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RESUMO

MOREIRA, Nadia Fernandes; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro; fevereiro 2019; Estudos das anomalias florais em uma populacéo
base de selecdo recorrente em mamoeiro. Orientadora: Telma Nair Santana
Pereira; Conselheiros: Messias Gonzaga Pereira e Helaine Christine Cancela
Ramos.

O objetivo geral deste trabalho foi avaliar a populacéo base UPC-CO de mamoeiro
quanto as anomalias florais. Trés trabalhos derivados deste estudo serdo aqui
apresentados. O primeiro capitulo teve por objetivo estimar a porcentagem de frutos
deformados e de esterilidade de verdo; estimar o coeficiente de repetibilidade; a
correlacdo entre as variaveis para anomalias florais, e raguear gendtipos com
menor incidéncia de frutos deformados e esterilidade de verdo. Nas épocas
avaliadas a esterilidade de verao foi a de maior porcentagem de ocorréncia; foram
ranqueados 30 gendtipos com menor incidéncia de anomalias florais. A esterilidade
de verédo consiste no principal problema da cultura em termos de anomalias florais
em mamoeiro; a correlagdo ndo significativa entre as caracteristicas NFD/NFT +
NSF (numero de frutos deformados/ numero de frutos totais + nimero de n6 sem
fruto) e NFS/NFT + NSF (numero de né sem fruto/ nimero de frutos totais + nimero
de n6 sem fruto), NFD/NFT + NSF (nimero de frutos deformados/ nimero de frutos
totais + numero de n6 sem fruto) e NSF/SOM (numero de né sem fruto/soma das
anomalias), NFS/NFT + NSF (namero de n6 sem fruto/ nimero de frutos totais +
namero de no sem fruto) e NFD/SOM (numero de frutos deformados/ soma das

anomalias), indicam a independéncia entre as variaveis; das 254 progénies
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avaliadas foi possivel identificar 30 individuos com menor ocorréncia de anomalias
florais totais. No segundo trabalho, foi aplicado o indice fenotipico ponderado, para
realizar a selecdo combinada baseada em trés caracteristicas de fruto; assim,
foram selecionados 30 individuos superiores para baixa incidéncia de frutos
deformados e esterilidade de verdo, bem como maior nimero frutos comerciais. O
terceiro trabalho teve por objetivo avaliar por meio de caracteristicas de frutos a
diversidade genética da populacdo base UCP-CO do programa de Selecdo
Recorrente de mamoeiro UENF/Caliman. A andlise dos dados revelou ampla
variabilidade genética na populacdo base UCP-CO, sendo possivel identificar
gendtipos com menor frequéncia de anomalias florais e maior numero de frutos

comerciais.



ABSTRACT

MOREIRA, Nadia Fernandes; D.Sc.; Universidade Estadual Norte Fluminense
Darcy Ribeiro, February, 2019; Studies of floral anomalies in a base population of
recurrent selection in papaya. Advisor: Telma Nair Santana Pereira; Committee
members: Messias Gonzaga Pereira and Helaine Christine Cancela Ramos.

The general objective of this study was to evaluate the base population of the zero
cycle of papaya recurrent selection for flower abnormalities. Three chapters derived
from this study will be presented here. The objective of first study was to estimate
the percentage of deformed fruits (carpelloid, pentandric, and bananoid) and
summer sterility, to estimate the repeatability coefficients, and to estimate the
correlation coefficients among the variables for flower abnormalities; and to select
genotypes with the lowest incidence of deformed fruits and summer sterility based
on total abnormality. Summer sterility had the highest percentage of occurrence in
the evaluated periods (Summer, Fall and Winter). Based on the quantification of
total abnormalities, the 30 genotypes with the lowest incidence of flower
abnormalities were selected. Summer sterility is the main problem of the papaya
crop in terms of flower abnormalities. The non-significant correlations among the
traits: NDF/TNF+NFN (number of deformed fruits/ number of fruits + number of
fruitless nodes) and NFS/TNF+NFN (number of fruitless nodes/ number of fruits +
number of fruitless nodes); NDF/TNF+NFN and NFN/SUM (number of fruitless
nodes/ sum of abnormalities); and NFS/TNF+NFN and NDF/SUM (number of
deformed fruits /sum of abnormalities) indicate that the variables are independent



of each other. Of the 254 evaluated progenies, 30 were identified with lower
occurrence of total flower abnormalities. In the second chapter, the weighted
phenotypic index was applied to perform the combined selection based on three
fruit characteristics; 30 superior individuals were selected for low incidence of
deformed fruits and summer sterility, as well as for a great number of commercial
fruits. The third chapter had as objective to evaluate the genetic diversity of the
UCP-CO base population by means of fruit characteristics. The analysis of the data
revealed a great genetic variability in the UCP-CO base population, being possible
to identify genotypes with lower frequency of flower abnormalites and greater
number of commercial fruits.
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1. INTRODUCAO

