por Naegele et al. (2016).

De qualquer modo, a selegdo realizada para o conjunto das seis
caracteristicas em questao, auxiliada pelo indice de selegdo de Mulamba e Mock
(1978) combinado com os ranks do Blup fenotipico, indicaram uma melhoria para
a média da préxima geragao descendente. Os resultados obtidos atestam o que é
caracteristico da selegdo simultanea por indices de selegao, isto é, se o ganho
sobre uma caracteristica € diminuido, essa diminuicdo € compensada por uma
melhor distribuicdo de ganhos favoraveis nas demais caracteristicas (Cruz et al.,
2012).
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Figura 11. llustragido da variagao morfoldégica de frutos de algumas plantas F2:3 que
apresentaram estimativas negativas de ganhos genéticos para curva de progresso
da antracnose.
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Tabela 4. Matriz de correlagao de Pearson baseada nos valores genéticos aditivos
preditos das variaveis periodo de incubacéao (PI), periodo latente (PL) e area abaixo
da curva de progresso da doenga (AACPD) em frutos imaturos, comprimento médio
do fruto (CMF) didmetro médio do fruto (DMF) e espessura média do pericarpo
(EPF) para as 150 plantas selecionadas.

PI PL AACPD CMF DMF
PL 0.387*
(0.000)
AACPD -0.769**  -0.747**
(0.000) (0.000)
CMF -0.484* -0.18* 0.336**
(0.000) (0.028) (0.000)
DMF -0.386**  -0.443** 0.579** 0.104"s
(0.000) (0.000) (0.000) (0.205)
EPF -0.204* -0.406** 0.422** -0.01m 0.623**
(0.012) (0.000) (0.000) (0.905) (0.000)

* Correlacao é significativa ao nivel de 5%; ** Correlagéo é significativa ao nivel de 1%;
entre parentes estao os p values;

3.1.4.3. Componentes de variancia, parametros genéticos e predigcao

dos valores genéticos para progénies F3:4

Os componentes de variancia e parametros genéticos estimados para as
nove caracteristicas avaliadas, Pl, PL e AACPD para frutos imaturos e CMF, DMF,
EPF, MFT, MMF e NTF, bem como as médias fenotipicas observadas nas 105
progénies Fs4 e nas testemunhas, sdo mostrados na Tabela 4. Na Figura 12 é
mostrada a amplitude dos valores fenotipicos observados para as nove variaveis
nas progénies F3:4 e os valores meédios observados nas testemunhas.

Os resultados mostram que a maior parte da variancia fenotipica observada
para as variaveis Pl, PL, EPF e MMF deve-se a variacado residual e em menor
proporg¢ao aos fatores genéticos. Em fungao disso, essas variaveis apresentaram
herdabilidades no sentido restrito com magnitudes moderadas, sendo o menor valor
observado para Pl (31,9%). Dada a importancia das trés variaveis associadas a
antracnose, € preciso considerar qualquer possibilidade de ganho que seja
detectada. Dessa forma, as informacdes obtidas para variaveis Pl e PL seréo

utilizadas para auxiliar na sele¢cao de plantas resistentes.



Tabela 5. Componentes de variancia e parametros genéticos estimados para periodo de incubacgao (Pl), periodo latente (PL) e area
abaixo da curva de progresso da doenga em frutos nos estadios imaturo (AACPD), comprimento médio de fruto (CMF), didametro médio
de fruto (DMF), espessura média do pericarpo do fruto (EPF), massa fresca total de frutos (MFT), massa média de fruto (MMF) e
numero total de frutos por planta (NTP), em 105 progénies Fs.4 de C. annuum var. annuum.

Progénies F3.4

Parametros PI PL AACPDI? CMF DMF EPF MFT MMF NTF
o’a 0,604 0,907 0,778 156,908 27,869 0,180 62043,846 77,422 169,992
o’e 1,288 1,344 0,678 131,052 19,888 0,213 46398,086 114,305 122,839
of 1,892 2,251 1,456 287,960 47,756 0,393 108441,932 191,726 292,831
h?a 0,319 0,403 0,534 0,545 0,584 0,458 0,572 0,404 0,581

h?mp 0,824 0,871 0,920 0,923 0,933 0,894 0,930 0,871 0,933
Acprog 0,908 0,933 0,959 0,961 0,966 0,946 0,965 0,933 0,966
h?ad 0,234 0,337 0,574 0,599 0,701 0,423 0,669 0,339 0,692
CVgi% 22,536 16,624 25,287 17,006 15,466 14,229 53,110 36,526 59,720
CVe% 32,918 20,243 23,599 15,542 13,065 15,471 45,928 44,382 50,766
CVr 0,685 0,821 1,072 1,094 1,184 0,920 1,042 0,823 1,176
Média 3,450 5,730 3,488 73,660 34,130 2,980 469,000 24,09 21,83
UENF 2285 - Suscetivel
Média 2,60 3,40 25,79 88,66 66,09 5,18 514,15 141,58 3,68
Minimo 2,00 3,00 20,50 66,71 30,52 3,11 74,00 54,67 1,00
Maximo 3,00 4,00 30,50 110,75 81,30 7,64 2133,33 213,33 10,00
UENF 1381 - Resistente
Média 4,83 7,10 3,71 40,18 15,64 1,51 129,76 3,94 31,52
Minimo 3,00 5,33 0,00 29,54 12,65 1,07 24,00 1,50 9,00
Maximo 8,00 8,00 7,50 47,06 18,70 1,90 345,17 5,20 76,00

"Variancia genética entre progénies ( o?a), variancia residual (a?e), variancia fenotipica (o?f), herdabilidade individual no sentido restrito ( h?a), herdabilidade da
média da progénie (h®mp ), herdabilidade aditiva dentro da progénie (h?ad), acuracia da selecdo da progénie, assumindo sobrevivéncia completa (Acprog),
coeficiente de variagdo genética aditiva individual (CVgi), coeficiente de variagéo residual (CVe) e média geral. 2Dados transformados por V x+1.

Ly
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Figura 12. Distribuicdo de frequéncia das 105 progénies F3.4 e testemunhas em
relacdo aos fendtipos observados para variaveis relativas a antracnose em frutos
imaturos, morfologia dos frutos e producgao.

Nota-se que todas as demais variaveis apresentaram altas magnitudes de
herdabilidades individuais no sentido restrito, oscilando entre 53,4% para AACPD
e 58,4% para DMF. As estimativas entre herdabilidade individual no sentido restrito
e herdabilidade aditiva dentro de progénies foram muito proximas em todas as
variaveis, logo de magnitudes moderadas e altas. Quanto mais elevada é a
proporg¢ao da variancia genética e/ou menor a influéncia do componente ambiental
em relagdo variancia fenotipica, maior sera a herdabilidade da caracteristica e
maior sera ganho com a selecéo. As altas magnitudes de herdabilidade média de
progénie contribuiram para elevadas magnitudes de acuracia seletiva.

Os coeficientes de variagdo genética aditiva individual sdo indicadores da
propor¢ao da variagdo genética em relagado a média da caracteristica. Quanto mais
altos forem os valores para este parametro, maior variabilidade genética é esperada
para a caracteristica na populacado avaliada. As estimativas de CVgi observados
paras as progénies F3:.4 variaram de moderadas (14,29 % para EPF) a altas (59,72%
para NTF). Esses valores implicam que é possivel selecionar plantas com alto
numero de frutos por planta e que ganhos menores podem ser obtidos em
caracteristicas como EPF. Todavia, conclusbes ndo devem ser tomadas sem
considerar as variagbes do ambiente que interferem sobre as variacbes de causa

genética.
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As estimativas resultantes da razdo entre o CVgi e o CVe para as variaveis
severidade da antracnose (AACPD), CMF, DMF, MFT e NTF foram superiores a
unidade. Isso demonstra que o componente genético aditivo, o qual é transmitido
aos descendentes, se sobrepde ao componente residual e, portanto, certifica que
ha uma condi¢cao favoravel para selecao de plantas com melhor valor genético
aditivo para essas caracteristicas com elevadas magnitudes de acuracias (Ac >
0,7). Estimativas de CVr muito préximas a unidade foram constatados para EPF
(0,92), MMF (0,82) e PL (0,82). Valores proximos e superiores a um sao indicadores
de que ha uma oportunidade promissora a selegdo de plantas superiores e que
meétodos simples podem resultar em ganhos desejaveis para as variaveis em
questao.

A analise comparativa entre as médias fenotipicas observadas para as
principais variaveis nos dois experimentos conduzidos (Figura 13) evidencia que
houve ganho (g, , — Mg, ,) nNas caracteristicas associadas ao tamanho (CMF,
DMF e EPF) e peso (MMF) médios do fruto (Figura 13a). Em relacédo a reacéo a
antracnose no fruto, nota-se que houve um aumento na média das trés variaveis
(PI, PL, AACPD) tanto para as progénies F3:.4, quanto para as testemunhas R e S
(Figura 13b, Tabelas 3 e 4).

Em ambas as geragdes foi observada segregagédo entre e dentro de
progénies tanto em caracteristicas do fruto quanto na reagao para a antracnose,
sendo observado para esta, plantas com nivel de susceptibilidade superior ao do
acesso UENF 2285. Segregacéo transgressiva para a suscetibilidade ja havia sido
observada na geragao F2 (Gerénimo, 2018). A amplitude para AACPD observada
nos frutos imaturos das progénies F3.4 variou entre 0,00 e 40,00, enquanto para as
progénies F2:3 os valores oscilaram entre 0,00 e 30,00. Uma vez que as
testemunhas R e S, as quais séo linhagens, também tiveram incremento em seus
valores de AACPD, Pl e PL durante a avaliagado da geragao Fs.4, ndo se pode inferir
sobre ganhos para resisténcia/suscetibilidade entre geracoes.

A manifestagdo mais severa da doenga nos frutos, observada no
experimento com as progénies Fs3.4, pode ser consequéncia de influéncias das
condicdes ambientais entre os dois ensaios, em especial, oscilacbes de
temperatura em funcdo da estacdo/més do ano em que as inoculacbes foram
conduzidas (Maio-Setembro/2017 e Agosto-Setembro/2018). Outro importante

fator refere-se a maior precisao no julgamento dos sintomas exercido pelo avaliador
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no segundo experimento, em decorréncia da experiéncia adquirida na avaliagéo do

primeiro.

= CMF =DMF =EPF mMMF
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Figura 13. Médias fenotipicas observadas para as variaveis comprimento (CMF),
didametro (DMF), espessura média do pericarpo do fruto (EPF), massa média de
frutos (MMF), periodo de incubagao (Pl), periodo latente (PL) e area abaixo da
curva de progresso da doenga em frutos nos estadios imaturo (AACPI) em 94
progénies F2:3, 105 progénies F3.4 e nas testemunhas.

De qualquer modo, os fatores mencionados nao invalidam o que ja foi
discutido sobre a potencialidade da populagdo para se obter plantas superiores
quanto a resisténcia a infecado por C. scovillei. Por outro lado, é recomendavel que
nos proximos experimentos haja um maior controle das condigbes ambientais para
reduzir, 0 maximo possivel, as interferéncias negativas dessas condigbes na
manifestacdo da doenga e assim reduzir as chances de selecionar plantas com

genotipos indesejaveis.
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3.1.4.4. Selecao das plantas F3:4 superiores

Os valores fenotipicos individuais, efeitos genéticos aditivos, valores
genéticos aditivos, ganhos e novas médias preditos para cada variavel nas 100
plantas F3:.4 mais bem classificadas pelo indice de selegdo s&do mostrados na Figura
14 e Apéndice B. Dentre as plantas selecionadas, foi observado que 40% delas
pertencem as seis progénies (250.8, 317.5, 250.10, 170.4, 321.4 e 337.7) com
melhores niveis de resisténcia a antracnose, as quais mostraram valor genético
aditivo similar ao da testemunha UENF 1381. A progénie 317.5, por exemplo,
derivada da planta com o segundo melhor ranking na geracéo F2, na geracao Fz3
foi a quinta colocada e F3.4 todos descendentes avaliados mostram resisténcia a
antracnose, sendo observada na genealogia dessa progénie resisténcia em ambos
estadios de maturacao dos frutos para a infecgado causada pelo fungo.

O mérito das progénies, acima mencionadas, se entende para as
caracteristicas morfologicas dos frutos, indicando potencial para obtengdo de
cultivares tanto de pimentdes quanto de pimentas, como pode ser observado na
progénie 321.4 (Figura 13). Os ganhos genéticos negativos preditos para AACPD
ocorreram exclusivamente em plantas descentes dessas progénies. As plantas

pertencentes a progénie 250.8 foram 100% altamente resistentes (AACPD < 5,00).

Na progénie 250.10 as plantas segregaram nas proporgbes de 1% altamente
resistentes: 130 resistentes. Nas progénies 170.4, 317.5 e 337.7 foram observadas
1% plantas altamente resistentes: % plantas resistentes e na 321.4 houve uma maior

. ~ r 4 . 3 . 2
variacao fenotipica observando-se 5 plantas altamente resistentes: 5 resstentes:;

moderadamente resistentes. Na Figura 15 sado destacados frutos de plantas
selecionadas, em meio a frutos com sintomas severos de antracnose de plantas
eliminadas, onde é possivel perceber frutos com caracteristicas de pimentas e de
pimentdes.

Todas as plantas selecionadas tiveram estimativas negativas para os
efeitos genéticos aditivos preditos para AACPD (-11,22 < a < -4,80). O valor
genético aditivo predito para estas plantas oscilou entre 2,40 e 8,82, estando a
maioria das plantas classificadas como altamente resistentes (91%), uma vez que,
esses valores estavam dentro da faixa observada na testemunha UENF 1381
(1,37< uta < 7,29). Para o PL todos os valores de efeito genético aditivo foram
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positivos nas plantas selecionas, indicando desempenho superior ao da média da
variavel. Ja para Pl ocorreram valores negativos para efeitos genéticos aditivos em
11% das plantas classificadas. Por outro lado, percebeu-se que estas plantas
tiveram ganhos para a maioria das demais variaveis, sendo estes mais expressivos
para DMF, EPF e MMF.
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Figura 14. Diagramas de dispersdao com a distribuicdo dos valores fenotipicos
observados, efeitos genéticos aditivos (a), valores genéticos aditivos (u+a), ganhos
genéticos e novas médias preditas para nove variaveis nas 100 plantas Fz:.4 mais
bem ranqueadas pelo indice de Mulamba e Mock com pesos econémicos.
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Figura 15. Fendtipo para a severidade de antracnose em frutos de plantas F3:.4 no
sétimo dia apds a inoculagao com C. scovillei.

Setas e numeros identificam plantas selecionadas; A identificacdo da planta em
cada geracao é separada por um ponto (Fz.F3.Fa).

Em virtude dos ganhos obtidos para CMF pela selegao praticada em F2:3,
havendo frutos com até 13,43 cm, em F3.4 atribuiu-se peso um para essa variavel
no indice de selegcdo. Dentre as plantas selecionadas, 59% apresentaram
superioridade a média dessa variavel. Entre as 41% das plantas com efeitos
genéticos negativos para CMF, estdo inseridas todas as plantas que tiveram
estimativas negativas para ganhos genéticos em AACPD, incluindo todas as
plantas da melhor progénie (250.8). Para as variaveis DMF e EPF, os valores
negativos para os efeitos genéticos ocorreram, respectivamente, em 36% e 17%
das plantas selecionadas e, assim como observado para CMF, essas plantas em
sua grande maioria sdo pertencentes as seis progénies com maior resisténcia a
doenca.

A inclusdo de todas as variaveis para a selecao em Fa:4, utilizando o indice
de Mulamba e Mock (1978) combinado com a atribuicdo de maiores pesos
econdmicos para AACPD (150), DMF (50) e EPF (15), foi muito eficaz na selegao
de linhas com nivel desejavel de resisténcia a infecgao por C. scovillei. As relacdes
inversas entre aumentar as variaveis relativas ao tamanho do fruto e producgao e
aumentar a resisténcia a doenca, indicam que ha maiores possibilidades de serem
obtidas linhagens de pimentas e minipimentdes resistentes ao fungo. No préoximo
ensaio, as progénies precisam ser avaliadas quanto a pungéncia, uma vez que isso
nao foi feito nas gerac¢des anteriores.

Cultivares de pimentdo e pimentas que reunam caracteristicas como

resisténcia a antracnose sdo extremamente desejaveis para uma produgdo mais
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sustentavel, uma vez que até esta data, inexistem tanto no mercado brasileiro
quanto no mercado internacional. O cultivo de plantas resistentes tornara viavel a
colheita de frutos mais tardiamente, reduzira a quantidade de pulverizagcbes para
controle do fungo na cultura e estendera a durabilidade dos frutos comercializaveis

durante a fase pos-colheita.

3.1.5. CONCLUSOES

Um total de 100 plantas Fs.4 foram selecionadas para compor a proxima
geragao. Plantas com valores genéticos aditivos para resisténcia equiparaveis ao
valor genético da testemunha UENF 1381, derivaram das progénies 317.5, 250.8,
250.10, 170.4, 321.4 e 337.7, as quais juntas contribuiram com 40% das plantas
selecionadas.

N&o foi possivel obter plantas de pimentdo com frutos grandes e resisténcia
simultaneamente. Ha maiores possibilidades de que ao final desse programa de

melhoramento sejam obtidas linhagens de minipimentdes resistentes ao fungo.
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3.2. MAPEAMENTO DE GENES DE RESISTENCIA ASSOCIADOS A
MANCHA BACTERIANA EM PIMENTAO

3.2.1. INTRODUGAO

A mancha bacteriana € uma das principais bacterioses associada as
culturas do pimentdo, pimenta e tomate e é causada por bactérias do género
Xanthomonas, cujas ragas sado agrupadas em quatro espécies distintas: X.
euvesicatoria, X. vesicatoria, X. perforans e X. gardneri (Jones et al., 2004). Estes
patdogenos possuem distribuicdo mundial e ocorrem naturalmente nas areas de
cultivo, havendo maior gravidade em regidées com climas tropicais e subtropicais,
nas condigdes de temperatura, umidade e precipitagdo elevadas (Stall et al., 2009).

Tais bactérias podem atacar quaisquer 6rgdos aéreos da planta, em
qualquer estadio fenoldgico, podendo provocar danos foliares relevantes, tanto em
ambiente protegido quanto no campo, gerando perdas significativas na produgao e
qualidade dos frutos (Riva-Souza et al., 2009; Hamza et al., 2010). Os sintomas
sao caracterizados por lesdes necroticas, angulares, com coloracado de marrom
escuro a preto e com aspecto encharcado a oleoso, que podem ser observados
nas folhas, caules, flores e frutos. As lesdes primarias coalescem, convertendo-se
em necrose extensa e aparéncia clorética. O desfolhamento e queda de flores e
frutos, frequentemente, ocorre em cultivos no campo com predominio do patégeno
(Potnis et al., 2015).
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A mancha bacteriana em areas produtoras de Capsicum spp. em diferentes
regides do Brasil €, majoritariamente, devida as cepas de X. euvesicatoria (Areas
et al., 2015; Lima, 2015). Contudo, um levantamento do complexo Xanthomonas
em cultivos de Capsicum spp. conduzido em 2015, relatou pela primeira vez a
ocorréncia natural de X. gardneri na regiao Sudeste e X. perforans no estado do
Cear4, assim como novas ragas de X. euvesicatoria em diferentes regides do Pais
(R. dos S. Lima, 2015).

A resisténcia para sulfatos de cobre e zinco em ragas de X. euvesicatoria
brasileiras tem sido observada (Areas et al.,, 2018). Multiplas aplicagdes de
bactericidas, como antibiéticos e compostos a base de cobre, tem sido o método
de manejo tradicionalmente empregado para as manchas bacterianas e outras
fitobacterioses e, devido ao uso excessivo dos mesmos componentes quimicos
(cobre, estreptomicina, etc.), o rapido surgimento de cepas resistentes a estes
tornou-se comum (Jeffrey B. Jones et al., 2012; Rekanovic et al., 2019; Sevié et al.,
2019).

Estes patdgenos tém a capacidade de evoluir rapidamente, gerando uma
ampla variabilidade nas popula¢des de Xanthomonas spp. Avangos recentes em
analises gendmicas tém permitido compreender melhor a evolugido destes
patdégenos revelando uma infinidade de novos fatores de viruléncia (Potnis et al.,
2015b). A continua evolugao, que cria variabilidade nas popula¢des de patdgenos,
gera a resisténcia das ragas ao controle quimico, bem como a quebra da resisténcia
do hospedeiro (Stall, Jones e Minsavage, 2009).

O controle de doengas por meio da resisténcia genética constitui uma das
estratégias mais seguras e adequadas, porque pode garantir a produtividade da
cultura e proteger o meio ambiente, agricultores e consumidores de contaminagdes
por residuos toxicos. Uma vez que os patdgenos estdo em constante evolugao, a
busca por genes de resisténcia e a transferéncia desses alelos para gendétipos com
caracteristicas comerciais deve também ser continua. Para o controle da mancha
bacteriana através da resisténcia genética do hospedeiro, €& necessario
desenvolver cultivares com genes de resisténcia que confiram durabilidade no
campo, a qual € ampliada via piramidagao dos genes de resisténcia ja conhecidos
e pela identificagdo de novas fontes de resisténcia (Wente et al., 2018).

Neste contexto, o programa de melhoramento de Capsicum da UENF tem

atuado para desenvolver cultivares de pimentas e pimentéo resistentes a mancha
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bacteriana (Costa, et al., 2002; Sudré, 2003; Riva et al., 2004; Riva, 2006; Riva-
Souza et al., 2009; Moreira et al. 2015; Pimenta, 2016; Silva, 2018; da Gracga et al.,
2020). Dentre as contribuigbes geradas para o entendimento e controle dessa
doenca, destacam-se a obtengdo de trés cultivares de pimentas resistentes a
mancha bacteriana, ‘UENF Campista’, ‘UENF Carioquinha’, e ‘UENF Carioca’
((Pimenta et al., 2016; Bento et al., 2017) e a identificacdo de novas fontes de
resisténcia (Sudre, 2003; Bento et al., 2017) contribuindo para a descoberta de
novos genes associadas a mancha bacteriana (Potnis et al., 2012; Silva, 2018).

Trabalhos conduzidos em parceria com o Department of Plant Pathology
da University of Florida, centro de referéncia internacional no estudo do complexo
Capsicum-Xanthomonas, geraram, mais recentemente, indicios sobre possiveis
novos genes recessivos associados a resisténcia no acesso UENF 1381 para
varias racas das quatro espécies de Xanthomonas (Silva, 2018). E importante
ressaltar que apenas dois genes recessivos, bs5 e bs6, sdo conhecidos por conferir
resisténcia a mancha bacteriana em pimentas (Jones et al., 2002a; Stall et al., 2009;
Vallejos et al., 2010). Dessa forma, € pertinente investigar sobre quais genes se
expressam no acesso UENF 1381 promovendo resisténcia para as ragas mais
virulentas de Xanthomonas testadas por Silva (2018).

O presente estudo teve por objetivos investigar sobre novos genes de
resisténcia no acesso UENF 1381 associados a X. euvesicatoria (Xe) e X. gardneri
(Xg), localizar as regides do genoma contendo os genes de resisténcia por meio do
sequenciamento de plantas segregantes em bulk, desenvolver marcadores
moleculares e genotipar as gerag¢des segregantes F2:RC12 e F2RC13 para restringir
as regides contendo os genes de resisténcia e realizar a selegdo assistida por

marcadores no desenvolvimento de isolinhas.