O mamoeiro (Carica papaya L.) € uma espécie tridica. Entretanto, em
termos comerciais a grande maioria das cultivares, no Brasil, € constituida por
plantas hermafroditas e femininas. As plantas hermafroditas sdo mais vulneraveis
as anomalias florais, enquanto que as plantas femininas séo estaveis. As anomalias
florais sao facilmente observadas em campo, as quais sao facilmente identificadas
pela deformacéo de frutos, no caso da carpeloidia, pentandria e frutos banandides,
e a esterilidade de verdo ou reversao sexual, que se caracteriza pelo aborto do
ovario ou ovario rudimentar da flor hermafrodita revertida para masculina. O
aparecimento das anomalias florais reduz a producéo de frutos consideravelmente,
sendo um dos principais problemas do cultivo de mameiro (Damasceno Junior et.
al., 2008).

Os genotipos que tendem a apresentar altas taxas de esterilidade de veréo,
carpeloidia e pentandria em algumas condicbes climaticas, sdo indesejaveis;
assim, os programas de melhoramento do mamoeiro devem ter como um dos
objetivos a selecdo de gendtipos com baixas taxas dessas anomalias (Couto &
Nacif, 1999). Em processos de selecdo admite-se plantas de mamoeiro com até
10% de flores estéreis de verdo (Costa & Pacova, 2003) e 10% de frutos
carpeldides (Dantas et al., 2002). No germoplasma de mamoeiro ndo ha relato de
materiais imunes a esterilidade de verdo, ou seja, todos apresentam certa

frequéncia dessa anomalia.



Em sendo uma frutifera, o mamoeiro apresenta um ciclo reprodutivo longo,
0 que torna seu melhoramento diferenciado de espécies anuais, proporcionando
um incremento dos recursos financeiros e do tempo para o desenvolvimento de
novas cultivares. A avaliacdo de genadtipos em geracdes iniciais das populacdes de
programas de melhoramento de mamoeiro, consiste em uma alternativa para
otimizar a velocidade de resultados para esses programas, proporcionando, dessa
forma, aos melhoristas concentrarem esforgcos e recursos nos genétipos com maior
potencial para o melhoramento de mamao.

O sucesso na identificacdo de gendtipos promissores nas geragoes iniciais
depende da existéncia de variabilidade genética para as caracteristicas de
interesse ao melhoramento na populacao a ser avaliada. A hibridacdo em espécies
autdgamas vem sendo empregada com a finalidade de expor a variabilidade
genética em populagcBes segregantes, visando o desenvolvimento de linhagens
endogamicas que possam ser lancadas como variedade ou utilizadas em
programas de obtencéo de hibridos como genitoras.

No caso do mamoeiro, o desenvolvimento de linhagens e hibridos é
possivel devido ao modo de reproducdo da espécie, ja que as plantas hermafroditas
podem ser autofecundadas sem sofrer depresséo por endogamia (Dantas e Lima,
2001). Portanto, para a conducao de um programa de melhoramento do mamoeiro,
o melhorista pode aplicar métodos de melhoramento tanto para autbgamas quanto
para alégamas. Assim sendo, um dos métodos que vem sendo empregado no
programa de melhoramento de mamoeiro da Universidade Estadual do Norte
Fluminense €& a selecdo recorrente. Esse método consiste em um sistema
designado a aumentar gradativamente a frequéncia de alelos favoraveis para uma
caracteristica quantitativa, através de repetidos ciclos de selecao e recombinacéo,
mantendo assim a variabilidade genética da populacdo em estudo (Hull, 1945). Em
populacdes de milho comum, milho-pipoca, maracujazeiro, a selegcéo recorrente
tem sido utilizado com eficiéncia (Rangel et al., 2011; Ribeiro et al., 2012: Freitas
Junior et al., 2013). J& em mamoeiro 0 uso da sele¢do recorrente € inédito com
perspectiva de sucesso na obtencéo de novos genotipos superiores.

Vivas et al. (2012) avaliando caracteristicas associadas a resisténcia a
pinta-preta e a mancha-de-phoma em 24 progénies de mamoeiro, obtidas de
genatipos dioicos, obtiveram novas progénies, derivadas desses gendétipos, que

poderdo constituir futuras populagdes, sendo a selecdo recorrente uma alternativa



a ser adotada como método de melhoramento, no avanco de geragfes e no
desenvolvimento de novas linhagens de mamoeiro, resistentes a pinta-preta
(Asperisporium caricae) e a mancha-de-phoma (Stagonosporopsis carica)

Por apresentar um ciclo reprodutivo longo, as caracteristicas
morfoagronémicas se expressam mais de uma vez em um mesmo individuo, o que
faz necessario realizar avaliagdes repetidas sobre diferentes condi¢cdes ambientais.
Tais peculiaridades exigem elevado rigor e precisdo nos métodos de selecdo
adotados (Cortes, 2017b).

A adocao do procedimento REML/BLup nos programas de melhoramento
de espécies frutiferas também tem contribuido para aumentar a eficiéncia na
avaliacdo genética dos candidatos a selecdo. Este procedimento refere-se a
estimacao dos componentes da variancia pelo método da maxima verossimilhanca
restrita (REML) e a estimacado dos valores genéticos pelo melhor preditor linear ndo
viciado (BLUP), proporcionando estimagbes e predicbes mais precisas de
parametros e valores genéticos (Resende et al., 2006). A expectativa € que a
combinacédo da fenotipagem baseada em imagens e o procedimento REM/Blup
permitam aumentar a eficiéncia dos programas de melhoramento genético do

mamoeiro.



2. OBJETIVOS

Objetivo geral:

Avaliar a populacédo base UCP-CO0 do programa de selecao recorrente de mamoeiro
UENF/CALIMAN guanto as anomalias florais.

Os objetivos especificos:

a)

f)

Estimar a porcentagem de frutos deformados (carpeldides, pentadricos e
bananoides) e de esterilidade de veréo sobre a producéo de frutos e sobre
as anomalias florais totais;

Estimar o coeficiente de repetibilidade das variaveis para potencial produtivo
e incidéncia das anomalias florais.

Estimar a correlacéo entre as varidveis para anomalias florais;

Ranquear genétipos com menor incidéncia de frutos deformados e
esterilidade de veréo;

Realizar a selecdo combinada na populacdo base UCP-CO para a
caracteristica de fruto;

Avaliar por meio de anomalias florais a diversidade genética da populagéo
base UCP-CO.



3. CAPITULOS

3.1. QUANTIFICACAO DE ANOMALIAS FLORAIS EM POPULACAO
PROCEDENTE DE POLIMORFISMO SEXUAL VISANDO A SELECAO
RECORRENTE EM MAMOEIRO?

3.1.1. INTRODUCAO

O mamoeiro é uma espécie trioica (planta estaminada ou masculina, planta
hermafrodita e planta pistilada ou feminina) e diploide com 2n=2x=18 cromossomos
(Damasceno Junior et al., 2009b; Damasceno Junior et al., 2010). Entretanto, em
termos comerciais a grande maioria das lavouras nacionais € constituida por
plantas hermafroditas. Dentre as trés formas basicas de sexo que a espécie
apresenta, a hermafrodita € mais vulneravel a reversdo sexual, a carpeloidia e a
pentandria (Damasceno Junior et al. 2008), enquanto que as plantas femininas sao
estaveis as anomalias florais.

A esterilidade de verdo ou reversao sexual surge em condicbes de
temperaturas elevadas, estresse hidrico e baixo niveis de nitrogénio e se

caracteriza pela reversédo de sexo da flor hermafrodita em masculina (Martelleto et

1 Artigo publicado na Revista Bragantia v.78 n. 2, 2019.



al., 2011). Nas temperaturas de inverno, € comum, a ocorréncia de pentandria, na
qual os frutos sao arredondados, com cinco sulcos longitudinais profundos,
provocados pela fusdo dos estames ao ovario (Arkle Junior e Nakasone, 1984). Em
temperatura baixa ou amena, alto nivel de umidade, deficiéncia de nitrogénio no
solo e déficit hidrico € favorecida a carpeloidia, na qual a flor hermafrodita pode
converter seus estames em estruturas semelhantes a carpelos (Couto e Nacif,
1999; Arkle Junior e Nakasone, 1984). A ocorréncia de frutos “banandides”, os
quais tém seu formato e a cavidade ovariana alongada, podendo ser devido a uma
polinizagéo dessincronizada.

As anomalias florais refletem negativamente na producdo de furtos
comerciais, dessa forma, a disponibilidade de variedades que sejam menos
sensiveis a influéncia da sazonalidade na expressdo sexual é de grande
importancia para o cultivo do mamoeiro, pois diminuiria a flutuagdo da producgéo
que ocorre durante o ano, permitindo ao produtor maior chance de éxito na
exploracdo da cultura (Ramos et al., 2011).