3.2.2. REVISAO DE LITERATURA

3.2.2.1. Resisténcia genética a mancha bacteriana em Capsicum

Respostas qualitativas e quantitativas de resisténcia a patdégenos

associados a mancha bacteriana tém sido identificadas em pimenta (Jones, Stall
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e Bouzar, 1998; Tai et al., 1999; Jones et al., 2002; Riva et al., 2004; Schornack et
al., 2008; Stall et al., 2009; Potnis et al., 2012, 2015; Silva et al., 2017; Bento et al.,
2017). A reacéo hipersensivel (RH) é controlada de acordo com a teoria gene-a-
gene, isto é, a resisténcia € controlada por um gene de aviruléncia (Avr) no
patdogeno e um gene de resisténcia (R) no hospedeiro (Flor, 1955). A resisténcia
quantitativa ou poligénica a mancha bacteriana parece ser mais duravel do que a
resisténcia das plantas associada a RH (Potnis et al., 2015b).

Em Capsicum foram descritos seis genes de resisténcia dominantes Bs17,
Bs2, Bs3 (Stall et al., 2009), Bs4C (Strauss et al., 2012), Bs7 (Potnis et al., 2012) e
BsT (Minsavage et al., 1990), os quais desencadeiam resposta hipersensivel apés
o reconhecimento dos genes de aviruléncia avrBs1, avrBs2 , avrBs3 , avrBs4C,
avrBs7 e avrBsT, respectivamente (Potnis et al., 2015). As plantas portadoras
destes genes sao aptas para detectar ragas especificas do agente patogénico e
impedir a infeccdo. Em se tratando de resisténcia especifica a raga, as cultivares
precisam reunir os genes de resisténcia para a(s) raca(s) presente(s) no campo
para serem eficazes no controle da doenca. A durabilidade da resisténcia no
campo, exige esfor¢cos continuos para piramidagcao desses genes de resisténcia
conhecidos e para identificar novas fontes de resisténcia (Stall et al., 2009; Wente
et al., 2018).

Dois genes de resisténcia recessivos sdo conhecidos, bsb e bs6, os quais
fornecem uma resisténcia nao hipersensiva (Jones et al., 2002). Plantas de pimenta
contendo bs5 ou bs6, separadamente, foram inoculadas com uma ampla colecéo
de patogenos causadores de manchas bacteriana e observou-se uma alta
severidade as ragas de X. gardneri. No entanto, plantas que continham bs5 e bs6
apresentaram reacao menos agressiva as respectivas ragas (Stall et al., 2009). O
gene bs5 conferiu uma resisténcia mais duravel as racas 0-10 de X. euvesicatoria,
enquanto o gene bs6 fornece um nivel mais alto de resisténcia somente quando
combinado com bs5 (Wente et al., 2018).

Na caracterizagédo desses dois genes para a resisténcia a X. euvesicatoria
raca P6, Vallejos et al. (2010) observaram interagéo epistatica em fungéo da
temperatura. A avaliacao individual dos genes indicou que sob temperatura de 25°C
0 bs5 confere maior nivel de resisténcia do que o bs6, e quando combinados na
mesma planta eles conferem resisténcia total a raca TOP6, configurando agao

genética aditiva. Sob condicbes de temperatura de 30°C as resisténcias de plantas
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com genes separados foram altamente comprometidas, enquanto em combinagao
proporcionaram resisténcia quase completa para a raca TOPG, evidenciando
interacéo epistatica positiva a altas temperaturas (Vallejos et al., 2010).

Na fenotipagem de uma populagdo derivada do cruzamento entre
"Hercules" e o acesso UENF 1381 para a reagao ao isolado de X. euvesicatoria
ENA 4135, raga T1P3, o estudo de heranca indicou que a resisténcia era controlada
por no minimo trés genes recessivos (Riva, 2004). Numa populagdo derivada do
pimentdo ‘Early Calwonder’ (ECW) x UENF 1381, para este mesmo isolado, foi
observado que o controle genético da mancha bacteriana tem um aspecto
quantitativo, com maior efeito aditivo, sendo a resisténcia conferida por um numero
minimo de genes equivalente a cinco genes recessivos (Silva et al., 2017).

Uma série de inoculagdes com diferentes ragcas das quatro espécies de
Xanthomonas foi conduzida com o acesso UENF 1381 e geragdes descendentes
do cruzamento ECW x UENF 1381 (Silva, 2018). Para quatro estirpes de X.
gardneri foram observadas reagdes de hipersensibilidade (RH). O acesso UENF
1381 também apresentou RH para raga P1 de X. euvesicatoria (isolado BA26-1),
RH intermediaria para duas cepas de X. perforans e forte RH para trés cepas de X.
vesicatoria. Resisténcia quantitativa foi observada para isolados de X. euvesicatoria
das racas P3 (Xe 0143) e P10 (Xe 18B). Silva (2018) concluiu que cinco genes
(predominantemente recessivos), sendo um gene maior com efeito aditivo
associado a poligenes de efeito aditivo e dominante, controlam a resisténcia a

mancha bacteriana herdada do acesso UENF 1381.

3.2.2.2. Sequenciamento genémico de Capsicum spp. e avan¢gos no

mapeamento de genes de resisténcia

As primeiras sequéncias gendmicas para espécies de Capsicum foram
divulgadas por Kim et al. (2014) e Qin et al. (2014). Os dois genomas de referéncia
contemplaram as principais espécies de pimentas cultivadas, C. annuum e C.
chinense, incluindo o genoma para a variedade crioula de pimenta mexicana,
Criollo de Morelos 334 (‘CM334’) (Kim et al., 2014) e da cultivar ‘Zunla-1’ (Qin et
al., 2014). Esses estudos destacaram que o tamanho do genoma da pimenta é de
~ 3,0 - 3,5 Gb, possui uma alta porcentagem (mais de 80%) de elementos

repetitivos e codifica cerca de 35.000 genes (Kim et al., 2014).
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A disponibilidade de sequéncias de genoma de referéncia de alta qualidade
e de ferramentas gendmicas acessiveis, como matrizes de Single Nucleotide
Polymorphism - SNP e métodos baseados em Next-Generation Sequencing - NGS
(sequenciamento de proxima geragédo) de baixa cobertura permitiram que varios
mapas de alta densidade fossem desenvolvidos e usados para mapeamentos de
Capsicum spp. nos ultimos anos (Mohan e Paran, 2019). C. annuum ‘CM334’ e C.
chinense ‘P1159236° sdo importantes fontes de resisténcia a doencas e tém sido
amplamente utilizadas como linhas parentais em populagdes de mapeamento
(Naegele et al., 2014; Rehrig, et al., 2014; Xu et al., 2016; Mohan e Paran, 2019).

A abordagem de NGS em combinacdo com Bulked Segregant Analysis —
BSA (Michelmore, Paran, & Kesseli, 1991), possibilitou identificar marcadores
fortemente vinculados ao gene Pvr4 em C. annuum, conferindo resisténcia
dominante a trés patétipos de Potyvirus (PVY) (Devran et al., 2015). O
sequenciamento de cultivares resistentes e suscetiveis, permitiram detectar SNPs
e alelos putativos relacionados a resisténcia para varias doengas de importancia
para a cultura, como oidio (Jo et al., 2017; Ahn et al., 2018), murcha bacteriana
(Ahn et al., 2016), antracnose (Mahasuk et al., 2016), e podridao de raiz causada
por Phytophthora capsici (Xu et al., 2016).

Um novo locus dominante, PMR1, que confere resisténcia ao oidio em C.
annuum foi mapeado por Jo et al. (2017). Estes autores localizaram seis
marcadores moleculares, incluindo um marcador SCAR e cinco marcadores SNPs,
em uma regidao a 0 cM do locus PMR e identificaram nessa regidao dois genes
putativos de resisténcia a doenca do tipo repeticdo rica em leucina com sitio de
ligacdo a nucleotideo (NBS-LRR). A comparacao de marcadores InDel especificos
da espécie e de marcadores SNP derivados da genotipagem por sequenciamento
(Genotyping-by-sequencing — GBS), indicou que C. baccatum representa uma
possivel fonte dessa introgressdo de resisténcia ao oidio em C. annuum na
linhagem parental ‘'VK515R’ (Jo et al., 2017).

Para a murcha bacteriana foi detectado um total de 5.514.563 SNPs
polimorficos, a partir da comparagao de dados de ressequenciamento de todo o
genoma de duas variedades de pimenta, ‘Saengryeg 211’ (suscetivel) e ‘82PR66’
(resistente) com o genoma de referéncia de C. annuum ‘CM334’, e 42.236 sets de
iniciadores de alta resolucéo foram selecionados (Ahn et al., 2016). A combinagao

de BSA com a técnica de Specific Length Amplified Fragment sequencing (SLAF-
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seq) permitiu mapear em C. annuum um novo gene dominante, PhR10, no qual um
alelo confere resisténcia a podridao de raiz, causada pelo isolado ‘Byl4’, raca 3 de
P. capsici (Xu et al., 2016).

3.2.3. MATERIAL E METODOS

3.2.3.1. Obtencao do material vegetal

Cruzamentos entre os acessos UENF 2285 (C. annuum cv. Early
Calwonder, pimentdo, suscetivel a mancha bacteriana) e UENF 1381 (C.
annuum var. annuum, pimenta pungente, resistente a mancha bacteriana), e a
conducdo das geragbes Fi1, F2 e retrocruzamentos (RCiP1 e RC1P2) foram
realizadas conforme Silva (2018). Plantas destas geracbdes foram submetidas a
testes de patogenicidade com X. euvisicatoria, cepa ‘ENA 4135’ (raca P3), no
Laboratorio de Melhoramento Vegetal da UENF, em Campos dos Goytacazes, RJ,
BR, e o estudo de heranca da caracteristica é descrito em Silva et al. (2017).

Novas plantas dos parentais, F1 e F2 foram obtidas no Department of Plant
Pathology na University of Florida, em Gainesville, FL, USA (mai-set/2017), e
submetidas a uma série de ensaios de patogenicidade, empregando cepas das
quatro espécies de Xanthomonas patogénicas em Capsicum spp. e/ou tomate,
originadas de diferentes paises (Silva, 2018). Para a investigacdo de possiveis
novos genes de resisténcia a mancha bacteriana, a planta F2 #6 resistente a varias
cepas (Silva, 2018) foi selecionada para avango do programa. A planta F2#6 foi
utilizada para retrocruzamentos com o parental recorrente (UENF 2285) e duas
geracgdes de retrocruzamentos foram avaliadas neste estudo (Figura 16). Linhas
derivadas da F2#6 foram também avangadas até a geragao Fs, utilizando sementes
de um fruto de autofecundagao da melhor planta, isto &, a planta mais resistente a

X. euvesicatoria e X. gardneri, de cada geragao.
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Figura 16. Etapas do programa de melhoramento para desenvolvimento de
isolinhas de pimentdo visando o estudo de novos genes de resisténcia a X.

euvesicatoria (ragca P6) e X. gardneri (raga P3).
RC:Retrocruzamento; RR- Planta resistente a X. euvesicatoria e suscetivel a X. gardneri; RS -
Planta resistente a X. euvesicatoria e suscetivel a X. gardneri e SR — Planta suscetivel a X.

euvesicatoria e resistente a X. gardneri
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3.2.3.2. Populagdoes bacterianas em linhas recombinantes Fs derivadas
da planta F2 #6

Doze plantas F2:5 e trés plantas de cada parental foram submetidas a
inoculagdes com X. euvesicatoria (Xe, raga P6) e X. gardneri (Xg, raca P3). As
cepas foram cultivadas em placas com meio nutriente agar e mantidas a 28 °C por
24h em incubadora BOD. Uma pequena amostra das colbnias bacterianas
(~metade da zona interna da alga de inoculag&o) foi transferida para tubos de
ensaio contendo 3 mL de agua da torneira autoclavada. A suspensdo foi
homogeneizada num agitador vortex com intensidade controlada e a concentragao
celular ajustada para 108 UFC mL' em espectrofotémetro (Aeco = 0,3).
Posteriormente, 50 uL das suspensées bacterianas (108 UFC mL™") foram diluidas
em 50 mL de agua da torneira esterilizada, resultando na concentragao final de 10°
UFC mL". O indculo bacteriano foi infiltrado nos espacos intercelulares no lado
abaxial das folhas completamente expandidas, utilizando seringa com agulha
hipodérmica. As duas cepas foram avaliadas nos 14 genétipos, sem repeticdo. As
plantas foram mantidas em casa de vegetacdo sob temperatura de ~28°C até o
momento da avaliacao.

As populagdes bacterianas nos gendétipos inoculados foram determinadas
extraindo da folha dois discos de 0,5 cm? da area infiltrada com auxilio de um
furador de rolha. Os discos foram macerados em 1 mL de agua da torneira
autoclavada utilizando tubos de ensaio e bastdes de vidro. Posteriormente, foi feita
a diluicdo em série para as concentragdes de 10" a 10, plaqueadas as diluigdes
apropriadas em agar nutriente e incubadas em BOD a 28°C por trés dias, conforme
ilustrado na Figura 17. As contagens foram realizadas nos dias zero e sete apés a
inoculacao (ODAI e 7DAI). ODAI incluiu apenas parental UENF 2285 com diluicéo a
10", e teve por objetivo confirmar se a suspensdo continha células viaveis na
concentracao adequada. Folhas de todas as plantas F2:5 € de cada parental foram
amostradas no 7DAI. Dada a alta concentracado de células formadoras de colbnias
esperada, foram transferidos para meio nutriente agar 50 uL das diluigbes 102 a
106 para ambas as cepas. A contagem das colbnias de Xe e Xg incluiu as placas
com diluigbes de 103 a 10 e de 10 a 10, respectivamente. Os valores das

contagens para Xe a 102 e Xg a 10 foram transformados em Log1o e plotados em
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grafico de linha. As plantas com menor populacdo bacteriana por centimetro

quadrado de area foliar foram selecionadas para continuidade do programa.
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Figura 17. Metodologia empregada para avaliar a populacéo de X. euvesicatoria e
X. gardneri em linhas recombinantes F2:5 e acessos UENF 2285 e UENF 1381.

As plantas com menores populacdes bacterianas foram transplantadas
para vasos plasticos maiores, de 10 cm para 15 cm de diametro, contendo substrato
comercial para hortaligas e reinoculadas com Xe e Xg. As plantas foram mantidas
em casa de vegetacao sob condi¢des de temperatura ~28°C e avaliadas com duas
e trés semanas apds a inoculagdo, quando apresentaram sintomas visiveis da
mancha bacteriana. A escala de notas apresentada na Figura 18 foi utilizada como
referéncia para quantificar a severidade da doenga. As plantas Fs com melhores
niveis de resisténcia para as cepas testadas foram mantidas para obtencdo de

sementes autofecundadas (Fes).
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Figura 18. Escala de notas para avaliagdo da severidade da mancha bacteriana
foliar em C. annuum var. annuum.

3.2.3.3. Teste de patogenicidade na populagao F2RC12

Cento e vinte plantas F2RC12 e quatro plantas de cada parental foram
fenotipadas para mancha bacteriana. As mudas foram produzidas em bandeja de
aluminio contendo substrato comercial proprio para hortalicas. Apos a emissao do
primeiro par de folhas definitivas, as plantulas foram transferidas para vasos
plasticos pequenos (10 cm de didmetro), contendo substrato comercial para
hortalicas. As plantas foram mantidas em casa de vegetacdo sob condigbes de
temperatura variando de 25 a 30°C.

A inoculacdo ocorreu quando as mudas apresentaram dois pares de folhas
definitivas, avaliando-se a reagdo a cepas de X. euvesicatoria (raga P6) e X.
gardneri (raga P3). Ambas as cepas foram cultivadas em placas com meio nutriente
agar em incubadora a 28 °C por 24h. As culturas foram suspensas em agua da
torneira autoclavada e a concentragdo celular ajustada para 108 UFC mL"' em
espectrofotdmetro (ODeoo = 0,3 abs). Por meio diluicdo seriada em agua da torneira
autoclavada as suspensodes de células de Xe e Xg foram reajustadas para 10°
ufc/mL e 108 ufc/mL, respectivamente. Cada indculo foi infiltrado em uma folha

totalmente expandida de cada planta, em uma area de ~1,0 cm? usando seringa



66

com uma agulha hipodérmica. Suspensdes bacterianas na concentragio de 108
ufc/mL foram utilizadas para testar a reacado de hipersensibilidade na populagao,
via avaliacdes as 24 e 48 horas apéds a inoculagéo.

Os sintomas nas folhas inoculadas por Xe (10° ufc/mL) foram avaliados a
cada trés dias, iniciando a partir da observagao de pelo menos uma planta com
primeiros sintomas (~10 dias apds a inoculagdo), até trés semanas apos a
inoculagéo (~21 dias). Para Xg (103 ufc/mL) a avaliagdo dos sintomas ocorreu de
modo analogo a Xe, porém, estendendo-se até quatro semanas apos a inoculagao.
A severidade da doencga foi estimada com base em escala notas de 0 a 4 (Figura
18), sendo: 0 - nenhum sintoma da doenga, 1 - manchas cloréticas, 2 - folhas
amareladas com alguns pontos necroticos, 3 - manchas necréticas e 4 - necrose
total (Riva-Souza et al., 2009). A nota obtida no ultimo dia de avaliagao foi
considerada para classificagao fenotipica dos genotipos. Plantas com notas 0 e 1
foram classificadas resistentes e plantas com notas 2, 3 e 4 foram consideradas
suscetiveis. A planta F2RC12 com melhor resposta de resisténcia para ambos
isolados foi selecionada para fazer o terceiro retrocruzamento com o parental

recorrente ECW.

3.2.3.4. Genotipagem por sequenciamento e analise de segregagao em
bulk

Apos a fenotipagem da populacédo F2RC12 para a reagéo a X. euvesicatoria
e X. gardneri, 48 plantas segregantes foram selecionadas para sequenciamento
gendmico pelo método de analise de segregantes agrupadas (Michelmore et al.,
1991). Amostras de folhas jovens das 48 plantas foram coletadas para construgao
de trés grupos contrastantes: RR - 13 plantas resistentes a Xe e Xg, RS - 13 plantas
resistentes a Xe e suscetiveis a Xg e SS - 22 plantas suscetiveis a Xe e Xg. A
extracdo do DNA gendmico total foi efetuado pelo método cetyltrimethylammonium
bromide — CTAB (Murray & Thompson, 1980). O DNA das amostras foi limpo
usando kits Qiagen Power Clean. Os parametros de qualidade e concentracao de
DNA foram medidos em espectrofotdbmetro NanoDrop pelos valores de absorbancia
com comprimento de onda de 260 e 280 nm, respectivamente.

Os dados brutos de reads gerados para as bibliotecas /lllumina foram
filtrados para produzir reads limpas, que foram entdo alinhadas aos contigs

do genoma de referéncia da variedade crioula ‘CM334’ (Criollo de Morelos),
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espécie C. annuum var. annnuum (Kim et al.,, 2014) usando o programa de
Burrows-Wheeler Aligner - BWA (Li e Durbin, 2009). SAMtools (Li et al., 2009) e
GATK (https://gatk.broadinstitute.org/hc/en-us) foram usados para chamada de
SNPs e InDels (insergdes e delegdes). A classificagdo e anotagao das variagdes de
sequéncias nucleotidicas foram realizadas usando SnpEff (Kim et al., 2014). Apds
identificacdo das localizagbes genémicas e dos genes candidatos mais provaveis,
buscas no genoma de referéncia de ‘CM334’ via BLAST na plataforma do NCBI
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov) foram efetuadas e marcadores especificos (CAPS-
Cleaved Amplified Polymorphic Sequence) foram desenhados usando a ferramenta
Primer-BLAST (NCBI). Os marcadores foram testados via PCR (Polymerase chain
reaction) nos parentais e na populagao segregante sequenciada. PCRs com novos
marcadores do gene bs6 desenvolvidos por Wente et al. (2018) e diferentes

daqueles utilizados por Silva (2018), foram testados em todos os genétipos.

3.2.3.5. Teste de patogenicidade na populagao F2RC13

Em decorréncia da reduzida disponibilidade de sementes F2RC13 somada
a falhas na germinacgao e plantulas deformadas, apenas 52 plantas F2RC13 foram
obtidas e, juntamente com quatro plantas de cada parental, foram avaliadas para a
reagcdo mancha bacteriana. Cepas ‘Xe 157’ (Xe, raga P6TO0), cuja resisténcia do
hospedeiro tem sido associado aos genes recessivos bsb e bs6 (Jones et al., 2002;
Vallejos et al., 2010), e a cepa ‘Xg 51’ (X. gardneri), virulenta na isolinha ECW60R
(gene bs6), foram utilizadas para fenotipagem das plantas F2RC13. A metodologia
de preparo do inéculo, inoculacdo e avaliacdo dos sintomas nas plantas foi
conduzida conforme descricao na subsubsubsecao 3.2.3.3. As plantas resistentes
a Xe e Xg foram submetidas a genotipagem via testes de PCRs com marcadores
para o gene bs6 e novos marcadores desenvolvidos neste estudo (subsubsubse¢ao
3.2.3.4). Plantas resistentes na auséncia do gene bs6 e presenca de marcas para
0s provaveis novos genes foram selecionadas e, posteriormente, retrocruzadas

com o parental recorrente para continuidade do programa.

3.2.4. RESULTADOS E DISCUSSAO
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3.24.1. Linhas de pimentao resistentes a X. euvesicatoria e X. gardneri

A populagao bacteriana nas folhas do parental suscetivel UENF 2285 (1,02
x 108 UFC/cm?) infiltradas com X. euvesicatoria (Xe, raga P6), foi muito superior ao
parental resistente UENF 1381 (6 x 10* UFC/cm?), diferindo em 3,23 unidades
logaritmicas (Figura 19A). Nota-se que quase todas as plantas F25 [linhas
derivadas da planta F2 #6, conforme Silva (2018)] apresentaram populacdes
bacterianas inferiores a média populacional bacteriana dos parentais, destacando-
se as plantas F2:5 5, 7,9, 11 e 12. A planta F2;5 5 n&o apresentou nenhuma coldnia
de Xe.
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Figura 19. Populagdes bacterianas e severidade da mancha bacteriana em plantas
dos parentais UENF 2285 (suscetivel) e UENF 1381 (resistente) e F2:5 (1 - 12), aos
sete dias apods inoculagdes (7DAI) com X. euvesicatoria e X. gardneri na

concentragdo de 10° UFC.mL™". Nota: Populages bacterianas uma hora apés infiltragdo, no
acesso UENF 2285: Xe = 4,8 x 10° ufc/cm? e Xg = 4,0 x 103 ufc/cm?3

As populagdes de X. gardneri (Xg, raga P3) foram relativamente superiores
as populagdes de Xe em todas as plantas avaliadas, exceto a planta F2:5 6, que
expressou quase o mesmo numero de unidades formadoras de coldnia por
centimetro quadrado de area foliar (A 0,05 unidades log) (Figura 19A). A diferenca
das populagbes de Xg nas folhas dos parentais variou em 0,42 unidades
logaritmicas. No parental suscetivel observou-se 2,74 x 108 UFC/cm? aos sete dias
ap6s a inoculacao (7DAI). No parental UENF 1381, a contagem da populacao de
Xg ocorreu aos 6DAI, devido a queda da folha (acidente com a mangueira de
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irrigagao), e resultou em 1,04 x 108 UFC/cm2. As plantas F25 5, 6, 7 e 8
apresentaram populagdes de Xg inferiores ao observado no parental UENF 1381,
destacando-se as plantas F2:5 6 e 8 com menor quantidade de bactérias, ambas
com 2 x 108 UFC/cm?2. Em experimentos anteriores foi constatado que crescimento
maximo de Xg no UENF 1381 ocorre aos 6DAIl e decresce nos dias seguintes (Silva,
2018).

Aos 7DAI com Xe apenas o parental suscetivel UENF 2285 apresentava
sintoma visivel, equivalente a nota 4 da escala de severidade (Figura 19B). Para
Xg, sintomas severos foram observados aos 7DAl em quase todas as plantas,
exceto na F2:5 6, com auséncia total de sintomas (nota 0), e F257 e 8, com leve
amarelecimento na area inoculada (nota 1). Os indculos de ambas as cepas foram
infiltrados nas folhas na concentracdo de 10° UFC.mL"'. Nesta concentracdo os
sintomas da cepa Xe em plantas com algum nivel de resisténcia séo visiveis apos
cerca de 10 DAl e é adequada para avaliagéo da severidade com escala de notas
e contagem da populagdo bacteriana. Ja para a fenotipagem da reacdo a cepa de
Xg via escala de notas, o ideal é inocular as plantas numa concentragdo menor (103
UFC.mL-"), devido a alta agressividade das cepas desta espécie.

As plantas F25 6 e 8 € 5, 7, 8, 9, 11 e 12 que apresentaram menores
populagdes Xg e Xe, respectivamente, foram selecionadas e reinoculadas. Todas
as plantas mantiveram o padrao de resisténcia (notas 0 e 1) e foram cultivadas até

obtencao de sementes autofecundadas.

3.24.2. Mancha bacteriana nas populagdes F2RC12 e F2RC13

As plantas F2 do segundo (RC12) e terceiro (RC13) retrocruzamentos foram
avaliadas para reacao a cepas de X. euvesicatoria e X. gardneri. As distribuicoes
das classes fenotipicas observadas para a caracteristica em questdo séao
apresentadas na Figura 20, considerando: A) cinco fenétipos distintos com base na
severidade da doenga (escala de notas) causada por cada cepa e espécie de
Xanthomonas e B) quatro fendtipos resultantes da reacao conjunta de resisténcia
e/ou suscetibilidade as duas espécies de Xanthomonas.

Na populagao F2RC12, de 120 plantas avaliadas, observou-se que 40,83%
foram resistentes (notas 0 e 1) e 59,17% suscetiveis (notas 3, 4 e 5) Xe, raca P6.

Para a Xg, raga P3, observou-se que 26,67% das plantas foram resistentes e
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73,33% suscetiveis (Figura 20A). A populagcdo F2RC13 seguiu um padrao de
distribuicdo fenotipica muito similar ao reportado na populagdo F2RC12. Dentre as
52 plantas F2, 40,38% foram resistentes e 59,62% suscetiveis a raga P6 de Xe e,
para a reagao Xg foram observadas 28,85% de plantas resistentes e 71,15%
suscetiveis (Figura 20A).

Ao considerar a reagao para Xe e Xg como duas variaveis, quatro classes
fenotipicas podem ser observadas em cada geragao F2, as quais sdo: RR — plantas
resistentes a Xe e Xg; RS — plantas resistentes a Xe e suscetiveis a Xg; SR —
plantas suscetiveis a Xe e resistentes a Xg; e SS — plantas suscetiveis a Xe e Xg
(Figura 20B). Na populagao F2RC12, a maioria das plantas foi suscetivel a Xe e Xg
(SS = 50,83%), assim como o parental UENF 2285 e F1RC12. Junto ao parental
UENF 1381, foram observadas 18,33% plantas F2RC12 com fendtipos RR.
Frequéncias similares ocorreram na populagéo F2RC13, com 48,08% SS (+ UENF
2285 e F1RC13), 18,33% RR (+ UENF1381), 23,08% RS e 11,54% SR.

O acesso UENF 1381 manteve-se com auséncia de sintomas (nota 0) da
mancha bacteriana, devido a Xe até o ultimo dia de avaliagdo, evidenciado alta
resisténcia a raga P6. Ja para Xg os sintomas variaram entre plantas (repeti¢cdes)
do parental UENF 1381, de auséncia de sintomas (nota 0) para um leve
amarelecimento da area inoculada (nota 1). Plantas F2 com padrdes de resisténcia
equiparaveis ao acesso UENF 1381 foram identificadas nas duas populacdes de
retrocruzamento. Os fenotipos para reacdo a mancha bacteriana observados nos
parentais, geragdes F1 e F2 do RC12 e RC13 indicam que a suscetibilidade as ragas
de Xe e Xg testadas € dominante, concordando com as observag¢des nas geragoes

iniciais descritas por Silva (2018).
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Figura 20. Distribuicdo fenotipica das plantas F2 do segundo e terceiro
retrocruzamentos. A) Severidade observada para cada cepa de X. euvesicatoria e
X. gardneri e B) Classes fenotipicas para reagédo simultanea as duas espécies de

bactérias. Plantas resistentes (R): notas 0 e 1; e plantas suscetiveis (S): notas 2, 3 e 4; RR:
resistentes a Xe e Xg; RS - resistentes a Xe e suscetiveis a Xg; SR suscetivel a Xe e resistentes a
Xg; e 4) SS suscetiveis a Xe e Xg.

Os genes de resisténcia (gene R) recessivos, bs5 e bs6, medeiam a
resisténcia do tipo ndo hipersensivel ou resisténcia quantitativa (Jones et 2002;

Vallejos et al., 2010) para todas as racas de X. euvesicatoria (0-10), mas, para
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cepas de X. gardneri as resisténcias mediadas por estes dois genes é superada
(Schornack et al., 2008). Testes de patogenicidade indicaram que as isolinhas
ECWA50R (gene bsb) e ECWG0R (gene bs6) sdo altamente resistentes a cepa ‘ENA
4135’ (Silva, 2018). A cepa ‘Xe 157’ (raga P6), por outro lado, é mais agressiva que
‘ENA 4135’ e, como demonstrado por Vallejos et al. (2010), as isolinhas ECW50R
e ECWG60R, sob temperaturas de 25°C, apresentaram resisténcia intermediaria a
‘Xe 157’ e, sob 30°C, a isolinha ECWG60R e ECW123 (suscetivel) ndo tiveram
diferencgas significativas. Os genes bs5 e bs6 quando juntos no mesmo genotipo
(ECW12346) conferem alta resisténcia a raca P6, porém, se separados a
resisténcia é reduzida (Vallejos et al., 2010).

Iniciadores especificos para os genes bs5 e bs6 foram testados no parental
UENF 1381 por Silva (2018) e a autora concluiu que estes genes ndo estavam
associados a resisténcia para mancha bacteriana neste gendtipo e, obviamente,
nem na populagdo dele derivada. Neste estudo, testes de PCR foram efetuados
com novos marcadores do gene bs6 desenvolvidos por Wente et al. (2018) e
geraram resultados contrarios aos de Silva (2018), isto é, o acesso UENF 1381
apresentou padrao de bandas compativeis para presenga do gene bs6 em
homozigose na sua forma recessiva.

Esta nova informacdo, combinada com o conhecimento sobre a
patogenicidade da cepa ‘ENA 4135 nos gendtipos ECW50R, ECWG60R e
UENF1381 (Silva, 2018) e da cepa ‘Xe 157’ nas linhas ECW50R, ECWG60R e
ECW12346 (Vallejos et al., 2010) sugerem que ha outros genes contribuindo para
a alta resisténcia do acesso UENF 1381, pois, o gene bs6 sozinho é fraco para
controlar a raga P6 (Vallejos et al., 2010) e ndo confere resisténcia as cepas de X.
gardneri ‘Xg444’ (Silva, 2018) e ‘Xg51’ (dados deste estudo).

Onze ragas de Xanthomonas spp. sao descritas para pimentas/pimentéao,
as quais sao diferenciadas com base na interagdo incompativel (reacdo de
hipersensibilidade - RH) em gendtipos contendo os genes de resisténcia Bs1, Bs2,
Bs3 e Bs4 (Stall et al., 2009; Jones et al., 1998). A interagcdo incompativel é
explicada pela teoria gene-a-gene (Flor, 1955), ou seja, para que ocorra é
necessaria a presenga de um gene de resisténcia (R) num gendtipo particular de
pimentdo/pimenta/tomate e um gene de aviruléncia (Avr) correspondente na raga
particular do patégeno (Minsavage et al., 1990). ‘ENA 4135’, por exemplo, pertence

a ragca P3T1 (Riva-Souza et al., 2007), portanto, RH é observada nos genétipos
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ECW20R (avrBs2 x Bs2) e ‘Pl 235047’ (avrBs4 x Bs4) e suscetibilidade em
ECW10R (Bs7), ECW30R (Bs3) e ECW (auséncia total de genes R).

Inoculagdes conduzidas por Silva (2018) incluindo diferentes cepas de X.
euvesicatoria e X. gardneri portadoras dos genes de aviruléncia avrBs1, avrBs2 e
avrBs3 e teste de PCR com marcadores para o gene R Bs4 indicaram que os genes
Bs1, Bs2, Bs3 e Bs4 nao conferem resisténcia ao acesso UENF 1381 (auséncia de
RH). Algumas cepas (a maioria sem informagdo sobre genes Avr), como X.
euvesicatoria (‘BA26-1’ - pimenta/Argentina), X. gardneri (1782’ e ‘1783’ - Brasil,
‘Xg444’ - Costa Rica, e ‘Xg51’ - Canada), X. perforans (‘Xp2010’ - pimenta/Florida
e ‘RR110-AUS14’) e X. vesicatoria (‘BA21-1-606’, ‘BA26-1-611" e ‘BA26-4-620’)
causaram RH no acesso UENF 1381 (Silva, 2018).

3.24.3. Locide resisténcia para mancha bacteriana

A analise de segregantes agrupadas (Bulked segregant analysis-BSA)
usando sequenciamento gendmico foi realizada na populagdo F2RC12. Os grupos
contrastantes foram construidos com base nos fenétipos observados para reagéo
a X. euvesicatoria e X. gardneri (Figura 20). O mapeamento foi conduzido com
proposito de identificar variantes estruturais associadas ao fendtipo de
resisténcia/suscetibilidade para Xe e Xg. Regides cromossdmicas associadas ao
controle da mancha bacteriana foram localizadas no cromossomo 6 (Figura 21). A
comparacao da frequéncia de alelos no cromossomo 6 entre os bulks contratantes

e loci com potenciais genes candidatos sdo apresentados nas Figuras 22-24.
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Figura 21. Ajuste das variantes estruturais nos 12 cromossomos de C. annuum var. annuum. Picos que tocam e/ou ultrapassam a linha <
+/- 0,6 indicam regides gendmicas associadas ao controle da mancha bacteriana. &
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Figura 22. Cromossomo 6. A) proporgéo da frequéncia de alelos entre os bulks RS e SS e SNPs provavelmente ligados a genes R
para X. euvesicatoria e B) frequéncia de alelos de referéncia nos bulks RS (pontos azuis) e SS (pontos vermelhos).

RS - Resistente para X euvesicatoria e suscetivel a X. gardneri e SS — Suscetivel para X euvesicatoria e X. gardneri.

Gl



w2t B

Tase 1573 Tam
P ezl

b

e 1488 tacas Fan wure
VAT T b et

e | URE
"{ 1 ,J.. i s e i e Tiam sy Tate w0 rate_17208

Pesition Pasition

Figura 23. Cromossomo 6. A) proporgéo da frequéncia de alelos entre os bulks RR e SS e SNPs provavelmente ligados a genes R
para X. euvesicatoria e X. gardneri e B) frequéncia de alelos de referéncia nos bulks RR (pontos azuis) e SS (pontos vermelhos).

RR - Resistente para X euvesicatoria e X. gardneri; SS — Suscetivel para X euvesicatoria e X. gardneri.
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Figura 24. Cromossomo 6. A) proporgao da frequéncia de alelos entre os bulks RR e RS e SNPs provavelmente ligados a genes R
para X. gardneri e B) frequéncia de alelos de referéncia nos bulks RR (pontos azuis) e RS (pontos vermelhos).

RR - Resistente para X euvesicatoria e X. gardneri; RS — Resistente para X euvesicatoria e Suscetivel para X. gardneri.
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A distribuicdo da frequéncia dos alelos ao longo do cromossomo 6 indicou
mutacdes causais e SNPs ligados a genes candidatos em trés regides
cromossOmicas associadas ao controle da resisténcia para Xe e Xg (Figuras 22-
24A). O terceiro pico apresentou maior quantidade de SNPs variantes e indicou
esta fortemente associado ao controle da resisténcia para ambas as espécies de
Xanthomonas consideradas, mas, especialmente, para Xg (Figura 24). Para o
controle da resisténcia a Xe percebe-se que o terceiro pico é mais significativo, no
entanto, o primeiro pico também reune grande quantidade de genes previstos
(Figura 22).

Ja foi discutido que o gene recessivo bs6 contribui para resisténcia a
mancha bacteriana no parental UENF 1381. Os resultados da PCR com
marcadores bs6, testados nos parentais UENF 1381 e UENF 2285, F1 e nos bulks

segregantes F2RCz2, sdo apresentados na Figura 25.

M_ﬁ

M 12 Bulk\RR 12 3 RR BquRS

- - - -

M Bulk SS Bulk|RS

Figura 25. Géis de agarose (2%) indicando polimorfismo para marcadores do gene
bs6 em plantas do acesso UENF 1381 (1), UENF 2285 (2), F1 (3) e F2RC2 dos bulks
RR (resistente para Xe e Xg), SS (suscetivel para Xe e Xg) e RS (resistente a Xe e
suscetivel a Xg).
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A localizacado do gene bsé6 foi delimitada dentro de um intervalo de 620kb
no cromossomo 6 do pimentao, incluindo cinco genes polimorficos (Wente et al.,
2018). Nos resultados obtidos neste trabalho, percebeu-se que o intervalo
cromossOmico que inclui o gene bs6 esta localizado em torno do terceiro pico. Uma
vez que o trabalho de Wente et al. (2018) vem sendo avangado por outro
pesquisador da mesma equipe, as informagdes detectadas no terceiro pico nao
foram exploradas neste estudo.

As variantes estruturais detectadas no terceiro pico sugerem que fortes
candidatos associados ao controle da reagdo para Xg estao localizados dentro
desta regiao (24A). No entanto, o gene bs6 nao confere resisténcia para as cepas
‘Xg 444’ (Silva, 2018) e ‘Xg 51’ (Figura 26, C e D) de X. gardneri, e tem um efeito
fraco no controle da mancha bacteriana causada pela raga P6 de X. euvesicatoria
(Vallejos et al., 2010; Wente et al., 2018), como pode ser visualizado na Figura 26
(A eB).

Marcadores de sequéncias polimorficas amplificadas clivadas (CAPS)
foram desenvolvidos para mapear o cume dos dois primeiros picos, onde,
teoricamente, encontram-se os potenciais SNPs candidatos. Oito pares de primers
dentro do intervalo de 7,54 Mb e nove pares de iniciadores dentro do intervalo de
6,2 Mb foram inicialmente testados nos parentais e F1 e, apds deteccao de
polimorfismo, foram testados em 35 plantas F2RC12, representativas dos trés bulks
sequenciados. Na Figura 27 sdo mostrados os resultados obtidos para cinco
melhores pares de primers desenhados para duas regides-alvo (M1 a M5) e o
resultado para os marcadores do gene bs6.

A comparacgao entre a severidade observada para Xe e Xg e o polimorfismo
dos iniciadores testados, permitiu selecionar a planta F2RC12 18, que foi altamente
resistente para ambas espécies de Xanthomonas (nota 0) e com padrdes de
bandas similares ao UENF 1381 (R) nos dois primeiros loci e ao UENF 2285 (S)

para o gene bsé6 (terceiro pico) (Figura 27).
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Figura 26. Contagem de popula¢des bacterianas e sintomas da severidade de X.
euvesicatoria raca P6 e X. gardneri em folhas dos gendtipos UENF 2285 (ECW),
UENF 1381, ECWG60R (gene bs6) e 969 (controle resistente) inoculadas com
suspensodes bacterianas na concentragédo de 105 UFC.mL™".

Doze plantas F2:3 foram obtidas da planta 18F2RC12, a partir das sementes
de autofecundacao F3 que foram conservadas. Estas plantas foram fenotipadas
para reagao a X. euvesicatoria (Cepa ‘Xe 157’, raca P6) e X. gardneri (‘"Xg 51’) e
genotipadas com os iniciadores relatados anteriormente. As plantas F2:3RC12
derivadas reproduziram fenétipos (notas 0 - altamente resistente a Xe e Xg) e
gendtipos completamente idénticos aos observados na planta 18F2RC12. A

inoculagao foi repetida duas vezes e a contagem das populagdes bacterianas foi
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realizada em trés plantas derivadas da 18F2RC12. A planta F2:3RC12 com o melhor

fendtipo (#18.2) foi selecionada e retrocruzada com o ECW. (Figura 28).

Geragao Planta XeXg NotaXe NotaXg Marcador1! Marcador2 Marcador3 Marcador4 Marcador5  bs6

UENF 1381 1 RR 0 . | | | ]
UENF 2285 7 ss 4 4 | D S R D
F.RCyy 1 ss - -
F,RC:y 1 RR 0 0
F,RCy, 2 RR 0 . | 2 ! | [ |
FRC, 4 RR 0 1 I R R
F,RCiy 5 RR 1 0
FRC, 6 RR 0 1 -———-
& FRC, 13 RR 0 1 I
x FRC, 14 RR 0 1 _____-
@ FRCy, 16 RR 0 1 I
F,RCyy 17 RR 1 0 ]
F,RCy, 18 RR 0 o NN N A A
F,RCiy 19 RR 0 0 R
FRC, 20 RR 0 1 I N N B
F,RC, 25 RR 0 1
F,RC, 32 ss 2 2
F,RC, 33 ss 2 2
FRC, 34 ss 4 3
® FRC, 35 ss 3 2
% FRC, 3 ss 2 2
@ FRC, 38 ss 4 2
F,RC, 39 ss 4 3
F,RC, 45 ss 4 4
F,RC, 50 ss 4 4
F,RC, 56 RS 0 3
FRC, 57 RS 0 2
F,RC, 59 RS 0 2
FRC, 62 RS 0 > I S D D
F,RC;, 63 RS 0 2 |
@ FRC, 67 RS 0 + I N
£ FRC, 69 RS 0 > I R R D
@ FRC, 72 RS 0 2
FRC, 73 RS 0 > I D D
FRC, 74 RS 0 > I
FRC, 76 RS 0 > I S D R
F,RC, 78 RS 0 2 |
F,RC, 82 RS 0 2

Figura 27. Resultado da fenotipagem via escala de notas' de severidade e
genotipagem? dos parentais UENF 2285 (ECW) e UENF 1381, e plantas F1 e F2do
segundo retrocruzamento com marcadores para loci no cromossomo 6 associados
a resisténcia a mancha bacteriana.

'Escala de notas de severidade: 0 - nenhum sintoma da doenga, 1 - manchas cloréticas, 2
- folhas amareladas com alguns pontos necréticos, 3 - manchas necréticas e 4 - necrose
total; Xe = X. euvesicatoria; Xg = X. gardneri; RR - Resistente para Xe e Xg; SS = Suscetivel
para Xe e Xg; RS = Resistente a Xe e Suscetivel a Xg.

2Os alelos estao representados em trés cores: preto para alelo homozigoto resistente
UENF 1381, cinza escuro para heterozigoto UENF 1381/UENF 2285 e cinza claro para
o alelo homozigético UENF 2285
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Figura 28. Contagem de populag¢des de X. gardneri em plantas dos parentais UENF
2285 (ECW), UENF 1381 e trés plantas F2:3 derivadas da planta 18 F2RC12
inoculadas com suspensao bacteriana na concentragéo de 10° UFC.mL""

Os resultados da resisténcia para X. gardneri e X. euvesicatoria raca P6
observados na geragdo descendente da planta 18F2RC12 n&o apresentaram
diferencas significativas em relagao ao parental UENF 1381. Isto sugere que genes
localizados nos intervalos dos dois primeiros picos podem conferir resisténcia a X.
gardneri e X. euvesicatoria raga P6 e que a auséncia de alelos recessivos bs6 nao
influenciou nos fenoétipos das plantas.

As plantas F2 do terceiro retrocruzamento, caracterizadas como resistentes
para uma e/ou duas espécies de Xanthomonas, foram submetidas a testes de PCR
com iniciadores do gene bs6. Trés plantas resistentes, mas com bandas para o
gene bs6 no padrao do parental suscetivel foram retrocruzadas com parental
recorrente: uma resistente a Xe e Xg, uma resistente a Xe e suscetivel a Xg e uma
suscetivel Xe e resistente a Xg. O intuito destes retrocruzamentos & conseguir
identificar na geragao F2RC14 plantas com novas recombinagdes empregando os
marcadores identificados nas duas regides-alvo e associar com a resposta
fenotipica para a mancha bacteriana.

O sequenciamento dos parentais e das linhas recombinantes avancgadas,
permitirdo delimitar mais precisamente a regido genbmica onde o0s genes
candidatos a resisténcia estdo localizados, possibilitando conhecer melhor a
expressao e identidade destes genes R. Isso contribuira para o desenvolvimento
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de marcadores moleculares para selecao assistida no melhoramento do pimentao

para resisténcia a mancha bacteriana.

3.2.5. CONCLUSOES

Ha trés Jloci no cromossomo 6 associados a resisténcia a mancha
bacteriana na populacado descendente do acesso UENF 1381.

O gene recessivo bs6 esta localizado em um dos loci polimorficos
associados a resisténcia para X. euvesicatoria e X. gardneri na populagao
descendente do acesso UENF 1381.

O nivel de resisténcia a X. gardneri observado nas populagdes estudadas
€ superior ao nivel de resisténcia conferida exclusivamente pelo gene bs6. Ha dois
loci diferentes do locus do gene bs6 que conferem alta resisténcia a mancha
bacteriana no acesso UENF 1381.

Plantas altamente resistentes a raca P6 de X. euvesicatoria e a X. gadneri
foram selecionados com base nos polimorfismos detectados em dois novos /oci R

Nno cromossomo 6.
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Tabela 1A. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel periodo de incubagao

em frutos imaturos das 150 plantas F2:3 selecionadas.