O modo de reproducdo do mamoeiro hermafrodita é autégamo com
cleistogamia (Damasceno Junior et al., 2009a); assim, o mesmo pode ser
autofecundado sem expressiva depressao por endogamia, 0 que possibilita a
obtencdo de linhagens endogamicas no desenvolvimento de variedades ou de
hibridos (Dantas e Lima, 2001). Varias metodologias tém sido usadas no
melhoramento da cultura como retrocruzamento visando a conversdo sexual do
gendtipo Cariflora, do estado dioico para o ginodioico (Silva et al., 2007a).

Vivas et al. (2012) trabalhando com progénies oriundas de gendtipos dioicos,
cultivados por agricultores no sul do Estado do Espirito Santo, concluiram que ha
a possibilidade de selecdo de novas progénies, originadas desses genaétipos, para
a constituicdo de futuras populagdes via selecao recorrente no avanco de geragdes
e no desenvolvimento de novas linhagens de mamoeiro, resistentes a pinta-preta e
a mancha-de-phoma. A sele¢éo recorrente € uma metodologia pouco empregada
em mamoeiro, sendo promissora por visar o aumento da frequéncia e
recombinacdo de alelos favoraveis mantendo a variabilidade genética na
populacao.

Diante do exposto, esse estudo teve como objetivos: i) estimar a
porcentagem de frutos deformados (carpeldides, pentadricos e bananoides) e de

esterilidade de verdo, ii) estimar o coeficiente de repetibilidade, iii) estimar a



correlacdo entre as variaveis para anomalias florais, e iv) ranquear genotipos com

menor incidéncia de frutos deformados e esterilidade de verao.

3.1.2. REVISAO

3.1.2.1. Aspectos gerais da cultura

O mamoeiro (Carica papaya L.) pertence a familia Caricaceae, género
Carica. Esta familia é formada por seis géneros: Vanconcellea, Jacaratia, Jarilla,
Cylicomorpha, Horovitzia e Carica, sendo Carica o de maior importancia econémica
(Badillo, 1971, 2000). Segundo Badillo (1993), o mamoeiro é originario do Sul do
México e Norte da América Central, onde se encontra na forma dioica.

A determinacao do sexo em mamoeiros é controlada geneticamente (Storey,
1953; Horovitz e Gimenez 1967; Lassoudiére, 1968). O sexo das plantas s6 é
indentificado fenotipicamente quando as plantas iniciam a floracdo, ou seja,
aproximadamente cinco meses apos a germinacao (Marin e Gomes, 1987).

A heranga do sexo foi inicialmente descrita como monogénica com trés
alelos determinando feminilidade (m), masculinidade (M1) e hermafroditismo (Mz),
respectivamente (Holfmeyr 1938). Storey (1941) determinou que os individuos
portadores dos genétipos mm, MIm e M2m, sao denominados ginoicos, androicos
e ginoico-andromonoicos, respectivamente. As combinacdes dominantes MM
M1M2 e M2MZ2 sdo letais zigoticos (Storey, 1953).

Ming et al. (2007), verificaram em estudos recentes de sequenciamento de
DNA que a determinacdo do sexo ho mamoeiro é por uma regido ligada ao sexo
gue se comporta como um cromossomo sexual XY, e masculinidade versus
hermafroditismo controlado por regides macho-especificas no cromossomo Y,
denominadas Y" (HSY) em hermafroditas e MSY em masculinas. Assim, as
combinacdes XX, XY, XY" determinam plantas femininas, masculinas e
hermafroditas, respectivamente

O modo de reproducéo preferencial do mamoeiro hermafrodita é autbgamo
facultativo com cleistogamia (Damasceno Junior et al., 2009a). De acordo com
Dantas e Lima (2001) o mamoeiro pode ser autofecundado sem expressiva

depressédo por endogamia, sendo uma grande vantagem ao melhoramento por



permitir a obtencdo de linhagens endogamicas para desenvolvimento de

variedades ou de hibridos.

3.1.2.2. Aspectos florais

As flores do mamoeiro podem ser divididas, basicamente, em trés tipos: flor
hermafrodita, que caracteriza as plantas hermafroditas; flor estaminada, que
caracteriza plantas masculinas; e flor pistilada, que caracteriza uma planta feminina
tipica (Couto e Nacif, 1999). Assim sendo, de acordo com Storey (1941),
as classificacdes didico-hermafrodita ou ainda, poligama, sejam a mais
apropriadas, embora a espécie C. papaya seja descrita muitas vezes como didica.