Ordem Familia F2.3 Planta F; Fen a u+a Ganho Nova Média
1 317 16 6,67 1,82 5,79 2,27 6,25
2 101 6 7,00 1,63 5,60 2,10 6,07
3 317 2 6,67 1,79 5,77 2,24 6,21
4 317 10 6,67 1,71 5,69 2,16 6,13
5 317 5 5,33 1,37 5,34 1,79 5,77
6 101 11 6,00 1,37 5,35 1,81 5,79
7 317 3 6,33 1,60 5,58 2,06 6,04
8 250 10 8,00 2,84 6,81 2,88 6,86
9 101 12 5,33 1,13 5,11 1,61 5,58
10 317 1 6,00 1,46 5,43 1,93 5,91
1 101 4 6,33 1,53 5,51 2,00 5,98
12 151 10 8,00 2,10 6,08 2,56 6,53
13 152 11 6,00 1,37 5,35 1,80 5,78
14 317 13 4.67 1,13 5,10 1,60 5,58
15 101 10 6,00 1,37 5,34 1,80 5,77
16 317 4 4,33 0,99 4,96 1,49 5,46
17 250 8 8,00 3,01 6,98 3,01 6,98
18 101 5 4,33 0,91 4.89 1,44 5,41
19 250 9 5,00 1,91 5,89 2,32 6,30
20 101 8 4.67 1,10 5,07 1,57 5,565
21 101 7 6,00 1,41 5,38 1,87 5,84
22 104 2 5,67 1,37 5,35 1,82 5,79
23 317 7 4,00 0,86 4.84 1,40 5,37
24 20 1 6,00 1,04 5,02 1,53 5,50
25 151 3 7,33 1,88 5,86 2,31 6,28
26 317 14 5,00 1,17 5,15 1,64 5,62
27 37 10 4,00 0,67 4.64 1,25 5,22
28 317 12 5,33 1,26 5,23 1,70 5,68
29 151 9 6,00 1,51 5,49 1,98 5,96
30 317 11 5,33 1,27 5,25 1,71 5,68
31 104 14 8,00 2,09 6,06 2,50 6,47
32 152 12 6,00 1,36 5,33 1,78 5,75
33 20 17 6,00 1,12 5,10 1,58 5,56
34 152 13 6,00 1,45 5,42 1,91 5,89
35 313 1 8,00 1,78 5,75 2,22 6,20
36 152 10 5,33 1,15 5,12 1,62 5,59
37 101 1 6,00 1,34 5,31 1,76 5,74
38 101 13 4,33 0,89 4.87 1,42 5,40
39 37 3 8,00 2,00 5,97 2,40 6,38

40 37 14 5,00 1,02 4,99 1,51 5,49
41 104 9 6,00 1,48 5,46 1,96 5,93
42 151 12 6,00 1,43 5,40 1,89 5,87
43 151 6 7,00 1,70 5,67 2,13 6,11
44 37 15 6,67 1,62 5,60 2,09 6,06
45 104 8 4,33 1,02 5,00 1,51 5,49
46 151 16 6,67 1,77 5,74 2,20 6,17
47 104 3 5,33 1,18 5,16 1,66 5,63
48 258 6 7,00 1,13 5,10 1,60 5,57
49 151 4 7,33 1,93 5,91 2,34 6,32
50 85 6 5,33 0,56 4,54 1,17 5,14
51 104 5 5,00 1,17 5,15 1,65 5,62
52 241 7 5,67 1,33 5,30 1,75 5,73
53 313 17 8,00 1,86 5,83 2,29 6,26
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
54 250 11 8,00 2,84 6,81 2,89 6,87
55 37 7 2,67 0,26 4,24 0,97 4,95
56 250 7 8,00 2,88 6,85 2,94 6,92
57 27 1 7,00 1,57 5,565 2,03 6,01
58 20 14 4,67 0,65 4,63 1,24 5,22
59 250 16 5,00 1,94 5,92 2,36 6,34
60 51 22 4,67 0,72 4,69 1,29 5,26
61 37 16 6,00 1,44 5,41 1,91 5,88
62 101 9 2,67 0,34 4,31 1,02 5,00
63 250 13 4,33 1,70 5,67 2,12 6,10
64 104 15 5,00 1,14 5,12 1,62 5,59
65 152 16 5,00 1,14 5,11 1,61 5,59
66 170 3 5,33 0,69 4,66 1,27 5,24
67 250 15 6,00 2,24 6,21 2,62 6,60
68 237 15 5,00 0,87 4.84 1,40 5,38
69 151 7 4.67 1,03 5,01 1,52 5,50
70 27 7 7,33 1,76 5,73 2,18 6,16
71 85 2 6,67 1,16 5,13 1,63 5,61
72 309 4 6,00 0,95 4,93 1,47 5,44
73 313 6 7,00 1,41 5,38 1,88 5,85
74 237 7 6,33 1,28 5,26 1,72 5,70
75 250 14 8,00 2,85 6,83 2,91 6,89
76 236 11 5,50 0,86 4,83 1,39 5,37
77 20 16 5,00 0,85 4,83 1,38 5,36
78 85 13 5,33 0,71 4,69 1,28 5,25
79 313 10 7,33 1,59 5,57 2,04 6,02
80 20 10 4,50 0,58 4,55 1,18 5,16
81 236 4 4,33 0,52 4,50 1,14 5,12
82 170 4 5,00 0,63 4.61 1,22 5,20
83 151 5 4.67 1,10 5,07 1,57 5,54
84 250 5 6,00 2,27 6,25 2,65 6,63
85 88 5 6,67 1,27 5,25 1,71 5,69
86 152 9 4,33 0,89 4,86 1,41 5,39
87 250 12 5,67 2,05 6,02 2,47 6,45
88 85 3 5,67 0,75 4,72 1,32 5,30
89 260 14 7,00 1,38 5,36 1,82 5,80
90 170 1 5,00 0,54 4,52 1,16 5,14
91 175 4 5,50 0,91 4,89 1,43 5,41
92 85 15 4,33 0,37 4,34 1,04 5,01
93 20 7 5,67 1,01 4,98 1,50 5,47
94 250 6 7,67 2,65 6,63 2,82 6,79
95 20 9 3,67 0,38 4,35 1,05 5,02
96 170 17 5,33 0,73 4,71 1,31 5,28
97 309 5 5,67 0,89 4,86 1,42 5,39
98 309 1 5,33 0,64 4,62 1,24 5,21
99 85 9 3,00 -0,07 3,91 0,82 4,79
100 104 16 3,00 0,51 4,49 1,14 5,11
101 85 17 4,33 0,34 4,32 1,03 5,00
102 104 6 5,33 1,11 5,09 1,58 5,55
103 20 3 4.67 0,64 4.61 1,22 5,20
104 258 3 4,33 0,31 4,29 1,00 4,97
105 236 15 5,33 0,87 4.84 1,40 5,37
106 27 18 6,33 1,34 5,32 1,77 5,75
107 237 6 6,67 1,28 5,26 1,73 5,71
108 258 11 4,67 0,43 4,40 1,08 5,06
109 51 19 5,67 0,90 4,88 1,43 5,41
110 175 2 5,00 0,77 4,74 1,33 5,30
111 309 11 5,33 0,68 4,65 1,26 5,23
112 260 10 5,00 0,70 4.67 1,27 5,25
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
113 308 2 7,00 1,59 5,57 2,05 6,03
114 88 13 4.67 0,59 4,56 1,20 517
115 241 12 6,67 1,61 5,58 2,07 6,05
116 309 7 5,33 0,71 4,69 1,28 5,26
117 258 16 4,00 0,31 4,28 1,00 4,97
118 27 16 6,00 1,38 5,36 1,83 5,80
119 20 11 4,67 0,64 4.61 1,23 5,20
120 321 11 7,00 1,28 5,25 1,72 5,69
121 258 5 4,00 0,30 4,28 0,99 4,97
122 247 13 7,33 1,66 5,63 2,11 6,08
123 151 8 1,33 0,05 4,03 0,87 4,84
124 85 16 4,33 0,40 4,38 1,07 5,04
125 237 1 5,67 0,99 4,96 1,50 5,47
126 88 4 3,33 0,11 4,09 0,90 4,88
127 85 5 2,33 -0,26 3,71 0,69 4,66
128 51 8 4,00 0,54 4,51 1,16 5,13
129 170 12 5,67 0,79 4,76 1,34 5,32
130 321 3 6,00 0,94 4,91 1,46 5,43
131 258 17 5,00 0,58 4,55 1,18 5,15
132 175 8 4,33 0,64 4,61 1,23 5,20
133 236 5 7,00 1,46 5,43 1,92 5,90
134 309 9 5,00 0,64 4,61 1,23 5,21
135 85 12 3,33 -0,05 3,93 0,83 4,80
136 237 8 5,00 0,97 4,95 1,48 5,45
137 51 9 4,00 0,44 4.42 1,09 5,07
138 20 4 4,33 0,58 4,55 1,18 5,15
139 51 23 6,00 0,85 4,83 1,39 5,36
140 104 12 5,00 1,06 5,04 1,55 5,562
141 259 5 7,33 2,02 5,99 2,42 6,40
142 85 1 5,00 0,49 4,46 1,12 5,10
143 85 10 4,33 0,30 4,28 0,99 4,97
144 310 14 7,00 1,74 5,72 2,17 6,14
145 313 5 4,67 0,81 4,78 1,35 5,33
146 313 7 6,67 1,41 5,38 1,88 5,86
147 27 17 5,67 1,21 5,18 1,68 5,65
148 309 14 5,00 0,58 4,56 1,19 5,16
149 20 5 5,00 0,85 4,82 1,38 5,35
150 309 8 2,67 -0,04 3,94 0,83 4.81
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Tabela 2A. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel periodo latente em

frutos imaturos das 150 plantas F2:3 selecionadas.

Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 317 16 8,00 0,72 7,56 0,79 7,63
2 101 6 8,00 0,82 7,66 0,85 7,69
3 317 2 8,00 0,71 7,55 0,78 7,62
4 317 10 8,00 0,73 7,57 0,79 7,63
5 317 5 8,00 0,72 7,56 0,79 7,63
6 101 11 8,00 0,82 7,66 0,85 7,69
7 317 3 8,00 0,73 7,57 0,79 7,63
8 250 10 8,00 0,85 7,69 0,86 7,70
9 101 12 8,00 0,78 7,62 0,82 7,66
10 317 1 8,00 0,77 7,61 0,81 7,65
1 101 4 8,00 0,82 7,66 0,85 7,69
12 151 10 8,00 0,59 7,43 0,71 7,55
13 152 11 8,00 0,55 7,39 0,68 7,52
14 317 13 7,67 0,65 7,49 0,75 7,59
15 101 10 8,00 0,81 7,66 0,84 7,68
16 317 4 7,00 0,56 7,40 0,68 7,53
17 250 8 8,00 0,87 7,71 0,87 7,71
18 101 5 8,00 0,81 7,65 0,84 7,68
19 250 9 7,67 0,80 7,64 0,84 7,68
20 101 8 7,00 0,65 7,49 0,75 7,59
21 101 7 8,00 0,84 7,68 0,86 7,70
22 104 2 8,00 0,66 7,50 0,76 7,60
23 317 7 7,50 0,67 7,51 0,76 7,60
24 20 1 8,00 0,48 7,32 0,66 7,50
25 151 3 8,00 0,60 7,44 0,72 7,56
26 317 14 7,67 0,66 7,50 0,76 7,60
27 37 10 8,00 0,78 7,62 0,82 7,66
28 317 12 7,67 0,63 7,47 0,74 7,58
29 151 9 8,00 0,60 7,44 0,72 7,56
30 317 11 8,00 0,73 7,57 0,79 7,63
31 104 14 8,00 0,66 7,50 0,76 7,60
32 152 12 8,00 0,51 7,35 0,67 7,51
33 20 17 8,00 0,45 7,29 0,63 7,47
34 152 13 8,00 0,53 7,37 0,67 7,51
35 313 1 8,00 0,73 7,57 0,79 7,63
36 152 10 7,33 0,43 7,27 0,62 7,46
37 101 1 8,00 0,86 7,70 0,87 7,71
38 101 13 8,00 0,80 7,64 0,83 7,67
39 37 3 8,00 0,78 7,62 0,83 7,67

40 37 14 8,00 0,76 7,60 0,81 7,65
41 104 9 8,00 0,68 7,52 0,77 7,61
42 151 12 8,00 0,56 7,40 0,68 7,52
43 151 6 8,00 0,60 7,44 0,72 7,56
44 37 15 8,00 0,79 7,63 0,83 7,67
45 104 8 7,33 0,57 7,41 0,69 7,53
46 151 16 8,00 0,59 7,43 0,71 7,55
47 104 3 8,00 0,68 7,52 0,76 7,60
48 258 6 8,00 0,46 7,30 0,64 7,48
49 151 4 8,00 0,60 7,44 0,72 7,56
50 85 6 8,00 0,76 7,60 0,81 7,65
51 104 5 8,00 0,66 7,50 0,76 7,60
52 241 7 8,00 0,71 7,55 0,78 7,62
53 313 17 8,00 0,69 7,53 0,77 7,61
54 250 11 8,00 0,85 7,69 0,86 7,70
55 37 7 8,00 0,80 7,64 0,84 7,68
56 250 7 8,00 0,88 7,72 0,88 7,72
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
57 27 1 8,00 0,60 7,44 0,72 7,56
58 20 14 8,00 0,43 7,27 0,62 7,46
59 250 16 8,00 0,85 7,69 0,86 7,70
60 51 22 7,67 0,48 7,32 0,66 7,50
61 37 16 8,00 0,77 7,61 0,82 7,66
62 101 9 8,00 0,83 7,67 0,85 7,69
63 250 13 8,00 0,83 7,67 0,85 7,69
64 104 15 7,33 0,57 7,41 0,69 7,53
65 152 16 8,00 0,54 7,38 0,68 7,52
66 170 3 8,00 0,61 7,45 0,73 7,57
67 250 15 8,00 0,87 7,71 0,87 7,71
68 237 15 8,00 0,44 7,28 0,63 7,47
69 151 7 6,67 0,38 7,22 0,59 7,43
70 27 7 8,00 0,59 7,43 0,71 7,55
71 85 2 8,00 0,74 7,58 0,80 7,64
72 309 4 7,67 0,03 6,87 0,42 7,26
73 313 6 8,00 0,69 7,53 0,77 7,61
74 237 7 8,00 0,45 7,29 0,63 7,47
75 250 14 8,00 0,84 7,68 0,85 7,70
76 236 11 8,00 0,60 7,44 0,71 7,55
77 20 16 7,67 0,38 7,22 0,59 7,43
78 85 13 8,00 0,74 7,58 0,80 7,64
79 313 10 8,00 0,69 7,53 0,77 7,61
80 20 10 7,50 0,35 7,19 0,58 7,42
81 236 4 8,00 0,60 7,44 0,72 7,56
82 170 4 8,00 0,61 7,45 0,73 7,57
83 151 5 8,00 0,58 7,42 0,70 7,54
84 250 5 8,00 0,84 7,68 0,86 7,70
85 88 5 7,67 0,56 7,40 0,69 7,53
86 152 9 6,67 0,32 7,16 0,56 7,40
87 250 12 8,00 0,82 7,66 0,84 7,68
88 85 3 8,00 0,76 7,60 0,81 7,65
89 260 14 8,00 0,40 7,24 0,60 7,44
90 170 1 8,00 0,64 7,49 0,75 7,59
91 175 4 7,50 0,47 7,31 0,65 7,49
92 85 15 7,67 0,72 7,56 0,78 7,62
93 20 7 6,33 0,17 7,01 0,49 7,33
94 250 6 8,00 0,86 7,70 0,87 7,71
95 20 9 7,67 0,39 7,24 0,60 7,44
96 170 17 8,00 0,61 7,45 0,73 7,57
97 309 5 8,00 0,08 6,92 0,45 7,29
98 309 1 7,67 0,06 6,91 0,44 7,28
99 85 9 8,00 0,77 7,61 0,82 7,66
100 104 16 8,00 0,67 7,51 0,76 7,60
101 85 17 7,67 0,70 7,54 0,78 7,62
102 104 6 6,33 0,38 7,22 0,59 7,43
103 20 3 8,00 0,45 7,29 0,63 7,47
104 258 3 7,67 0,40 7,24 0,61 7,45
105 236 15 8,00 0,61 7,45 0,73 7,57
106 27 18 8,00 0,58 7,42 0,70 7,54
107 237 6 8,00 0,43 7,27 0,62 7,46
108 258 11 8,00 0,46 7,30 0,64 7,48
109 51 19 8,00 0,32 7,16 0,56 7,40
110 175 2 8,00 0,54 7,38 0,67 7,51
111 309 11 7,00 -0,09 6,75 0,37 7,21
112 260 10 8,00 0,41 7,25 0,61 7,45
113 308 2 8,00 0,23 7,07 0,52 7,36
114 88 13 8,00 0,61 7,45 0,73 7,57
115 241 12 8,00 0,64 7,48 0,75 7,59
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
116 309 7 7,67 0,05 6,89 0,43 7,27
117 258 16 7,67 0,39 7,23 0,60 7,44
118 27 16 8,00 0,56 7,40 0,68 7,52
119 20 11 7,67 0,39 7,23 0,60 7,44
120 321 11 8,00 0,22 7,06 0,51 7,35
121 258 5 7,67 0,39 7,23 0,60 7,44
122 247 13 8,00 0,53 7,37 0,67 7,51
123 151 8 8,00 0,61 7,45 0,73 7,57
124 85 16 8,00 0,75 7,59 0,80 7,64
125 237 1 7,33 0,34 7,18 0,57 7.41
126 88 4 7,67 0,58 7,42 0,70 7,54
127 85 5 7,33 0,63 7,47 0,74 7,58
128 51 8 8,00 0,47 7,31 0,65 7,49
129 170 12 7,33 0,45 7,29 0,63 7,47
130 321 3 8,00 0,22 7,06 0,51 7,35
131 258 17 8,00 0,46 7,30 0,64 7,48
132 175 8 8,00 0,57 7,41 0,69 7,53
133 236 5 8,00 0,58 7,43 0,70 7,54
134 309 9 7,33 -0,02 6,82 0,41 7,25
135 85 12 8,00 0,72 7,56 0,79 7,63
136 237 8 7,33 0,32 7,16 0,56 7,40
137 51 9 6,67 0,23 7,07 0,52 7,36
138 20 4 7,00 0,27 7,11 0,54 7,38
139 51 23 8,00 0,30 7,14 0,55 7,39
140 104 12 8,00 0,64 7,48 0,75 7,59
141 259 5 8,00 0,26 7,10 0,54 7,38
142 85 1 7,67 0,74 7,58 0,80 7,64
143 85 10 8,00 0,76 7,60 0,81 7,65
144 310 14 8,00 0,42 7,26 0,62 7,46
145 313 5 8,00 0,68 7,52 0,77 7,61
146 313 7 8,00 0,72 7,56 0,79 7,63
147 27 17 8,00 0,57 7,41 0,69 7,53
148 309 14 6,33 -0,23 6,61 0,32 7,16
149 20 5 7,00 0,25 7,09 0,54 7,38
150 309 8 7,67 0,04 6,88 0,43 7,27
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Tabela 3A. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel area abaixo da curva
de progresso da doenga em frutos imaturos das 150 plantas F2:3 selecionadas.

Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 317 16 1,33 -4,60 3,92 0,04 8,56
2 101 6 0,50 -5,32 3,20 -0,09 8,43
3 317 2 2,17 -4,35 417 0,14 8,65
4 317 10 2,00 -4,28 4,23 0,17 8,69
5 317 5 3,00 -4,26 4,25 0,18 8,69
6 101 11 1,50 -5,21 3,31 -0,08 8,44
7 317 3 2,67 -4,37 415 0,13 8,65
8 250 10 0,10 -6,46 2,06 -0,23 8,29
9 101 12 2,17 -4,84 3,68 0,00 8,52
10 317 1 3,50 -4,11 4,41 0,22 8,74
1 101 4 1,17 -5,40 3,12 -0,10 8,42
12 151 10 0,10 -4,93 3,59 -0,02 8,50
13 152 11 1,50 -4,33 4,18 0,15 8,67
14 317 13 6,83 -3,09 5,43 0,75 9,26
15 101 10 1,50 -5,15 3,37 -0,06 8,46
16 317 4 6,17 -3,27 5,24 0,64 9,16
17 250 8 0,10 -6,93 1,59 -0,25 8,26
18 101 5 417 -4.,66 3,86 0,03 8,55
19 250 9 4,50 -5,51 3,01 -0,12 8,40
20 101 8 8,83 -3,56 4,95 0,46 8,98
21 101 7 2,50 -5,17 3,35 -0,06 8,45
22 104 2 1,83 -4,53 3,99 0,06 8,58
23 317 7 8,00 -2,90 5,62 0,86 9,38
24 20 1 1,75 -3,20 5,31 0,70 9,22
25 151 3 0,33 -5,13 3,38 -0,05 8,47
26 317 14 4,83 -3,45 5,07 0,53 9,05
27 37 10 3,50 -4,45 4,06 0,10 8,62
28 317 12 4.83 -3,37 5,15 0,56 9,08
29 151 9 2,17 -4,63 3,88 0,04 8,55
30 317 11 5,00 -3,51 5,01 0,49 9,01
31 104 14 0,10 -4,86 3,66 -0,01 8,51
32 152 12 1,83 -4,06 4.46 0,25 8,77
33 20 17 2,00 -2,99 5,53 0,82 9,34
34 152 13 1,83 -4,33 4,18 0,16 8,68
35 313 1 0,10 -3,68 4,84 0,41 8,92
36 152 10 5,50 -3,15 5,37 0,72 9,24
37 101 1 1,83 -5,30 3,21 -0,08 8,44
38 101 13 2,83 -4,93 3,59 -0,02 8,49
39 37 3 0,10 -5,67 2,84 -0,14 8,38

40 37 14 3,17 -4.,50 4,01 0,07 8,58
41 104 9 1,50 -4,80 3,72 0,01 8,52
42 151 12 1,50 -4,41 410 0,12 8,64
43 151 6 1,83 -4,33 418 0,15 8,67
44 37 15 0,83 -5,42 3,09 -0,10 8,42
45 104 8 7,50 -3,30 5,22 0,62 9,14
46 151 16 1,17 -4,75 3,76 0,01 8,53
47 104 3 5,17 -3,75 4,77 0,37 8,89
48 258 6 0,83 -2,61 5,91 1,06 9,58
49 151 4 0,33 -5,02 3,50 -0,04 8,48
50 85 6 2,67 -3,70 4.82 0,40 8,91
51 104 5 3,50 -4,21 4,31 0,20 8,72
52 241 7 2,17 -4.,68 3,84 0,02 8,54
53 313 17 0,10 -3,53 4,98 0,48 8,99
54 250 11 0,10 -6,52 2,00 -0,24 8,28
55 37 7 4,50 -4,47 4,05 0,10 8,61
56 250 7 0,10 -6,76 1,76 -0,25 8,27
57 27 1 0,83 -4,43 4,09 0,11 8,63
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
58 20 14 3,50 -2,42 6,09 1,16 9,68
59 250 16 2,67 -5,86 2,65 -0,16 8,36
60 51 22 417 -3,31 5,21 0,61 9,12
61 37 16 3,83 -4,48 4,03 0,08 8,59
62 101 9 6,83 -3,94 4,58 0,29 8,80
63 250 13 417 -5,47 3,04 -0,11 8,41
64 104 15 6,83 -3,24 5,28 0,67 9,19
65 152 16 2,50 -4,12 4,40 0,21 8,73
66 170 3 2,50 -3,65 4,87 0,42 8,94
67 250 15 2,50 -6,01 2,51 -0,18 8,34
68 237 15 2,83 -3,64 4,88 0,43 8,95
69 151 7 717 -3,24 5,27 0,66 9,18
70 27 7 0,50 -4,57 3,95 0,05 8,57
71 85 2 2,17 -4,06 4.46 0,24 8,76
72 309 4 3,50 -2,02 6,49 1,39 9,91
73 313 6 0,50 -3,21 5,30 0,69 9,20
74 237 7 1,50 -4,09 4,43 0,23 8,75
75 250 14 0,10 -6,42 2,10 -0,22 8,29
76 236 11 2,00 -3,54 4,97 0,46 8,98
77 20 16 4.83 -2,22 6,30 1,27 9,79
78 85 13 2,33 -4,06 4,46 0,25 8,76
79 313 10 0,67 -3,27 5,24 0,64 9,15
80 20 10 6,00 -1,77 6,75 1,56 10,08
81 236 4 417 -3,03 5,49 0,78 9,29
82 170 4 3,50 -3,26 5,26 0,65 9,17
83 151 5 5,83 -3,58 4,93 0,45 8,96
84 250 5 1,67 -6,28 2,24 -0,19 8,33
85 88 5 3,17 -2,79 5,72 0,93 9,45
86 152 9 9,50 -2,32 6,20 1,24 9,75
87 250 12 3,00 -5,52 2,99 -0,12 8,40
88 85 3 2,17 -4,22 4.30 0,20 8,71
89 260 14 0,50 -3,47 5,05 0,52 9,03
90 170 1 2,83 -3,54 4,98 0,47 8,99
91 175 4 4,00 -3,42 5,09 0,54 9,06
92 85 15 5,17 -3,33 5,19 0,58 9,10
93 20 7 10,33 -0,85 7,67 2,03 10,55
94 250 6 0,17 -6,33 2,19 -0,20 8,32
95 20 9 6,17 -2,00 6,51 1,40 9,92
96 170 17 2,17 -3,58 4,94 0,45 8,97
97 309 5 2,50 -2,41 6,11 1,18 9,70
98 309 1 5,17 -1,64 6,87 1,64 10,16
99 85 9 5,50 -3,30 5,22 0,61 9,13
100 104 16 5,50 -3,51 5,01 0,49 9,00
101 85 17 5,17 -3,21 5,31 0,69 9,21
102 104 6 7,83 -2,63 5,89 1,03 9,55
103 20 3 5,50 -2,17 6,34 1,29 9,81
104 258 3 6,17 -1,49 7,03 1,70 10,22
105 236 15 2,17 -3,65 4,86 0,41 8,93
106 27 18 1,17 -3,88 4,64 0,32 8,83
107 237 6 1,50 -3,68 4.84 0,40 8,92
108 258 11 4,50 -1,75 6,77 1,58 10,10
109 51 19 2,67 -2,52 6,00 1,13 9,64
110 175 2 2,83 -3,71 4,81 0,38 8,90
111 309 11 517 -1,46 7,06 1,71 10,23
112 260 10 3,00 -2,81 5,70 0,93 9,45
113 308 2 0,50 -3,98 4,54 0,27 8,79
114 88 13 3,83 -2,50 6,01 1,13 9,65
115 241 12 1,33 -4,49 4,02 0,07 8,59
116 309 7 3,50 -2,16 6,35 1,30 9,82
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
117 258 16 5,50 -1,53 6,99 1,69 10,20
118 27 16 1,50 -4.12 4.40 0,21 8,72
119 20 11 5,50 -1,97 6,55 1,42 9,94
120 321 11 0,50 -3,01 5,50 0,78 9,30
121 258 5 717 -1,20 7,32 1,85 10,36
122 247 13 0,33 -3,78 4,74 0,37 8,88
123 151 8 5,83 -3,79 4,73 0,36 8,87
124 85 16 5,00 -3,28 5,24 0,63 9,15
125 237 1 4,00 -3,34 5,18 0,58 9,10
126 88 4 6,83 -1,67 6,85 1,62 10,14
127 85 5 8,83 -2,34 6,18 1,23 9,75
128 51 8 717 -2,31 6,21 1,24 9,76
129 170 12 4,83 -2,61 5,91 1,05 9,57
130 321 3 1,83 -2,85 5,67 0,90 9,42
131 258 17 4,50 -1,79 6,73 1,54 10,06
132 175 8 5,83 -3,22 5,29 0,68 9,19
133 236 5 1,17 -3,97 4,54 0,28 8,79
134 309 9 5,17 -1,69 6,83 1,60 10,11
135 85 12 5,17 -2,99 5,563 0,83 9,34
136 237 8 4,83 -3,33 5,19 0,59 9,11
137 51 9 7,83 -1,94 6,58 1,46 9,98
138 20 4 717 -1,60 6,92 1,66 10,18
139 51 23 1,50 -2,37 6,15 1,21 9,72
140 104 12 2,50 -4.11 4.41 0,22 8,74
141 259 5 0,50 -3,84 4,68 0,33 8,85
142 85 1 4.67 -3,49 5,02 0,50 9,02
143 85 10 5,00 -3,16 5,36 0,72 9,23
144 310 14 0,50 -4,72 3,80 0,02 8,54
145 313 5 7,00 -1,76 6,76 1,57 10,08
146 313 7 2,83 -2,97 5,55 0,85 9,36
147 27 17 1,83 -4,00 452 0,26 8,78
148 309 14 7,50 -0,70 7,81 2,10 10,61
149 20 5 717 -1,70 6,82 1,59 10,11
150 309 8 6,67 -1,45 7,07 1,73 10,24
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Tabela 4A. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel comprimento médio do
fruto das 150 plantas F2:3 selecionadas.

Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 317 16 84,73 20,98 82,56 25,91 87,49
2 101 6 82,81 10,47 72,05 18,22 79,80
3 317 2 95,19 25,32 86,90 30,50 92,08
4 317 10 84,03 20,49 82,07 25,25 86,82
5 317 5 81,07 19,72 81,30 24,90 86,48
6 101 11 76,30 7,47 69,05 15,91 77,49
7 317 3 80,69 18,28 79,86 24,24 85,82
8 250 10 73,47 1,562 63,10 11,05 72,63
9 101 12 66,35 4,24 65,81 13,39 74,97
10 317 1 68,02 12,62 74,20 20,47 82,05
1 101 4 61,10 2,37 63,95 12,06 73,64
12 151 10 81,50 13,98 75,55 21,59 83,17
13 152 11 75,86 10,88 72,46 18,54 80,12
14 317 13 102,57 26,75 88,33 32,52 94,10
15 101 10 49,81 -2,88 58,70 7,59 69,17
16 317 4 90,97 23,96 85,54 29,33 90,91
17 250 8 58,50 -4,97 56,61 6,24 67,82
18 101 5 63,17 3,04 64,62 12,35 73,93
19 250 9 60,87 -3,64 57,94 7,10 68,67
20 101 8 75,23 717 68,74 15,74 77,32
21 101 7 53,36 -2,23 59,35 8,00 69,58
22 104 2 67,96 9,42 70,99 17,43 79,01
23 317 7 76,88 16,76 78,33 23,27 84,85
24 20 1 89,61 15,29 76,87 22,14 83,72
25 151 3 68,29 7,72 69,30 16,04 77,62
26 317 14 57,60 9,14 70,72 17,19 78,77
27 37 10 64,72 2,13 63,71 11,81 73,39
28 317 12 94,16 24,98 86,56 30,00 91,58
29 151 9 71,39 9,84 71,42 17,67 79,25
30 317 11 65,57 12,44 74,02 20,27 81,85
31 104 14 80,29 13,67 75,25 21,28 82,86
32 152 12 63,33 6,59 68,17 15,49 77,07
33 20 17 81,72 14,58 76,16 21,91 83,48
34 152 13 63,50 4,99 66,56 14,14 75,72
35 313 1 50,84 -11,31 50,27 3,13 64,71
36 152 10 97,46 20,22 81,80 25,07 86,65
37 101 1 60,94 0,36 61,94 9,98 71,56
38 101 13 58,50 -0,65 60,93 9,04 70,62
39 37 3 48,24 -5,46 56,11 5,99 67,57

40 37 14 64,27 1,41 62,99 10,91 72,49
41 104 9 65,94 8,33 69,91 16,51 78,09
42 151 12 68,64 9,05 70,63 17,01 78,59
43 151 6 77,61 12,22 73,80 19,94 81,52
44 37 15 57,01 -0,17 61,41 9,46 71,04
45 104 8 79,71 13,60 75,18 21,21 82,79
46 151 16 57,80 4,48 66,06 13,56 75,14
47 104 3 78,77 12,74 74,32 20,62 82,20
48 258 6 63,32 3,48 65,06 12,94 74,51
49 151 4 57,22 4.66 66,24 13,77 75,35
50 85 6 91,31 25,66 87,24 31,06 92,64
51 104 5 65,45 8,57 70,15 16,78 78,36
52 241 7 69,19 -2,93 58,65 7,55 69,12
53 313 17 39,08 -13,60 47,98 2,15 63,73
54 250 11 51,27 -8,07 53,51 4,70 66,28
55 37 7 93,29 13,01 74,59 20,98 82,56
56 250 7 57,11 -5,99 55,59 5,70 67,28
57 27 1 83,28 10,06 71,64 17,87 79,45




Tabela 4A, cont.

117

Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
58 20 14 81,73 12,85 74,43 20,83 82,41
59 250 16 52,17 -7,00 54,58 5,23 66,81
60 51 22 80,00 11,36 72,94 18,98 80,56
61 37 16 4512 -5,69 55,89 5,81 67,39
62 101 9 60,06 1,32 62,90 10,85 72,43
63 250 13 59,68 -5,46 56,12 6,01 67,59
64 104 15 71,86 11,61 73,19 19,26 80,84
65 152 16 63,03 6,33 67,91 15,20 76,78
66 170 3 101,14 27,66 89,24 34,00 95,58
67 250 15 52,25 -6,31 55,27 5,54 67,12
68 237 15 77,39 5,93 67,51 14,92 76,50
69 151 7 94,08 18,31 79,89 24,33 85,91
70 27 7 87,28 12,21 73,79 19,87 81,45
71 85 2 78,26 20,74 82,32 25,71 87,29
72 309 4 73,11 13,81 75,38 21,51 83,09
73 313 6 54,34 -8,72 52,86 4,35 65,93
74 237 7 64,40 -1,06 60,52 8,59 70,17
75 250 14 43,36 -11,34 50,24 3,11 64,69
76 236 11 68,71 -0,43 61,15 9,23 70,81
77 20 16 63,16 5,99 67,57 15,00 76,58
78 85 13 87,89 23,09 84,67 28,50 90,08
79 313 10 44,64 -12,53 49,05 2,59 64,17
80 20 10 88,34 16,09 77,67 22,61 84,19
81 236 4 80,30 5,44 67,02 14,48 76,06
82 170 4 86,84 23,28 84,86 28,90 90,48
83 151 5 68,95 9,28 70,86 17,29 78,87
84 250 5 39,21 -12,06 49,52 2,76 64,34
85 88 5 50,07 -5,53 56,05 5,95 67,53
86 152 9 67,19 7,83 69,41 16,12 77,70
87 250 12 47,23 -8,88 52,70 427 65,85
88 85 3 82,09 21,20 82,78 26,13 87,70
89 260 14 53,85 -4,47 57,11 6,59 68,17
90 170 1 89,97 22,61 84,19 27,66 89,24
91 175 4 54,79 -0,65 60,93 9,06 70,64
92 85 15 88,50 25,53 87,11 30,77 92,35
93 20 7 67,04 6,56 68,14 15,45 77,03
94 250 6 54,42 -6,44 55,14 5,42 67,00
95 20 9 73,89 10,18 71,76 17,92 79,50
96 170 17 78,66 20,51 82,09 25,33 86,91
97 309 5 62,01 9,08 70,66 17,06 78,64
98 309 1 94,73 20,71 82,29 25,61 87,19
99 85 9 99,29 29,09 90,67 35,36 96,94
100 104 16 84,65 16,20 77,77 22,85 84,43
101 85 17 80,59 22,64 84,22 27,82 89,40
102 104 6 73,30 11,18 72,76 18,81 80,39
103 20 3 51,78 0,28 61,86 9,88 71,46
104 258 3 82,04 10,46 72,04 18,17 79,75
105 236 15 51,43 -6,15 55,43 5,66 67,24
106 27 18 85,23 10,31 71,88 18,12 79,70
107 237 6 47,99 -7,13 54,45 5,17 66,75
108 258 11 60,09 1,82 63,40 11,36 72,94
109 51 19 85,63 11,39 72,97 19,03 80,61
110 175 2 77,54 8,29 69,87 16,43 78,01
111 309 11 84,97 17,54 79,12 23,78 85,36
112 260 10 61,37 -0,86 60,72 8,86 70,43
113 308 2 58,13 -1,69 59,88 8,38 69,96
114 88 13 71,85 1,61 63,19 11,13 72,71
115 241 12 41,52 -13,10 48,48 2,32 63,90
116 309 7 86,53 17,86 79,44 24,06 85,63
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
117 258 16 67,24 5,45 67,03 14,56 76,14
118 27 16 67,71 5,21 66,79 14,44 76,02
119 20 11 84,40 13,98 75,56 21,67 83,25
120 321 11 91,21 23,65 85,23 29,11 90,69
121 258 5 80,64 11,17 72,75 18,76 80,34
122 247 13 68,98 4,39 65,97 13,46 75,03
123 151 8 71,84 9,66 71,24 17,58 79,16
124 85 16 82,82 22,55 84,13 27,52 89,10
125 237 1 68,15 -0,03 61,54 9,56 71,14
126 88 4 60,64 -1,02 60,56 8,67 70,25
127 85 5 94,52 27,58 89,16 33,46 95,04
128 51 8 91,16 17,64 79,22 23,87 85,45
129 170 12 82,51 21,22 82,80 26,23 87,81
130 321 3 88,42 22,16 83,74 27,23 88,81
131 258 17 51,75 0,11 61,69 9,71 71,29
132 175 8 66,03 2,96 64,54 12,28 73,86
133 236 5 36,61 -12,63 48,95 2,51 64,09
134 309 9 80,47 16,19 77,77 22,77 84,35
135 85 12 90,32 25,76 87,34 31,38 92,96
136 237 8 39,25 -10,91 50,67 3,21 64,79
137 51 9 58,42 4,60 66,18 13,66 75,24
138 20 4 54,54 2,88 64,46 12,25 73,83
139 51 23 61,50 6,46 68,03 15,28 76,86
140 104 12 55,84 4,54 66,12 13,59 75,17
141 259 5 48,79 -8,67 52,90 4,37 65,95
142 85 1 83,84 21,44 83,02 26,59 88,17
143 85 10 79,93 21,17 82,74 26,02 87,60
144 310 14 61,74 0,28 61,86 9,86 71,43
145 313 5 62,64 -4,72 56,86 6,36 67,94
146 313 7 47,20 -12,29 49,29 2,72 64,30
147 27 17 54,13 0,66 62,23 10,24 71,82
148 309 14 67,18 10,22 71,80 18,02 79,60
149 20 5 61,71 5,63 67,21 14,76 76,33
150 309 8 76,88 14,36 75,94 21,75 83,33
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Tabela 5A. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel diametro médio do

fruto das 150 plantas F2:3 selecionadas.

Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 317 16 31,79 3,17 32,28 6,81 35,92
2 101 6 37,46 4,97 34,08 8,78 37,89
3 317 2 33,66 3,71 32,82 7,29 36,40
4 317 10 35,66 413 33,24 7,60 36,72
5 317 5 35,62 5,33 34,44 9,06 38,17
6 101 11 31,89 2,73 31,84 6,24 35,35
7 317 3 30,27 2,27 31,38 5,74 34,85
8 250 10 35,04 1,11 30,22 4,73 33,84
9 101 12 34,40 4,28 33,39 7,86 36,97
10 317 1 29,52 2,08 31,19 5,53 34,64
1 101 4 28,56 1,15 30,26 4,78 33,89
12 151 10 31,03 0,05 29,16 3,74 32,85
13 152 11 32,76 4,28 33,39 7,89 37,00
14 317 13 30,03 2,75 31,86 6,32 35,43
15 101 10 29,00 0,76 29,87 4,50 33,61
16 317 4 36,27 4,96 34,07 8,69 37,80
17 250 8 31,78 0,26 29,37 4,00 33,11
18 101 5 29,79 2,32 31,43 5,79 34,90
19 250 9 29,74 -1,11 28,00 2,77 31,88
20 101 8 34,53 3,62 32,73 7,18 36,29
21 101 7 27,45 0,62 29,73 4,31 33,42
22 104 2 33,31 3,15 32,26 6,74 35,85
23 317 7 34,52 416 33,27 7,67 36,78
24 20 1 31,71 4,29 33,40 7,93 37,04
25 151 3 28,14 -0,76 28,35 3,06 32,17
26 317 14 29,82 1,88 31,00 5,37 34,48
27 37 10 44,39 6,86 35,98 10,87 39,98
28 317 12 24,46 0,64 29,75 4,36 33,47
29 151 9 28,92 -0,83 28,28 3,00 32,11
30 317 11 23,77 -0,14 28,97 3,56 32,67
31 104 14 28,08 0,73 29,84 4.44 33,55
32 152 12 27,07 2,36 31,48 5,85 34,96
33 20 17 31,14 4.68 33,79 8,32 37,44
34 152 13 28,51 2,74 31,85 6,26 35,37
35 313 1 36,00 3,06 32,17 6,64 35,75
36 152 10 45,01 8,70 37,81 13,97 43,09
37 101 1 22,80 -1,31 27,80 2,67 31,78
38 101 13 26,87 0,87 29,98 4,56 33,67
39 37 3 24,51 -1,11 28,00 2,78 31,89
40 37 14 31,09 1,47 30,59 5,02 34,13
41 104 9 30,10 1,37 30,49 4,97 34,08
42 151 12 25,67 -0,98 28,13 2,86 31,97
43 151 6 25,55 -1,63 27,48 2,41 31,52
44 37 15 24,67 -0,88 28,24 2,97 32,08
45 104 8 36,82 4,72 33,84 8,36 37,47
46 151 16 25,27 -1,71 27,40 2,37 31,48
47 104 3 32,25 2,69 31,80 6,20 35,31
48 258 6 32,07 6,86 35,97 10,79 39,90
49 151 4 25,03 -1,92 27,20 2,23 31,34
50 85 6 30,60 0,11 29,23 3,82 32,94
51 104 5 29,10 2,16 31,27 5,65 34,76
52 241 7 31,00 0,65 29,76 4,39 33,50
53 313 17 27,41 0,06 29,17 3,77 32,88
54 250 11 25,34 -2,23 26,88 1,93 31,04
55 37 7 29,96 1,29 30,40 4,90 34,01
56 250 7 24,78 -2,71 26,40 1,70 30,81
57 27 1 27,37 -1,88 27,24 2,23 31,34
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
58 20 14 39,41 7,22 36,33 11,50 40,61
59 250 16 28,45 -0,99 28,12 2,85 31,96
60 51 22 40,18 5,41 34,52 9,26 38,37
61 37 16 26,25 -0,11 29,00 3,59 32,70
62 101 9 29,79 1,11 30,22 4,70 33,81
63 250 13 25,17 -2,05 27,06 2,05 31,16
64 104 15 34,26 3,70 32,81 7,26 36,37
65 152 16 23,26 0,20 29,31 3,93 33,04
66 170 3 29,87 -0,15 28,96 3,55 32,66
67 250 15 23,96 -2,98 26,13 1,51 30,62
68 237 15 32,24 1,94 31,05 5,43 34,54
69 151 7 32,65 1,24 30,35 4,83 33,94
70 27 7 26,17 -2,42 26,69 1,85 30,96
71 85 2 26,06 -2,01 27,10 2,12 31,23
72 309 4 41,32 7,20 36,32 11,31 40,42
73 313 6 34,58 2,565 31,66 6,10 35,21
74 237 7 29,27 0,61 29,72 4,30 33,41
75 250 14 26,31 -2,35 26,76 1,88 30,99
76 236 11 34,06 3,32 32,43 6,94 36,05
77 20 16 36,44 6,42 35,53 10,28 39,39
78 85 13 24,22 -2,21 26,90 1,94 31,05
79 313 10 29,36 -0,29 28,82 3,42 32,53
80 20 10 39,73 7,13 36,24 11,22 40,33
81 236 4 34,42 3,29 32,40 6,89 36,00
82 170 4 28,39 -0,62 28,49 3,15 32,26
83 151 5 25,30 -1,15 27,96 2,73 31,85
84 250 5 23,52 -2,53 26,58 1,77 30,88
85 88 5 35,12 4,97 34,08 8,73 37,84
86 152 9 40,81 6,94 36,05 10,95 40,06
87 250 12 19,81 -4,08 25,03 0,93 30,04
88 85 3 26,12 -2,00 27,11 2,14 31,25
89 260 14 37,49 7,34 36,45 11,83 40,94
90 170 1 29,43 -0,20 28,91 3,47 32,58
91 175 4 33,75 2,55 31,66 6,06 35,17
92 85 15 28,75 -0,72 28,39 3,10 32,21
93 20 7 39,42 7,51 36,62 12,20 41,31
94 250 6 19,15 -4,96 24,15 0,63 29,74
95 20 9 37,91 6,38 35,49 10,21 39,32
96 170 17 26,28 -0,91 28,20 2,95 32,06
97 309 5 28,21 2,32 31,43 5,81 34,92
98 309 1 32,48 3,45 32,56 7,04 36,15
99 85 9 26,91 -2,07 27,04 2,03 31,14
100 104 16 27,71 1,03 30,14 4,64 33,76
101 85 17 27,30 -0,74 28,37 3,07 32,18
102 104 6 35,15 413 33,24 7,64 36,75
103 20 3 34,55 5,36 34,47 9,16 38,27
104 258 3 45,48 12,30 41,41 16,10 45,22
105 236 15 32,44 2,47 31,58 5,94 35,05
106 27 18 28,79 -1,97 27,14 2,17 31,28
107 237 6 27,29 -0,10 29,02 3,60 32,71
108 258 11 34,71 8,09 37,20 12,61 41,73
109 51 19 27,54 1,77 30,88 5,26 34,37
110 175 2 26,21 -0,78 28,34 3,04 32,15
111 309 11 30,99 3,03 32,14 6,62 35,73
112 260 10 48,28 11,67 40,78 15,41 44,52
113 308 2 30,71 1,08 30,19 4,69 33,80
114 88 13 28,83 2,09 31,21 5,55 34,66
115 241 12 26,69 -0,44 28,67 3,27 32,38
116 309 7 28,72 1,83 30,94 5,32 34,43
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
117 258 16 43,37 11,67 40,78 15,22 44 .33
118 27 16 25,35 -2,60 26,52 1,76 30,87
119 20 11 28,89 3,31 32,42 6,91 36,02
120 321 11 29,31 1,24 30,35 4,84 33,95
121 258 5 34,36 8,41 37,52 13,22 42,33
122 247 13 25,07 -2,39 26,72 1,87 30,98
123 151 8 26,87 -1,18 27,93 2,70 31,81
124 85 16 25,47 -2,01 27,10 2,10 31,22
125 237 1 26,02 -0,72 28,39 3,09 32,20
126 88 4 44 14 8,12 37,24 12,76 41,87
127 85 5 28,73 -0,09 29,02 3,62 32,73
128 51 8 24,71 0,25 29,36 3,99 33,10
129 170 12 28,41 0,06 29,17 3,76 32,87
130 321 3 33,02 2,47 31,58 5,96 35,07
131 258 17 25,34 4,55 33,66 8,17 37,29
132 175 8 28,98 0,49 29,60 418 33,29
133 236 5 23,59 -0,63 28,48 3,13 32,25
134 309 9 31,83 2,64 31,75 6,18 35,29
135 85 12 26,69 -0,94 28,17 2,89 32,01
136 237 8 30,85 1,30 30,41 4,91 34,02
137 51 9 41,93 7,00 36,11 11,12 40,23
138 20 4 36,56 6,37 35,48 10,15 39,26
139 51 23 31,45 3,02 32,13 6,59 35,71
140 104 12 19,37 -1,93 27,18 2,20 31,31
141 259 5 23,27 -2,46 26,65 1,83 30,94
142 85 1 22,51 -3,39 25,72 1,24 30,36
143 85 10 26,73 -2,15 26,96 1,96 31,07
144 310 14 28,70 -1,31 27,80 2,66 31,77
145 313 5 27,72 0,24 29,35 3,95 33,06
146 313 7 23,81 -2,12 26,99 1,99 31,10
147 27 17 26,15 -1,76 27,35 2,33 31,44
148 309 14 34,69 4,06 33,17 7,52 36,63
149 20 5 24,35 1,86 30,97 5,35 34,46
150 309 8 32,44 3,41 32,52 6,99 36,10
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Tabela 6A. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel espessura média do
pericarpo das 150 plantas F2:3 selecionadas.

Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 317 16 3,77 0,47 3,25 0,70 3,49
2 101 6 3,54 0,44 3,22 0,65 3,43
3 317 2 3,33 0,37 3,15 0,57 3,36
4 317 10 3,50 0,36 3,15 0,57 3,35
5 317 5 3,62 0,43 3,21 0,63 3,42
6 101 11 3,57 0,44 3,22 0,64 3,43
7 317 3 3,11 0,26 3,05 0,48 3,27
8 250 10 3,57 0,17 2,95 0,40 3,19
9 101 12 3,07 0,32 3,10 0,53 3,31
10 317 1 2,64 0,19 2,97 0,42 3,20
1 101 4 2,85 0,26 3,04 0,48 3,26
12 151 10 3,53 0,26 3,05 0,49 3,27
13 152 11 3,52 0,35 3,13 0,55 3,33
14 317 13 2,80 0,26 3,04 0,48 3,26
15 101 10 3,79 0,43 3,22 0,64 3,42
16 317 4 3,07 0,31 3,09 0,52 3,31
17 250 8 3,25 0,13 2,91 0,36 3,14
18 101 5 2,96 0,28 3,06 0,49 3,28
19 250 9 4,75 0,46 3,24 0,69 3,47
20 101 8 3,36 0,36 3,14 0,57 3,35
21 101 7 2,67 0,21 2,99 0,44 3,22
22 104 2 3,09 -0,02 2,76 0,26 3,04
23 317 7 3,09 0,31 3,09 0,52 3,30
24 20 1 3,50 0,50 3,28 0,75 3,53
25 151 3 3,36 0,21 3,00 0,44 3,23
26 317 14 3,39 0,36 3,14 0,56 3,35
27 37 10 3,565 0,20 2,98 0,43 3,21
28 317 12 2,31 0,13 2,92 0,37 3,15
29 151 9 3,45 0,25 3,04 0,47 3,25
30 317 11 2,63 0,21 3,00 0,44 3,22
31 104 14 2,20 -0,25 2,53 0,11 2,89
32 152 12 3,17 0,26 3,04 0,48 3,26
33 20 17 3,19 0,45 3,24 0,67 3,45
34 152 13 2,62 0,14 2,92 0,37 3,16
35 313 1 3,36 0,23 3,01 0,45 3,23
36 152 10 2,87 0,14 2,92 0,37 3,15
37 101 1 2,48 0,15 2,94 0,39 3,17
38 101 13 2,66 0,23 3,01 0,45 3,23
39 37 3 3,35 0,14 2,93 0,38 3,16
40 37 14 2,93 0,07 2,86 0,32 3,11
41 104 9 2,27 -0,25 2,53 0,11 2,90
42 151 12 3,23 0,24 3,03 0,46 3,24
43 151 6 2,56 0,10 2,88 0,35 3,13
44 37 15 2,49 -0,02 2,77 0,26 3,04
45 104 8 3,36 0,03 2,81 0,29 3,07
46 151 16 3,05 0,19 2,98 0,42 3,21
47 104 3 2,69 -0,17 2,62 0,16 2,94
48 258 6 3,32 0,53 3,31 0,81 3,59
49 151 4 2,60 0,09 2,88 0,34 3,12
50 85 6 2,96 0,01 2,80 0,28 3,06
51 104 5 2,63 -0,13 2,65 0,18 2,97
52 241 7 3,50 0,05 2,83 0,31 3,09
53 313 17 3,86 0,38 3,16 0,59 3,37
54 250 11 2,80 0,04 2,83 0,30 3,09
55 37 7 2,57 0,01 2,79 0,28 3,06
56 250 7 2,61 -0,02 2,77 0,26 3,05
57 27 1 3,22 0,03 2,81 0,29 3,07
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
58 20 14 3,58 0,51 3,29 0,75 3,54
59 250 16 2,23 -0,10 2,68 0,20 2,98
60 51 22 2,97 0,13 2,92 0,37 3,15
61 37 16 2,52 0,00 2,78 0,27 3,05
62 101 9 3,09 0,28 3,06 0,49 3,28
63 250 13 2,56 -0,01 2,78 0,27 3,05
64 104 15 2,81 -0,09 2,69 0,20 2,99
65 152 16 2,45 0,08 2,86 0,33 3,12
66 170 3 3,15 -0,02 2,77 0,26 3,04
67 250 15 2,57 -0,03 2,75 0,24 3,03
68 237 15 3,02 0,29 3,07 0,50 3,28
69 151 7 2,96 0,17 2,95 0,40 3,18
70 27 7 2,68 -0,09 2,70 0,21 2,99
71 85 2 2,22 -0,19 2,60 0,15 2,93
72 309 4 4.42 0,77 3,55 0,98 3,77
73 313 6 2,65 0,08 2,86 0,33 3,11
74 237 7 3,00 0,29 3,07 0,50 3,29
75 250 14 2,56 -0,05 2,74 0,23 3,02
76 236 11 3,08 0,10 2,89 0,35 3,13
77 20 16 3,49 0,51 3,29 0,76 3,54
78 85 13 2,62 -0,07 2,71 0,22 3,00
79 313 10 3,42 0,22 3,00 0,45 3,23
80 20 10 3,59 0,49 3,27 0,73 3,51
81 236 4 3,44 0,18 2,97 0,42 3,20
82 170 4 3,17 0,05 2,83 0,31 3,09
83 151 5 2,72 0,11 2,89 0,35 3,13
84 250 5 2,19 -0,12 2,67 0,19 2,98
85 88 5 2,80 0,12 2,91 0,36 3,14
86 152 9 3,45 0,28 3,07 0,50 3,28
87 250 12 2,37 -0,06 2,72 0,23 3,01
88 85 3 2,25 -0,23 2,55 0,13 2,91
89 260 14 2,88 0,03 2,81 0,29 3,07
20 170 1 2,64 -0,10 2,68 0,20 2,99
91 175 4 3,32 0,19 2,97 0,42 3,20
92 85 15 2,91 -0,03 2,75 0,24 3,03
93 20 7 3,88 0,60 3,38 0,87 3,65
94 250 6 1,81 -0,18 2,60 0,16 2,94
95 20 9 414 0,63 3,41 0,91 3,70
96 170 17 2,44 -0,12 2,67 0,20 2,98
97 309 5 3,55 0,55 3,34 0,83 3,61
98 309 1 3,44 0,52 3,30 0,78 3,56
99 85 9 3,56 0,10 2,88 0,34 3,13
100 104 16 2,40 -0,18 2,60 0,15 2,93
101 85 17 2,90 -0,01 2,78 0,27 3,05
102 104 6 2,85 -0,05 2,73 0,23 3,01
103 20 3 3,52 0,46 3,24 0,69 3,47
104 258 3 3,39 0,47 3,25 0,70 3,48
105 236 15 2,69 -0,01 2,77 0,27 3,05
106 27 18 2,53 -0,15 2,64 0,17 2,96
107 237 6 2,78 0,26 3,04 0,48 3,26
108 258 11 3,36 0,53 3,31 0,79 3,58
109 51 19 2,90 0,18 2,96 0,41 3,20
110 175 2 2,74 0,04 2,83 0,30 3,08
111 309 11 3,33 0,52 3,30 0,77 3,56
112 260 10 3,63 0,18 2,97 0,42 3,20
113 308 2 2,99 0,00 2,78 0,27 3,06
114 88 13 2,95 0,18 2,96 0,41 3,20
115 241 12 2,58 -0,16 2,62 0,16 2,94
116 309 7 2,80 0,38 3,16 0,58 3,37
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Ordem Familia F2.;3 Planta F3 Fen a u+a Ganho Nova Média
117 258 16 3,80 0,62 3,40 0,89 3,67
118 27 16 2,67 -0,09 2,70 0,21 2,99
119 20 11 1,92 0,15 2,93 0,38 3,17
120 321 11 2,54 -0,22 2,57 0,13 2,92
121 258 5 2,81 0,38 3,16 0,59 3,37
122 247 13 2,86 -0,08 2,70 0,21 3,00
123 151 8 2,96 0,16 2,94 0,40 3,18
124 85 16 2,54 -0,11 2,67 0,20 2,98
125 237 1 3,50 0,39 3,18 0,60 3,38
126 88 4 4,30 0,49 3,27 0,73 3,562
127 85 5 3,23 0,05 2,83 0,31 3,09
128 51 8 2,85 0,15 2,93 0,38 3,16
129 170 12 2,83 -0,03 2,75 0,24 3,02
130 321 3 2,86 -0,20 2,58 0,14 2,92
131 258 17 2,54 0,34 3,12 0,54 3,32
132 175 8 2,88 0,07 2,85 0,32 3,10
133 236 5 2,52 -0,04 2,74 0,24 3,02
134 309 9 2,71 0,32 3,11 0,53 3,32
135 85 12 2,46 -0,12 2,66 0,19 2,97
136 237 8 3,23 0,33 3,11 0,54 3,32
137 51 9 4,01 0,40 3,18 0,61 3,40
138 20 4 3,19 0,44 3,22 0,65 3,43
139 51 23 2,41 0,07 2,86 0,32 3,11
140 104 12 1,74 -0,33 2,45 0,07 2,85
141 259 5 3,49 0,26 3,04 0,47 3,25
142 85 1 2,10 -0,23 2,56 0,13 2,91
143 85 10 2,69 -0,12 2,67 0,19 2,97
144 310 14 2,50 -0,45 2,33 0,02 2,81
145 313 5 3,07 0,17 2,95 0,40 3,18
146 313 7 2,48 0,03 2,82 0,29 3,08
147 27 17 2,28 -0,16 2,62 0,16 2,94
148 309 14 3,29 0,47 3,25 0,71 3,49
149 20 5 2,46 0,26 3,04 0,47 3,26
150 309 8 3,48 0,53 3,31 0,80 3,58
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APENDICE B

Tabela 1B. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel periodo de incubagao
em frutos imaturos das 100 plantas F3.4 selecionadas.

Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 3175 5 8.00 2.31 5.76 2.33 5.78
2 25010 6 5.33 1.14 4.59 1.58 5.03
3 3173 8 6.67 1.31 4.75 1.75 5.20
4 3175 3 8.00 2.35 5.80 2.35 5.80
5 3175 10 7.67 2.28 5.73 2.32 5.76
6 3175 6 8.00 2.29 5.74 2.32 5.77
7 201 1 4.67 0.86 4.31 1.35 4.80
8 10415 5 7.33 0.98 443 1.46 4.91
9 377 1 7.50 1.36 4.81 1.79 5.24
10 884 8 5.00 0.39 3.84 1.02 4.47
1 25010 5 8.00 1.78 5.23 217 5.62
12 3214 9 6.67 2.07 5.52 2.23 5.68
13 10415 9 3.00 0.02 3.46 0.77 4.22
14 1042 10 6.67 1.44 4.88 1.84 5.29
15 377 7 7.00 1.20 4.65 1.63 5.08
16 3214 10 7.33 2.22 5.67 2.29 5.74
17 884 7 5.50 0.42 3.87 1.05 4.50
18 3371 6 6.50 0.73 418 1.28 473
19 3377 3 5.33 1.71 5.16 2.10 5.55
20 3213 7 6.33 1.28 473 1.73 5.18
21 3214 5 7.67 2.25 5.70 2.30 5.75
22 10415 1 2.50 -0.11 3.34 0.70 414
23 201 3 6.00 1.17 4.62 1.60 5.05
24 10415 6 6.33 0.73 4.18 1.27 472
25 25010 8 4.67 1.09 4.54 1.54 4.99
26 3175 4 2.67 1.13 4.58 1.58 5.03
27 2508 6 3.00 1.04 4.49 1.50 4.94
28 3214 7 7.33 2.17 5.62 2.26 5.71
29 3377 1 8.00 2.34 5.79 2.35 5.80
30 10415 10 4.67 0.40 3.85 1.03 4.48
31 3175 2 5.33 1.67 5.12 2.08 5.53
32 2377 1 1.00 -0.96 2.48 0.08 3.53
33 25010 1 5.67 1.28 4.73 1.74 5.19
34 31317 4 5.33 0.73 4.17 1.27 4.72
35 201 10 4.67 0.86 4.31 1.35 4.80
36 1704 4 4.67 0.97 4.42 1.46 4.91
37 3094 7 4.67 0.16 3.61 0.87 4.32
38 884 3 4.00 0.12 3.57 0.83 4.28
39 931 7 5.67 0.72 417 1.27 4.71
40 10415 3 1.00 -0.46 2.99 0.40 3.85
41 3377 6 5.33 1.65 5.10 2.04 5.49
42 31317 3 5.00 0.62 4.07 1.17 462
43 884 9 3.00 -0.11 3.34 0.69 414
44 1517 9 7.00 1.45 4.90 1.85 5.30
45 2377 9 4.00 -0.26 3.19 0.54 3.98
46 3174 6 3.33 0.24 3.69 0.93 4.38
47 3173 9 4.67 0.81 4.25 1.32 4.77
48 3175 7 5.67 1.76 5.21 2.13 5.57
49 25010 2 4.00 0.84 4.28 1.33 4.78
50 25010 7 5.67 1.24 4.69 1.67 5.12
51 3174 8 3.00 0.26 3.71 0.95 4.40
52 3213 8 3.00 0.58 4.03 1.14 4.59

53 2508

-
o

7.00 2.04 5.49 2.22 5.67
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Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
54 3213 9 5.00 1.02 4.47 1.49 4.94
55 25010 3 4.67 1.05 4.50 1.52 497
56 1704 9 6.00 1.27 4.72 1.72 5.17
57 3174 2 6.00 0.87 4.32 1.36 4.81
58 1704 2 6.00 1.20 4.65 1.64 5.09
59 10415 2 2.50 -0.16 3.28 0.65 4.09
60 201 7 5.00 0.89 4.34 1.40 4.84
61 3377 9 7.33 2.19 5.64 2.27 5.72
62 3175 1 4.33 1.50 4.94 1.89 5.34
63 31317 9 4.33 0.47 3.92 1.07 4.52
64 3371 5 6.33 0.71 415 1.23 4.68
65 884 1 2.67 -0.19 3.26 0.62 4.07
66 3133 1 4.67 0.87 4.32 1.36 4.81
67 2508 2 8.00 2.21 5.66 2.28 5.73
68 856 1 4.33 0.64 4.09 1.18 4.63
69 931 9 3.67 0.31 3.76 0.98 4.43
70 1704 3 4.00 0.79 4.24 1.31 4.76
71 31317 6 3.33 0.17 3.62 0.88 4.33
72 1704 6 4.67 0.89 4.34 1.39 4.84
73 2508 5 5.33 1.60 5.05 2.00 5.45
74 3214 6 4.33 1.45 4.90 1.87 5.31
75 2508 3 5.00 1.57 5.01 1.97 5.42
76 377 2 4.33 0.56 4.01 1.1 4.55
77 377 3 3.33 0.39 3.83 1.02 4 .47
78 3173 7 5.67 0.99 4.44 1.47 492
79 3371 7 3.33 0.00 3.45 0.77 4.22
80 2508 1 6.67 1.96 5.41 2.20 5.65
81 3175 8 3.00 1.22 4.67 1.66 5.11
82 10113 9 6.50 1.22 4.67 1.65 5.10
83 23715 4 6.67 1.43 4.88 1.83 5.28
84 2508 7 5.00 1.52 4.97 1.95 5.40
85 2508 4 5.33 1.67 5.12 2.06 5.51
86 3097 9 3.00 -0.07 3.37 0.73 418
87 884 2 2.00 -0.41 3.04 0.44 3.88
88 26014 1 5.00 1.10 4.55 1.55 5.00
89 31317 8 4.67 0.58 4.03 1.13 458
90 3213 10 3.50 0.67 412 1.21 4.65
91 15110 8 3.33 0.07 3.51 0.79 4.24
92 3371 9 2.00 -0.26 3.19 0.53 3.98
93 15110 2 4.67 0.29 3.73 0.97 4.42
94 25010 4 3.00 0.68 413 1.21 4.66
95 3094 6 5.00 0.23 3.67 0.92 4.36
96 2508 9 4.00 1.34 4.79 1.77 5.22
97 15110 3 6.33 0.73 418 1.28 473
98 26014 3 4.67 1.02 4.47 1.48 493
99 1011 1 3.00 -0.16 3.29 0.65 410
100 931 5 5.67 0.72 417 1.26 4.71
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Tabela 2B. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel periodo latente em

frutos imaturos das 100 plantas F3:.4 selecionadas.

Ordem FamiliaFs.4 PlantaF, Fen a u+a Ganho Nova Média
1 3175 5 8.00 1.40 713 1.65 7.38
2 25010 6 8.00 1.55 7.28 1.72 7.45
3 3173 8 8.00 0.91 6.64 1.33 7.05
4 3175 3 8.00 1.32 7.04 1.58 7.31
5 3175 10 8.00 1.36 7.09 1.61 7.34
6 3175 6 8.00 1.30 7.03 1.57 7.30
7 201 1 7.33 0.95 6.68 1.36 7.08
8 10415 5 8.00 1.96 7.69 1.96 7.69
9 377 1 8.00 0.88 6.61 1.32 7.04
10 884 8 8.00 1.77 7.50 1.86 7.58
1 25010 5 8.00 1.65 7.38 1.77 7.50
12 3214 9 7.33 1.06 6.78 1.44 717
13 10415 9 8.00 1.87 7.60 1.91 7.63
14 1042 10 7.33 1.02 6.75 1.42 7.15
15 377 7 7.33 0.66 6.39 1.11 6.84
16 3214 10 8.00 1.33 7.06 1.59 7.32
17 884 7 8.00 1.78 7.51 1.87 7.60
18 3371 6 8.00 1.46 7.19 1.68 7.41
19 3377 3 6.67 0.92 6.65 1.34 7.07
20 3213 7 7.00 0.77 6.50 1.23 6.96
21 3214 5 8.00 1.37 710 1.63 7.36
22 10415 1 8.00 1.95 7.67 1.95 7.68
23 201 3 7.33 0.88 6.61 1.31 7.04
24 10415 6 8.00 1.86 7.59 1.90 7.63
25 25010 8 7.33 1.40 713 1.65 7.38
26 3175 4 7.00 1.00 6.73 1.40 7.13
27 2508 6 7.33 1.58 7.31 1.74 7.47
28 3214 7 7.67 1.24 6.97 1.54 7.27
29 3377 1 8.00 1.44 717 1.67 7.40
30 10415 10 7.33 1.70 7.43 1.83 7.55
31 3175 2 6.33 0.71 6.44 1.19 6.92
32 2377 1 8.00 1.37 7.10 1.62 7.35
33 25010 1 8.00 1.64 7.36 1.76 7.49
34 31317 4 7.33 1.12 6.85 1.48 7.21
35 201 10 6.67 0.70 6.43 1.17 6.90
36 1704 4 7.33 1.01 6.74 1.41 7.14
37 3094 7 7.00 1.06 6.79 1.46 7.18
38 884 3 7.33 1.49 7.22 1.70 7.42
39 931 7 8.00 1.10 6.83 1.47 7.20
40 10415 3 8.00 1.88 7.60 1.93 7.66
41 3377 6 6.67 0.91 6.64 1.33 7.06
42 31317 3 7.00 0.99 6.72 1.40 712
43 884 9 8.00 1.71 7.44 1.84 7.57
44 1517 9 8.00 0.68 6.41 1.15 6.87
45 2377 9 8.00 1.30 7.03 1.56 7.29
46 3174 6 7.33 1.06 6.79 1.45 717
47 3173 9 7.33 0.63 6.35 1.09 6.82
48 3175 7 6.00 0.71 6.44 1.18 6.91
49 25010 2 7.33 1.30 7.03 1.57 7.30
50 25010 7 7.00 1.30 7.03 1.57 7.29
51 3174 8 7.33 1.13 6.86 1.49 7.22
52 3213 8 6.50 0.59 6.32 1.06 6.79
53 2508 10 8.00 1.86 7.59 1.89 7.62
54 3213 9 6.67 0.59 6.31 1.06 6.79
55 25010 3 7.33 1.34 7.07 1.59 7.32
56 1704 9 6.67 0.76 6.49 1.22 6.95
57 3174 2 7.33 1.03 6.76 1.43 7.16
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Ordem FamiliaFs4s PlantaF, Fen a u+a Ganho Nova Média
58 1704 2 6.50 0.66 6.39 1.12 6.84
59 10415 2 8.00 1.83 7.56 1.88 7.61
60 201 7 6.00 0.50 6.23 1.01 6.74
61 3377 9 8.00 1.37 7.10 1.64 7.36
62 3175 1 7.33 1.16 6.89 1.51 7.24
63 31317 9 7.00 0.99 6.71 1.39 7.12
64 3371 5 7.67 1.45 7.18 1.68 7.41
65 884 1 7.67 1.67 7.40 1.80 7.53
66 3133 1 7.33 0.98 6.71 1.38 711
67 2508 2 8.00 1.77 7.50 1.86 7.59
68 856 1 7.33 0.98 6.71 1.37 710
69 931 9 8.00 1.03 6.76 1.43 7.16
70 1704 3 7.33 0.98 6.71 1.38 710
71 31317 6 7.33 1.09 6.82 1.47 7.20
72 1704 6 7.33 0.97 6.70 1.36 7.09
73 2508 5 7.33 1.68 7.40 1.82 7.54
74 3214 6 6.67 0.82 6.55 1.28 7.01
75 2508 3 7.33 1.59 7.32 1.75 7.48
76 377 2 8.00 0.77 6.50 1.24 6.97
77 377 3 6.67 0.37 6.09 0.95 6.68
78 3173 7 7.33 0.70 6.42 1.16 6.89
79 3371 7 7.00 1.21 6.94 1.53 7.26
80 2508 1 7.33 1.66 7.39 1.79 7.52
81 3175 8 5.33 0.47 6.20 1.00 6.73
82 10113 9 7.50 0.77 6.50 1.24 6.96
83 23715 4 7.33 0.76 6.48 1.22 6.95
84 2508 7 7.33 1.66 7.39 1.79 7.51
85 2508 4 8.00 1.84 7.57 1.89 7.62
86 3097 9 7.33 0.70 6.43 1.18 6.91
87 884 2 8.00 1.67 7.40 1.81 7.54
88 26014 1 7.00 0.67 6.39 1.12 6.85
89 31317 8 6.67 0.94 6.66 1.34 7.07
20 3213 10 6.50 0.58 6.31 1.05 6.77
91 15110 8 7.33 0.31 6.04 0.91 6.64
92 3371 9 7.67 1.36 7.09 1.61 7.34
93 15110 2 7.33 0.21 5.94 0.86 6.59
94 25010 4 7.33 1.37 7.09 1.62 7.35
95 3094 6 7.67 1.21 6.94 1.53 7.26
96 2508 9 7.33 1.59 7.32 1.74 7.47
97 15110 3 7.33 0.25 5.98 0.89 6.61
98 26014 3 6.67 0.49 6.21 1.01 6.74
929 1011 1 7.33 0.68 6.41 1.14 6.87
100 931 5 6.67 0.67 6.40 1.13 6.86
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Tabela 3B. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel area abaixo da curva
de progresso da doenga em frutos imaturos das 100 plantas F3:4 selecionadas.