As plantas hermafroditas apresentam flores com pedunculos curtos nas
axilas foliares. Sao flores menores com as pétalas soldadas na base ou até quase
a metade do seu comprimento. O érgao feminino € constituido de um ovério,
geralmente alongado com variacdo piriforme a cilindrico, com cinco estigmas em
forma de leque, enquanto o masculino apresenta de cinco a dez estames
funcionais, com anteras de cor amarela (Marin & Gomes, 1986).

As flores masculinas séo distribuidas em uma inflorescéncia com
pedunculos longos, originadas nas axilas foliares localizadas na parte superior do
mamoeiro. O 6érgdo masculino é constituido por 10 estames funcionais, enquanto o
feminino é muito rudimentar e geralmente nao funcional, impedindo que as plantas
produzam frutos (Marin & Gomes, 1986).

As flores femininas séo isoladas em nimero de duas ou trés, localizadas
préximas do talo das folhas e sdo formadas em pedulnculos curtos e inseridas nas
axilas foliares, possuem pétalas totalmente livres até a parte inferior da corola. O
orgao feminino é composto de um ovario grande arredondado, afunilando-se para
0 apice e apresentam cinco estigmas em formato de leque. Necessitam de graos
de pélen das flores masculinas ou hermafroditas para fecundacéo e formacéo de
frutos, arredondados e ovalados, com cavidade interna, grande, em relacdo a

espessura da polpa (Marin & Gomes, 1986).

3.1.2.4. Anomalias florais
Os fatores ambientais exercem grande influéncia na cultura do mamoeiro,
dos quais se destacam a temperatura e a umidade. Tanto as temperaturas altas,

quanto as baixas podem causar danos em todas as fases de desenvolvimento do



mamoeiro, principalmente, na fase reprodutiva (Cerovic et al., 2000; Hedhly et al.,
2003; Zinn et al., 2010). Dessa forma, podem ser encontradas nas populacdes de
hermafroditas (gindica-andromondica) alteracdes florais como carpeloidia,
pentandria e reversao sexual (Couto e Nacif,1999).

No verédo quando as altas temperaturas ocorrem com maior frequéncia, as
flores hermafroditas podem apresentar o ovario abortado ou rudimentar, portanto,
tais flores revertem para o sexo masculino ndo produzindo frutos. Esta alteracao
floral € conhecida como reversédo sexual, “esterilidade de verao” ou esterilidade
feminina; o estresse hidrico e baixos niveis de nitrogénio no solo também
favorecem a reversao sexual. De acordo com Zinn et al. (2010) um Unico dia quente
ou noite fria, proximo da fertilizacdo pode ser danoso para 0 sucesso reprodutivo
de muitas plantas.

A carpeloidia € um tipo de deformacao floral provocada pela transformacéao
dos estames em carpelos durante o primeiro periodo de desenvolvimento da flor,
de modo que carpelos normais, juntamente com o ovario, SA0 supressos em varios
graus de desenvolvimento, dando origem a frutos deformados, conhecidos como
“cara de gato”, e improprios para a comercializagdo (Couto e Nacif, 1999). De
acordo com Awada e lkeda (1953), citados por Nakasone (1980), condi¢cfes de alta
umidade no solo, baixas temperaturas e excesso de nitrogénio no solo favorecem
a producéo de frutos carpeldides, sendo a temperatura o principal fator.

Além dessas duas anomalias florais devido as condi¢cdes ambientais,
também ocorre a pentandria, que consiste na reducdo do nimero de estames, de
10 para 5, onde estes formam sulcos de forma pronunciada na parede do ovario da
flor, formando frutos deformados, sendo impréprios para a comercializacéo
(Marin e Gomes, 1987; Couto e Nacif, 1999).

A incidéncia dessas anomalias florais caracteriza um dos principais
problemas da cultura, no entanto, os melhoristas de mamoeiro buscam selecionar
genaotipos que apresentem uma frequéncia minima (até 10%) de flores estéreis de

verdo (Costa & Pacova, 2003) e 10% de frutos carpeldides (Dantas et al., 2002).

3.1.2.5. Melhoramento Genético do Mamoeiro
O mamoeiro é considerado como uma cultura de baixa variabilidade genética
(Kim et al., 2002; Ma et al., 2004), o que dificulta a obtenc&o de cultivares. Ming et

al. (2008) citam a preferéncia cultural e o isolamento geografico como as causas
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gue desencadearam 0 processo de erosdo genética, que resultou em baixa
diversidade. A tendéncia é intensificar o uso de germoplasma das mais variadas
fontes, buscando ampliar a base genética da cultura, através dos programas de
melhoramento.

As cultivares “Golden” e “