Ordem FamiliaF;.4 PlantaF, Fen a u+a Ganho Nova Média
1 3175 5 0.00 -10.66 2.95 -0.16 12.45
2 25010 6 2.50 -8.98 4.63 0.27 12.88
3 3173 8 1.17 -8.81 4.81 0.37 12.98
4 3175 3 0.00 -10.75 2.86 -0.20 12.42
5 3175 10 0.17 -10.31 3.30 -0.05 12.56
6 3175 6 0.00 -10.38 3.23 -0.11 12.51
7 201 1 2.83 -8.73 4.88 0.45 13.06
8 10415 5 0.83 -9.89 3.72 0.03 12.65
9 377 1 0.25 -9.44 417 0.10 12.71
10 884 8 2.50 -8.57 5.04 0.53 13.15
1 25010 5 0.00 -10.79 2.83 -0.21 12.40
12 3214 9 1.33 -9.58 4.04 0.08 12.70
13 10415 9 3.50 -8.19 542 0.87 13.48
14 1042 10 1.67 -8.94 4.67 0.30 12.91
15 377 7 2.00 -8.48 5.14 0.62 13.23
16 3214 10 0.33 -10.01 3.61 0.00 12.61
17 884 7 3.75 -8.09 5.52 0.96 13.57
18 3371 6 1.00 -8.94 4.68 0.33 12.95
19 3377 3 3.17 -8.88 4.73 0.35 12.96
20 3213 7 3.50 -8.13 5.48 0.92 13.54
21 3214 5 0.17 -10.35 3.26 -0.07 12.54
22 10415 1 4.00 -8.29 5.32 0.79 13.40
23 201 3 1.83 -9.10 452 0.20 12.81
24 10415 6 1.83 -9.00 4.61 0.25 12.86
25 25010 8 3.00 -9.11 4.50 0.18 12.80
26 3175 4 5.17 -7.60 6.02 1.22 13.83
27 2508 6 3.50 -9.07 4.54 0.22 12.83
28 3214 7 0.83 -10.39 3.22 -0.12 12.49
29 3377 1 0.00 -11.07 2.55 -0.27 12.34
30 10415 10 4.17 -7.60 6.01 1.19 13.80
31 3175 2 3.83 -7.84 5.77 1.08 13.69
32 2377 1 3.50 -7.60 6.01 1.20 13.82
33 25010 1 2.33 -9.70 3.91 0.05 12.66
34 31317 4 3.00 -8.61 5.00 0.48 13.10
35 201 10 417 -7.33 6.29 1.40 14.01
36 1704 4 2.00 -9.37 4.24 0.13 12.75
37 3094 7 3.17 -7.42 6.19 1.32 13.94
38 884 3 5.50 -6.67 6.94 2.02 14.63
39 931 7 217 -7.28 6.34 1.45 14.06
40 10415 3 6.00 -6.82 6.79 1.89 14.50
41 3377 6 3.50 -8.31 5.31 0.75 13.36
42 31317 3 3.00 -8.61 5.01 0.50 13.11
43 884 9 4.50 -712 6.49 1.65 14.26
44 1517 9 0.50 -8.59 5.02 0.52 13.13
45 2377 9 2.50 -7.81 5.81 1.13 13.75
46 3174 6 417 -7.11 6.50 1.66 14.28
47 3173 9 3.00 -7.46 6.15 1.29 13.90
48 3175 7 4.33 -8.46 5.15 0.65 13.26
49 25010 2 3.50 -8.17 5.44 0.91 13.52
50 25010 7 4.50 -8.48 5.13 0.60 13.21
51 3174 8 4.50 -7.35 6.27 1.38 13.99
52 3213 8 5.50 -6.62 6.99 2.05 14.67
53 2508 10 0.50 -10.94 2.68 -0.23 12.38
54 3213 9 5.00 -6.70 6.91 1.98 14.59
55 25010 3 4.00 -8.43 5.18 0.68 13.30
56 1704 9 2.83 -8.70 4.91 0.47 13.08
57 3174 2 1.83 -8.34 5.27 0.74 13.35
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Ordem FamiliaF;.4 PlantaF, Fen a u+a Ganho Nova Média
58 1704 2 2.00 -8.80 4.81 0.38 13.00
59 10415 2 6.00 -6.25 7.36 242 15.03
60 201 7 7.00 -6.29 7.32 2.36 14.97
61 3377 9 0.50 -10.35 3.26 -0.09 12.52
62 3175 1 3.33 -8.97 4.65 0.28 12.90
63 31317 9 4.00 -7.84 5.78 1.10 13.71
64 3371 5 2.17 -8.50 5.11 0.58 13.20
65 884 1 6.17 -6.51 7.10 2.13 14.74
66 3133 1 3.83 -8.25 5.37 0.84 13.45
67 2508 2 0.00 -11.01 2.60 -0.25 12.36
68 856 1 2.50 -8.94 4.68 0.32 12.93
69 931 9 2.83 -6.36 7.25 2.28 14.90
70 1704 3 2.50 -9.06 4.55 0.23 12.85
71 31317 6 417 -7.52 6.09 1.24 13.85
72 1704 6 2.33 -8.80 4.81 0.40 13.01
73 2508 5 1.33 -10.67 2.94 -0.18 12.43
74 3214 6 4.67 -7.32 6.29 1.41 14.03
75 2508 3 2.50 -10.05 3.56 -0.02 12.59
76 377 2 3.17 -6.84 6.78 1.87 14.48
77 377 3 6.17 -5.57 8.04 3.03 15.64
78 3173 7 2.83 -8.08 5.53 0.98 13.59
79 3371 7 7.50 -5.69 7.93 2.92 15.53
80 2508 1 1.00 -11.22 2.40 -0.29 12.33
81 3175 8 8.17 -5.82 7.79 2.74 15.35
82 10113 9 1.50 -8.30 5.32 0.77 13.38
83 23715 4 1.00 -9.18 4.43 0.17 12.78
84 2508 7 2.50 -10.40 3.21 -0.14 12.47
85 2508 4 2.33 -10.16 3.45 -0.04 12.58
86 3097 9 4.50 -6.63 6.99 2.04 14.65
87 884 2 4.33 -6.81 6.80 1.90 14.52
88 26014 1 3.00 -8.26 5.35 0.80 13.42
89 31317 8 4.00 -8.06 5.55 0.99 13.61
20 3213 10 5.00 -6.52 7.09 2.09 14.70
91 15110 8 417 -5.38 8.23 3.22 15.83
92 3371 9 6.17 -5.99 7.63 2.62 15.23
93 15110 2 2.83 -5.56 8.05 3.05 15.66
94 25010 4 3.50 -8.74 4.87 0.43 13.05
95 3094 6 3.83 -6.29 7.32 2.34 14.95
96 2508 9 3.50 -9.28 4.33 0.15 12.76
97 15110 3 1.50 -6.95 6.67 1.76 14.37
98 26014 3 4.83 -6.89 6.72 1.83 14.44
929 1011 1 4.50 -7.24 6.37 1.50 14.11
100 931 5 5.50 -4.80 8.82 3.77 16.38
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Tabela 4B. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel comprimento médio do
fruto das 100 plantas F3:4 selecionadas.

Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 3175 5 83.64 12.50 86.16 21.53 95.19
2 25010 6 102.29 19.68 93.33 27.49 101.14
3 3173 8 80.48 4.67 78.33 15.83 89.49
4 3175 3 87.40 14.55 88.21 23.51 97.17
5 3175 10 92.39 17.06 90.71 25.23 98.89
6 3175 6 96.46 20.02 93.67 27.75 101.41
7 201 1 93.04 17.72 91.38 26.13 99.79
8 10415 5 69.03 -0.85 72.81 11.26 84.92
9 377 1 102.89 29.70 103.36 34.48 108.13
10 884 8 62.04 -10.09 63.57 5.35 79.01
1 25010 5 74.54 3.22 76.88 14.85 88.51
12 3214 9 112.20 32.09 105.75 37.77 111.43
13 10415 9 78.57 4.40 78.06 15.58 89.24
14 1042 10 96.11 12.28 85.93 21.43 95.09
15 377 7 108.82 33.88 107.54 39.72 113.37
16 3214 10 70.35 6.81 80.47 17.75 91.41
17 884 7 61.32 -10.52 63.14 5.11 78.77
18 3371 6 70.01 -3.02 70.64 9.88 83.54
19 3377 3 72.45 -0.46 73.20 11.67 85.32
20 3213 7 134.34 50.84 124.50 50.84 124.50
21 3214 5 93.73 21.49 95.15 29.35 103.01
22 10415 1 88.87 9.99 83.65 19.68 93.34
23 201 3 80.23 10.89 84.55 20.18 93.83
24 10415 6 70.53 -0.11 73.55 11.97 85.63
25 25010 8 88.79 11.34 85.00 20.59 94.25
26 3175 4 96.35 19.17 92.82 27.31 100.96
27 2508 6 80.52 0.51 7417 12.45 86.11
28 3214 7 100.77 25.30 98.96 31.20 104.86
29 3377 1 72.42 -1.32 72.34 10.95 84.61
30 10415 10 77.61 3.60 77.26 15.20 88.85
31 3175 2 99.41 21.27 94.92 28.82 102.48
32 2377 1 67.89 -6.99 66.66 7.36 81.02
33 25010 1 89.91 11.38 85.04 20.68 94.34
34 31317 4 64.33 -11.41 62.25 4.55 78.21
35 201 10 108.12 27.10 100.76 32.35 106.01
36 1704 4 106.12 30.28 103.94 35.01 108.67
37 3094 7 72.09 -2.21 71.45 10.25 83.91
38 884 3 71.14 -4.43 69.23 8.82 82.48
39 931 7 71.18 -1.82 71.84 10.64 84.29
40 10415 3 70.70 -0.05 73.61 12.03 85.68
41 3377 6 74.94 1.07 74.73 12.95 86.61
42 31317 3 64.32 -10.67 62.99 4.98 78.64
43 884 9 59.74 -11.52 62.14 4.46 78.12
44 1517 9 71.40 493 78.58 16.16 89.82
45 2377 9 75.61 -1.79 71.86 10.66 84.32
46 3174 6 93.29 14.95 88.60 23.76 97.42
47 3173 9 71.78 -0.59 73.07 11.48 85.14
48 3175 7 85.93 13.46 87.12 22.45 96.10
49 25010 2 82.81 7.50 81.15 18.00 91.66
50 25010 7 72.86 1.81 75.46 13.85 87.51
51 3174 8 79.73 6.58 80.24 17.43 91.08
52 3213 8 130.54 48.57 122.23 49.71 123.37
53 2508 10 70.81 -5.82 67.83 8.06 81.72
54 3213 9 104.85 33.14 106.80 39.17 112.83
55 25010 3 84.15 8.78 82.44 19.01 92.67
56 1704 9 105.66 30.49 104.14 35.65 109.30
57 3174 2 59.61 -5.73 67.92 8.21 81.86
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Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
58 1704 2 91.43 21.75 95.41 29.47 103.13
59 10415 2 77.66 3.64 77.30 15.30 88.96
60 201 7 105.85 26.02 99.67 31.43 105.08
61 3377 9 72.60 -0.63 73.03 11.42 85.08
62 3175 1 58.49 -3.59 70.06 9.43 83.09
63 31317 9 60.69 -13.10 60.55 4.01 77.66
64 3371 5 96.03 12.71 86.37 21.90 95.56
65 884 1 87.75 4.67 78.33 15.87 89.53
66 3133 1 64.07 -11.64 62.02 4.40 78.06
67 2508 2 63.04 -10.47 63.19 5.15 78.81
68 856 1 76.09 3.42 77.07 15.06 88.71
69 931 9 62.92 -6.81 66.84 7.48 81.13
70 1704 3 111.51 34.25 107.91 40.99 114.64
71 31317 6 63.28 -11.25 62.41 4.63 78.29
72 1704 6 97.84 26.11 99.76 31.53 105.19
73 2508 5 63.04 -9.80 63.86 5.53 79.18
74 3214 6 108.59 30.23 103.89 34.83 108.49
75 2508 3 57.46 -13.33 60.33 3.94 77.60
76 377 2 109.67 34.12 107.78 40.30 113.96
77 377 3 130.51 47.07 120.73 48.83 122.49
78 3173 7 82.51 5.88 79.54 16.69 90.34
79 3371 7 73.33 -1.28 72.38 11.03 84.69
80 2508 1 53.27 -16.68 56.98 2.73 76.39
81 3175 8 84.09 12.36 86.02 21.48 95.14
82 10113 9 72.02 -4.08 69.58 9.06 82.72
83 23715 4 68.17 -4.81 68.85 8.59 82.24
84 2508 7 55.82 -14.52 59.13 3.64 77.30
85 2508 4 61.37 -11.74 61.92 4.33 77.99
86 3097 9 91.77 17.95 91.61 26.38 100.04
87 884 2 60.22 -11.45 62.21 4.51 78.16
88 26014 1 63.82 -10.49 63.17 5.13 78.79
89 31317 8 63.24 -11.52 62.13 4.44 78.10
90 3213 10 117.24 40.33 113.99 46.71 120.36
91 15110 8 100.62 20.80 94 .46 28.52 102.18
92 3371 9 58.95 -9.94 63.72 5.39 79.05
93 15110 2 95.60 17.53 91.19 25.82 99.48
94 25010 4 57.42 -7.97 65.69 6.76 80.42
95 3094 6 76.43 0.64 74.30 12.51 86.17
96 2508 9 68.57 -6.94 66.72 7.41 81.06
97 15110 3 70.67 3.08 76.74 14.65 88.30
98 26014 3 73.31 -3.96 69.69 9.16 82.82
929 1011 1 79.81 1.72 75.38 13.76 87.41
100 931 5 85.34 7.06 80.72 17.84 91.50
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Tabela 5B. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel diametro médio do
fruto das 100 plantas F3:4 selecionadas.

Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 3175 5 40.94 5.81 39.95 11.07 45.20
2 25010 6 43.06 5.92 40.05 11.11 45.24
3 3173 8 46.04 8.32 42.46 13.02 47.15
4 3175 3 38.01 3.81 37.94 9.07 43.20
5 3175 10 36.61 2.96 37.10 8.25 42.39
6 3175 6 39.34 4.91 39.04 10.13 44.27
7 201 1 43.07 7.49 41.62 12.22 46.35
8 10415 5 37.97 3.89 38.02 9.29 43.43
9 377 1 37.42 3.40 37.54 8.60 42.73
10 884 8 42 92 7.88 42.02 12.75 46.88
1 25010 5 34.64 -0.20 33.93 5.21 39.34
12 3214 9 38.01 2.95 37.08 8.21 42.34
13 10415 9 40.35 5.95 40.08 11.23 45.36
14 1042 10 38.69 1.90 36.03 7.10 41.23
15 377 7 37.96 4.03 38.17 9.35 43.49
16 3214 10 38.27 2.92 37.06 8.14 42.27
17 884 7 45.87 10.17 44.30 14.55 48.68
18 3371 6 36.80 2.38 36.51 7.46 41.59
19 3377 3 38.00 2.78 36.91 7.96 42.09
20 3213 7 40.64 5.61 39.75 10.87 45.00
21 3214 5 37.36 2.10 36.24 7.27 41.40
22 10415 1 37.31 3.72 37.85 8.93 43.06
23 201 3 34.95 1.56 35.69 6.82 40.95
24 10415 6 35.26 2.21 36.34 7.38 41.51
25 25010 8 36.55 1.46 35.59 6.77 40.90
26 3175 4 44.59 8.31 42.44 12.97 47.10
27 2508 6 35.89 0.14 34.28 5.51 39.65
28 3214 7 34.66 0.75 34.88 6.02 40.16
29 3377 1 33.56 -0.09 34.04 5.25 39.38
30 10415 10 39.46 5.12 39.25 10.49 44.62
31 3175 2 41.05 6.41 40.54 11.62 45.75
32 2377 1 4416 713 41.26 12.13 46.26
33 25010 1 32.31 -1.54 32.59 4.00 38.13
34 31317 4 36.53 1.06 35.19 6.34 40.47
35 201 10 41.93 6.58 40.72 11.80 4593
36 1704 4 34.16 -0.72 33.42 4.55 38.68
37 3094 7 38.50 413 38.26 9.44 43.57
38 884 3 50.86 13.18 47.31 17.34 51.47
39 931 7 38.69 6.59 40.72 11.84 45.98
40 10415 3 43.11 7.54 41.67 12.36 46.49
41 3377 6 35.09 0.91 35.04 6.17 40.30
42 31317 3 34.37 -0.34 33.79 5.01 39.14
43 884 9 40.04 5.94 40.07 11.19 45.32
44 1517 9 33.66 -0.42 33.71 4.92 39.05
45 2377 9 37.75 2.74 36.87 7.83 41.96
46 3174 6 40.43 4.51 38.64 9.75 43.88
47 3173 9 36.06 1.40 35.54 6.64 40.78
48 3175 7 31.22 -0.46 33.67 4.89 39.03
49 25010 2 33.34 -0.60 33.54 4.72 38.85
50 25010 7 32.20 -1.37 32.76 4.15 38.28
51 3174 8 37.12 2.29 36.42 7.42 41.55
52 3213 8 41.58 6.05 40.19 11.31 45.45
53 2508 10 31.40 -3.04 31.10 2.81 36.94
54 3213 9 38.88 4.23 38.36 9.50 43.63
55 25010 3 32.72 -1.50 32.64 4.02 38.16
56 1704 9 32.81 -1.21 32.93 4.24 38.37
57 3174 2 33.47 -0.07 34.06 5.27 39.41
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Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
58 1704 2 32.46 -1.33 32.81 4.16 38.29
59 10415 2 41.11 6.61 40.74 11.89 46.02
60 201 7 42.73 7.50 41.63 12.27 46.40
61 3377 9 30.75 -1.96 32.17 3.70 37.84
62 3175 1 31.90 -0.23 33.90 5.14 39.27
63 31317 9 34.40 0.02 34.16 5.43 39.56
64 3371 5 31.34 -1.67 32.47 3.93 38.07
65 884 1 40.96 6.48 40.61 11.66 45.80
66 3133 1 37.98 2.07 36.20 7.25 41.38
67 2508 2 30.33 -3.46 30.68 2.52 36.66
68 856 1 34.49 -1.01 33.13 4.34 38.47
69 931 9 41.98 8.75 42.88 13.40 47 .54
70 1704 3 30.95 -2.85 31.28 2.99 37.13
71 31317 6 34.57 -0.03 34.10 5.33 39.46
72 1704 6 31.58 -2.24 31.89 3.48 37.61
73 2508 5 30.33 -3.97 30.16 2.10 36.24
74 3214 6 35.93 1.32 35.45 6.56 40.69
75 2508 3 30.63 -3.71 30.42 2.36 36.49
76 377 2 35.77 2.47 36.61 7.64 41.77
77 377 3 42 .96 7.05 4118 12.08 46.21
78 3173 7 31.89 -1.37 32.76 414 38.27
79 3371 7 42 .57 6.74 40.87 11.94 46.07
80 2508 1 29.58 -4.21 29.93 1.97 36.11
81 3175 8 39.06 4.82 38.95 10.07 44 .20
82 10113 9 33.81 -1.39 32.75 4.09 38.22
83 23715 4 33.58 -2.49 31.64 3.26 37.40
84 2508 7 29.23 -4.20 29.93 1.98 36.11
85 2508 4 30.27 -4.08 30.05 2.04 36.18
86 3097 9 35.57 1.32 35.45 6.54 40.67
87 884 2 34.84 2.42 36.55 7.54 41.67
88 26014 1 31.54 -1.90 32.23 3.74 37.87
89 31317 8 31.26 -2.25 31.89 3.47 37.60
90 3213 10 33.61 0.33 34.46 5.78 39.91
91 15110 8 38.39 3.64 37.78 8.85 42.98
92 3371 9 39.86 4.69 38.82 9.90 44 .04
93 15110 2 37.04 2.89 37.03 8.09 42.23
94 25010 4 28.15 -4.81 29.32 1.67 35.80
95 3094 6 35.07 1.41 35.54 6.66 40.79
96 2508 9 27.60 -5.49 28.64 1.43 35.56
97 15110 3 32.31 -0.89 33.25 4.43 38.57
98 26014 3 35.02 0.30 34.43 5.72 39.85
99 1011 1 33.98 -1.19 32.95 4.27 38.41
100 931 5 48.58 12.98 47 11 16.86 50.99
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Tabela 6B. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel espessura média do

pericarpo das 100 plantas F3:4 selecionadas.

Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 3175 5 3.67 0.35 3.33 0.64 3.62
2 25010 6 4.28 0.81 3.79 1.07 4.05
3 3173 8 417 0.72 3.70 0.95 3.93
4 3175 3 3.32 0.25 3.23 0.56 3.54
5 3175 10 3.62 0.35 3.33 0.63 3.61
6 3175 6 2.63 -0.07 2.91 0.34 3.33
7 201 1 3.61 0.27 3.26 0.58 3.56
8 10415 5 3.46 0.48 3.46 0.73 3.72
9 377 1 3.18 0.14 3.13 0.49 3.47
10 884 8 4.59 1.01 3.99 1.21 419
11 25010 5 3.92 0.64 3.62 0.87 3.86
12 3214 9 2.84 -0.24 2.74 0.24 3.22
13 10415 9 3.74 0.61 3.59 0.84 3.82
14 1042 10 3.94 0.39 3.37 0.66 3.64
15 377 7 3.13 0.16 3.14 0.49 3.47
16 3214 10 3.03 -0.16 2.83 0.29 3.27
17 884 7 3.81 0.68 3.66 0.91 3.89
18 3371 6 3.84 0.61 3.60 0.84 3.82
19 3377 3 3.64 0.41 3.39 0.68 3.66

20 3213 7 3.17 0.19 3.18 0.52 3.50
21 3214 5 2.59 -0.36 2.62 0.17 3.15
22 10415 1 3.54 0.51 3.49 0.75 3.73
23 201 3 3.17 0.14 3.12 0.48 3.46
24 10415 6 2.92 0.27 3.25 0.57 3.55
25 25010 8 2.52 0.08 3.06 0.43 3.41
26 3175 4 3.14 0.11 3.09 0.46 3.44
27 2508 6 3.87 0.50 3.48 0.74 3.72
28 3214 7 2.10 -0.54 2.44 0.10 3.08
29 3377 1 2.79 0.00 2.98 0.39 3.37
30 10415 10 3.56 0.54 3.52 0.78 3.76
31 3175 2 2.88 0.00 2.98 0.39 3.37
32 2377 1 411 0.63 3.61 0.86 3.84
33 25010 1 3.56 0.48 3.46 0.73 3.71
34 31317 4 3.79 0.60 3.58 0.83 3.81
35 201 10 2.89 0.00 2.98 0.39 3.37
36 1704 4 3.26 -0.05 2.93 0.36 3.34
37 3094 7 3.65 0.62 3.60 0.84 3.82
38 884 3 4.37 0.93 3.91 1.17 4.15
39 931 7 3.13 0.33 3.31 0.61 3.59
40 10415 3 3.86 0.69 3.67 0.92 3.90
41 3377 6 3.34 0.25 3.23 0.56 3.54
42 31317 3 3.66 0.60 3.58 0.83 3.81
43 884 9 3.96 0.73 3.71 0.97 3.95
44 1517 9 3.08 0.13 3.11 0.48 3.46
45 2377 9 3.13 0.23 3.22 0.55 3.53
46 3174 6 3.30 0.22 3.20 0.54 3.52
47 3173 9 4.34 0.77 3.75 1.01 3.99
48 3175 7 2.85 0.03 3.01 0.40 3.38
49 25010 2 3.65 0.51 3.49 0.75 3.73
50 25010 7 3.59 0.53 3.51 0.77 3.75
51 3174 8 3.34 0.25 3.23 0.56 3.54
52 3213 8 3.01 0.13 3.11 0.48 3.46
53 2508 10 3.29 0.26 3.24 0.57 3.55
54 3213 9 3.39 0.27 3.25 0.58 3.56
55 25010 3 3.40 0.47 3.45 0.72 3.70
56 1704 9 2.95 -0.16 2.82 0.29 3.27
57 3174 2 3.36 0.21 3.19 0.53 3.52
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Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
58 1704 2 2.83 -0.24 2.74 0.24 3.22
59 10415 2 410 0.73 3.71 0.98 3.96
60 201 7 3.51 0.27 3.25 0.57 3.55
61 3377 9 2.26 -0.21 2.77 0.26 3.24
62 3175 1 1.79 -0.45 2.53 0.13 3.11
63 31317 9 3.78 0.62 3.60 0.85 3.83
64 3371 5 2.64 0.10 3.08 0.45 3.43
65 884 1 2.78 0.21 3.19 0.53 3.51
66 3133 1 2.61 -0.18 2.80 0.27 3.25
67 2508 2 3.21 0.19 3.17 0.51 3.49
68 856 1 2.71 -0.43 2.55 0.14 3.12
69 931 9 3.14 0.32 3.30 0.60 3.58
70 1704 3 2.49 -0.32 2.66 0.19 3.17
71 31317 6 3.62 0.55 3.54 0.79 3.77
72 1704 6 2.64 -0.29 2.69 0.21 3.19
73 2508 5 3.21 0.21 3.19 0.53 3.51
74 3214 6 2.64 -0.33 2.65 0.19 3.17
75 2508 3 3.36 0.31 3.29 0.60 3.58
76 377 2 2.59 -0.11 2.87 0.31 3.29
77 377 3 3.64 0.39 3.37 0.66 3.64
78 3173 7 3.03 0.23 3.21 0.55 3.53
79 3371 7 3.92 0.66 3.64 0.89 3.87
80 2508 1 2.75 0.00 2.98 0.39 3.37
81 3175 8 3.59 0.35 3.33 0.63 3.61
82 10113 9 3.14 0.03 3.01 0.40 3.38
83 23715 4 3.07 -0.32 2.66 0.19 3.17
84 2508 7 2.84 0.07 3.05 0.43 3.41
85 2508 4 3.01 0.10 3.09 0.46 3.44
86 3097 9 3.43 0.12 3.10 0.47 3.45
87 884 2 3.04 0.31 3.29 0.60 3.58
88 26014 1 3.07 0.20 3.18 0.52 3.50
89 31317 8 3.82 0.65 3.63 0.88 3.86
20 3213 10 3.01 0.12 3.10 0.47 3.45
91 15110 8 3.98 0.80 3.78 1.06 4.04
92 3371 9 3.62 0.52 3.50 0.76 3.74
93 15110 2 3.90 0.72 3.70 0.96 3.94
94 25010 4 3.85 0.60 3.58 0.83 3.81
95 3094 6 3.58 0.57 3.56 0.80 3.78
96 2508 9 3.44 0.31 3.29 0.60 3.58
97 15110 3 3.39 0.57 3.55 0.80 3.78
98 26014 3 3.06 0.24 3.23 0.56 3.54
929 1011 1 3.41 0.29 3.27 0.58 3.56
100 931 5 3.47 0.45 3.43 0.71 3.69
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Tabela 7B. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel massa média do fruto

das 100 plantas F3:4 selecionadas.

Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 3175 5 22.80 4.36 28.45 12.42 36.51
2 25010 6 43.38 6.39 30.48 14.30 38.39
3 3173 8 48.75 10.67 34.76 19.89 43.98
4 3175 3 32.09 7.14 31.22 15.29 39.38
5 3175 10 28.92 6.50 30.59 14.53 38.62
6 3175 6 32.67 7.53 31.62 15.92 40.01
7 201 1 45.50 11.93 36.02 21.62 45.71
8 10415 5 21.71 2.69 26.78 10.87 34.96
9 377 1 27.00 7.44 31.53 15.74 39.83
10 884 8 32.00 7.72 31.80 16.22 40.31
1 25010 5 31.43 2.51 26.60 10.69 34.78
12 3214 9 40.71 5.93 30.02 14.07 38.15
13 10415 9 32.20 6.00 30.09 14.11 38.20
14 1042 10 35.24 2.60 26.68 10.81 34.90
15 377 7 22.71 6.49 30.58 14.48 38.57
16 3214 10 20.57 -0.58 23.51 7.52 31.61
17 884 7 35.82 9.15 33.24 17.99 42.08
18 3371 6 29.24 2.40 26.49 10.63 34.72
19 3377 3 23.19 -1.22 22.87 7.02 31.11
20 3213 7 38.75 9.63 33.72 18.40 42.49
21 3214 5 26.20 1.27 25.35 9.44 33.53
22 10415 1 29.62 5.00 29.09 12.99 37.08
23 201 3 22.40 410 28.18 12.27 36.36
24 10415 6 19.80 1.87 25.96 9.93 34.02
25 25010 8 19.33 -1.59 22.50 6.58 30.67
26 3175 4 43.14 10.19 34.27 19.49 43.58
27 2508 6 26.65 -2.59 21.50 5.65 29.74
28 3214 7 21.18 -0.30 23.79 7.84 31.93
29 3377 1 17.94 -2.98 21.11 5.31 29.40
30 10415 10 38.83 8.55 32.64 17.23 41.32
31 3175 2 32.09 7.66 31.75 16.16 40.25
32 2377 1 37.00 3.30 27.39 11.49 35.58
33 25010 1 21.06 -1.37 2272 6.77 30.86
34 31317 4 24.80 -2.45 21.64 5.78 29.87
35 201 10 51.00 14.22 38.31 23.19 47.28
36 1704 4 27.08 0.54 24.62 8.88 32.97
37 3094 7 34.09 9.98 34.07 19.10 43.19
38 884 3 48.64 12.98 37.06 22.01 46.10
39 931 7 25.64 7.63 31.72 15.98 40.07
40 10415 3 33.64 6.36 30.45 14.25 38.34
41 3377 6 22.38 -1.29 22.80 6.86 30.95
42 31317 3 18.38 -3.93 20.15 4.39 28.48
43 884 9 31.80 7.40 31.49 15.68 39.77
44 1517 9 15.74 -2.48 21.61 5.72 29.81
45 2377 9 34.42 2.54 26.63 10.78 34.87
46 3174 6 32.00 7.94 32.03 16.48 40.57
47 3173 9 26.25 2.80 26.89 11.03 35.12
48 3175 7 32.09 7.65 31.74 16.10 40.19
49 25010 2 23.88 0.11 24.20 8.37 32.46
50 25010 7 25.48 0.63 24.72 8.98 33.07
51 3174 8 27.92 6.73 30.82 14.73 38.82
52 3213 8 36.00 8.56 32.65 17.38 41.47
53 2508 10 21.50 -4.10 19.98 4.18 28.27
54 3213 9 37.71 8.90 32.99 17.68 41.77
55 25010 3 21.67 -1.17 22.92 7.04 31.13
56 1704 9 24.43 0.46 24.55 8.78 32.87
57 3174 2 21.93 4.86 28.95 12.84 36.93
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Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
58 1704 2 27.40 1.87 25.96 9.90 33.99
59 10415 2 36.92 8.00 32.09 16.61 40.70
60 201 7 42.33 11.36 35.45 21.00 45.09
61 3377 9 17.71 -2.94 21.15 5.37 29.46
62 3175 1 32.09 7.15 31.23 15.40 39.49
63 31317 9 22.88 -2.28 21.81 5.94 30.03
64 3371 5 20.07 -0.53 23.56 7.60 31.69
65 884 1 39.77 9.98 34.07 19.20 43.28
66 3133 1 25.00 -3.13 20.96 5.10 29.19
67 2508 2 16.05 -5.86 18.23 2.86 26.95
68 856 1 18.77 -5.71 18.38 2.95 27.03
69 931 9 29.75 8.63 32.72 17.53 41.62
70 1704 3 21.11 -0.79 23.30 7.44 31.53
71 31317 6 22.73 -2.26 21.83 5.99 30.08
72 1704 6 23.00 0.05 24.14 8.30 32.39
73 2508 5 13.26 -6.96 17.13 2.07 26.16
74 3214 6 21.33 -0.55 23.54 7.58 31.67
75 2508 3 16.56 -6.21 17.88 2.53 26.62
76 377 2 32.57 9.84 33.93 18.74 42.83
77 377 3 38.43 11.30 35.39 20.88 44 .97
78 3173 7 28.88 4.08 28.17 12.20 36.29
79 3371 7 30.18 3.03 27.12 11.26 35.35
80 2508 1 14.41 -6.93 17.16 212 26.21
81 3175 8 24.53 495 29.04 12.92 37.01
82 10113 9 18.86 -7.36 16.72 1.82 25.91
83 23715 4 12.48 -11.05 13.04 0.62 24.71
84 2508 7 24.25 -3.10 20.99 5.21 29.30
85 2508 4 16.41 -6.96 17.13 2.09 26.18
86 3097 9 29.18 4.60 28.69 12.65 36.74
87 884 2 27.75 6.43 30.52 14.34 38.43
88 26014 1 17.71 -3.79 20.30 4.45 28.54
89 31317 8 21.15 -2.62 21.47 5.62 29.71
20 3213 10 30.57 6.79 30.88 14.88 38.97
91 15110 8 38.50 9.76 33.85 18.65 4274
92 3371 9 30.40 2.72 26.81 10.91 34.99
93 15110 2 35.40 8.87 32.96 17.60 41.69
94 25010 4 17.50 -3.27 20.82 5.02 29.11
95 3094 6 32.36 9.09 33.18 17.91 42.00
96 2508 9 17.41 -5.80 18.29 2.89 26.98
97 15110 3 20.78 3.39 27.48 11.70 35.79
98 26014 3 21.06 -2.67 21.42 5.58 29.67
929 1011 1 13.61 -8.80 15.29 1.25 25.34
100 931 5 43.83 13.65 37.74 22.38 46.47
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Tabela 8B. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel massa fresca total das
100 plantas F3:4 selecionadas.

Ordem Familia F3.4 Planta F, Fen a u+a Ganho Nova Média
1 3175 5 205.20 -135.63 338.15 164.22 638.00
2 25010 6 520.50 48.77 522.55 252.28 726.06
3 3173 8 29250 -158.31 315.47 152.31 626.10
4 3175 3 541.08 63.74 537.52 265.12 738.90
5 3175 10 549.42 77.75 551.53 273.40 747.18
6 3175 6 457.33 -1.80 471.98 227.25 701.04
7 201 1 546.00 34.80 508.58 245.36 719.14
8 10415 5 955.43 423.07 896.86 583.79 1057.57
9 377 1 648.00 218.42 692.20 399.55 873.33
10 884 8 576.00 131.49 605.27 318.54 792.33
11 25010 5 942 .86 345.02 818.80 502.41 976.19
12 3214 9 692.14 160.76 634.54 347.44 821.22
13 10415 9 386.40 37.68 511.46 246.76 720.54
14 1042 10 845.65 257.24 731.03 428.88 902.66
15 377 7 817.71 353.16 826.94 511.34 985.13
16 3214 10 534.86 76.92 550.70 272.41 746.20
17 884 7 465.64 57.02 530.80 259.34 733.12
18 3371 6 613.94 76.38 550.16 271.92 745.70
19 3377 3 672.52 107.32 581.10 293.75 767.53
20 3213 7 503.75 0.74 474 .52 228.19 701.97
21 3214 5 288.20 -74.26 399.52 192.49 666.27
22 10415 1 592.31 161.75 635.53 348.85 822.63
23 201 3 268.80 -126.97 346.81 169.01 642.79
24 10415 6 910.80 367.68 841.46 525.59 999.37
25 25010 8 328.67 -45.78 428.00 204 .51 678.29
26 3175 4 302.00 -87.16 386.62 185.00 658.78
27 2508 6 1279.38 545.65 1019.43 657.70 1131.48
28 3214 7 487.18 49.36 523.14 253.21 726.99
29 3377 1 466.47 -39.04 434.74 209.63 683.42
30 10415 10 233.00 -43.69 430.09 207.29 681.07
31 3175 2 541.08 64.27 538.05 265.61 739.39
32 2377 1 1221.00 490.66 964.44 623.70 1097.49
33 25010 1 610.61 103.38 577.16 290.63 764.41
34 31317 4 421.60 -44 .24 429.54 206.36 680.14
35 201 10 306.00 -94.56 379.22 181.28 655.06
36 1704 4 1001.85 367.03 840.81 523.94 997.72
37 3094 7 477.27 59.65 533.43 261.26 735.04
38 884 3 583.64 120.72 594.50 308.05 781.83
39 931 7 743.64 218.95 692.73 400.45 874.23
40 10415 3 1076.36  485.38 959.16 616.03 1089.81
41 3377 6 693.63 108.64 582.43 294.80 768.58
42 31317 3 771.75 177.47 651.26 363.47 837.25
43 884 9 763.20 227 47 701.25 406.81 880.59
44 1517 9 834.05 260.09 733.87 431.91 905.70
45 2377 9 826.00 246.02 719.80 420.09 893.87
46 3174 6 640.00 111.66 585.45 300.73 774.51
47 3173 9 498.75 -50.19 423.59 201.74 675.52
48 3175 7 541.08 75.28 549.06 269.49 743.27
49 25010 2 597.06 110.25 584.03 298.00 771.78
50 25010 7 713.33 195.40 669.18 384.44 858.22
51 3174 8 558.33 87.36 561.15 280.42 754.20
52 3213 8 576.00 50.90 524.68 254.61 728.39
53 2508 10 602.00 134.55 608.33 322.80 796.58
54 3213 9 377.14 -99.29 374.49 179.42 653.20
55 25010 3 498.33 46.77 520.55 249.98 723.76
56 1704 9 513.00 46.01 519.79 249.07 722.85
57 3174 2 657.86 135.72 609.50 325.30 799.08
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Tabela 8B, cont.
Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média

58 1704 2 438.40 6.72 480.50 230.02 703.80
59 10415 2 1329.23 647.15 1120.94 727.65 1201.43
60 201 7 762.00 199.06 672.84 390.58 864.36
61 3377 9 407.43 -69.46 404.32 195.30 669.08
62 3175 1 541.08 48.76 522.54 251.82 725.60
63 31317 9 457.50 -30.66 443.13 212.42 686.20
64 3371 5 762.81 198.25 672.03 387.91 861.69
65 884 1 517.00 63.25 537.03 264.15 737.93
66 3133 1 625.00 37.89 511.67 247.22 721.00
67 2508 2 609.90 131.42 605.21 317.95 791.73
68 856 1 638.15 42.57 516.35 248.61 722.39
69 931 9 357.00 -46.88 426.90 204.04 677.83
70 1704 3 696.67 170.87 644.65 357.51 831.29
71 31317 6 29545 -138.37  335.41 162.79 636.57
72 1704 6 598.00 95.82 569.60 285.49 759.27
73 2508 5 503.91 78.11 551.89 273.90 747.68
74 3214 6 661.33 136.73 610.51 325.93 799.71

75 2508 3 596.25 122.19 595.97 310.34 784.12

76 377 2 944.57 423.04 896.82 581.39 1055.17
77 377 3 922.29 408.30 882.08 563.49 1037.27
78 3173 7 346.50 -127.98  345.81 168.53 642.31

79 3371 7 754.41 189.63 663.41 376.86 850.64
80 2508 1 634.12 131.36 605.14 317.35 791.13
81 3175 8 760.53 219.31 693.09 401.35 875.13
82 10113 9 565.71 151.13 624.92 339.82 813.60
83 23715 4 483.61 10.33 484.11 232.31 706.09
84 2508 7 14550 -153.69  320.09 155.17 628.95
85 2508 4 607.14 130.69 604.47 316.17 789.95
86 3097 9 557.11 71.59 545.38 268.05 741.83
87 884 2 971.25 368.41 842.19 527.27 1001.05
88 26014 1 407.43 -68.22 415.56 197.16 670.94
89 31317 8 550.00 51.72 525.50 255.55 729.33
90 3213 10 27514  -147.88  325.90 157.56 631.34
91 15110 8 462.00 14.48 488.26 236.01 709.79
92 3371 9 334.40 -97.48 376.30 179.89 653.67
93 15110 2 637.20 111.09 584.87 299.63 773.41

94 25010 4 297.50 -79.74 394.05 190.14 663.92

95 3094 6 517.71 61.76 535.54 263.18 736.96
96 2508 9 661.55 156.08 629.86 345.34 819.12

97 15110 3 748.00 181.21 654.99 368.08 841.87
98 26014 3 589.65 72.95 546.73 268.53 742.31

99 1011 1 1333.89 577.59 1051.37 675.31 1149.10
100 931 5 701.33 195.23 669.01 383.59 857.37
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Tabela 9B. Valor fenotipico individual e predicdo do efeito genético aditivo, valor
genético aditivo, ganho genético e nova média para variavel numero total de frutos
por planta das 100 plantas F3:.4 selecionadas.

Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
1 3175 5 9.00 -9.91 11.92 6.58 28.41
2 25010 6 12.00 -6.70 15.14 8.77 30.60
3 3173 8 6.00 -13.11 8.72 5.18 27.01
4 3175 3 17.00 -4.54 17.29 10.22 32.06
5 3175 10 19.00 -3.63 18.20 10.80 32.64
6 3175 6 14.00 -7.58 14.25 8.05 29.88
7 201 1 12.00 -8.73 13.10 7.24 29.08
8 10415 5 44.00 17.36 39.19 27.18 49.01
9 377 1 24.00 1.83 23.66 14.73 36.56
10 884 8 18.00 -1.73 20.10 12.10 33.93
1 25010 5 30.00 6.89 28.72 18.78 40.62
12 3214 9 17.00 -3.00 18.83 11.29 33.12
13 10415 9 12.00 -5.27 16.56 9.74 31.57
14 1042 10 24.00 2.55 24.38 15.34 37.17
15 377 7 36.00 10.78 32.61 21.83 43.66
16 3214 10 26.00 3.08 24.91 15.69 37.52
17 884 7 13.00 -6.50 15.33 8.95 30.79
18 3371 6 21.00 -1.88 19.96 11.95 33.79
19 3377 3 29.00 4.28 26.11 16.68 38.51
20 3213 7 13.00 -9.00 12.83 7.10 28.93
21 3214 5 11.00 -6.66 15.17 8.80 30.63
22 10415 1 20.00 -0.29 21.55 13.10 34.93
23 201 3 12.00 -7.86 13.97 7.92 29.75
24 10415 6 46.00 17.61 39.44 27.42 49.25
25 25010 8 17.00 -1.19 20.64 12.49 34.32
26 3175 4 7.00 -11.00 10.83 6.07 27.90
27 2508 6 48.00 20.94 42.78 31.06 52.90
28 3214 7 23.00 1.25 23.09 14.23 36.06
29 3377 1 26.00 1.33 23.16 14.30 36.13
30 10415 10 6.00 -9.58 12.26 6.80 28.63
31 3175 2 17.00 -4.72 17.12 10.01 31.84
32 2377 1 33.00 8.07 29.90 19.52 41.35
33 25010 1 29.00 5.16 26.99 17.53 39.36
34 31317 4 17.00 -3.05 18.78 11.26 33.09
35 201 10 6.00 -12.48 9.35 5.45 27.29
36 1704 4 37.00 11.52 33.35 22.47 44 .30
37 3094 7 14.00 -6.64 15.19 8.87 30.71
38 884 3 12.00 -6.97 14.87 8.51 30.34
39 931 7 29.00 3.31 25.14 15.98 37.81
40 10415 3 32.00 8.89 30.72 20.29 42.12
41 3377 6 31.00 4.70 26.53 17.10 38.93
42 31317 3 42.00 13.79 35.62 24.00 45.83
43 884 9 24.00 1.01 22.85 13.91 35.75
44 1517 9 53.00 22.47 44.30 33.85 55.68
45 2377 9 24.00 2.39 24.22 15.17 37.00
46 3174 6 20.00 -3.09 18.74 11.23 33.06
47 3173 9 19.00 -5.52 16.31 9.60 31.43
48 3175 7 17.00 -4.76 17.07 9.92 31.76
49 25010 2 25.00 3.09 24.92 15.76 37.59
50 25010 7 28.00 5.12 26.95 17.41 39.24
51 3174 8 20.00 -1.04 20.79 12.73 34.56
52 3213 8 16.00 -5.62 16.21 9.55 31.38
53 2508 10 28.00 7.59 29.43 19.26 41.09
54 3213 9 10.00 -11.17 10.66 6.04 27.87
55 25010 3 23.00 1.88 23.71 14.76 36.59
56 1704 9 21.00 -0.33 21.50 13.07 34.90
57 3174 2 30.00 4.62 26.45 16.98 38.81
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Ordem Familia F3.4 Planta F4 Fen a u+a Ganho Nova Média
58 1704 2 16.00 -3.65 18.19 10.78 32.61
59 10415 2 36.00 11.48 33.31 22.41 44 .24
60 201 7 18.00 -3.93 17.90 10.53 32.36
61 3377 9 23.00 -0.20 21.63 13.25 35.08
62 3175 1 17.00 -5.41 16.42 9.65 31.49
63 31317 9 20.00 -1.75 20.08 12.07 33.90
64 3371 5 38.00 11.02 32.85 22.04 43.87
65 884 1 13.00 -7.15 14.69 8.41 30.24
66 3133 1 25.00 0.47 22.30 13.66 35.49
67 2508 2 38.00 14.81 36.65 25.26 47.09
68 856 1 34.00 6.94 28.77 18.83 40.66
69 931 9 12.00 -8.55 13.28 7.42 29.25
70 1704 3 33.00 8.29 30.12 19.65 41.48
71 31317 6 13.00 -7.24 14.59 8.33 30.16
72 1704 6 26.00 2.48 24.32 15.24 37.07
73 2508 5 38.00 15.16 36.99 25.83 47.66
74 3214 6 31.00 6.05 27.88 18.27 40.10
75 2508 3 36.00 13.60 35.44 23.77 45.60
76 377 2 29.00 5.98 27.82 18.10 39.94
77 377 3 24.00 2.70 24.53 15.41 37.24
78 3173 7 12.00 -10.26 11.57 6.43 28.27
79 3371 7 25.00 1.63 23.46 14.56 36.39
80 2508 1 44.00 18.27 40.10 28.15 49.98
81 3175 8 31.00 6.23 28.06 18.44 40.27
82 10113 9 30.00 14.85 36.68 25.33 47.16
83 23715 4 37.00 15.15 36.98 25.75 47.59
84 2508 7 6.00 -7.38 14.46 8.23 30.06
85 2508 4 37.00 14.75 36.59 25.19 47.03
86 3097 9 19.00 -2.85 18.98 11.37 33.21
87 884 2 35.00 8.77 30.60 20.15 41.98
88 26014 1 23.00 0.38 22.21 13.60 35.43
89 31317 8 26.00 3.80 25.63 16.38 38.21
90 3213 10 9.00 -12.02 9.81 5.53 27.36
91 15110 8 12.00 -7.12 14.71 8.46 30.29
92 3371 9 11.00 -8.15 13.68 7.69 29.52
93 15110 2 18.00 -4.23 17.61 10.33 32.17
94 25010 4 17.00 -1.81 20.02 12.04 33.87
95 3094 6 16.00 -6.00 15.83 9.33 31.16
96 2508 9 38.00 14.67 36.50 24.99 46.83
97 15110 3 36.00 8.40 30.24 19.87 41.71
98 26014 3 28.00 4.71 26.54 17.18 39.01
99 1011 1 98.00 57.10 78.93 66.85 88.68
100 931 5 16.00 -5.30 16.54 9.68 31.51




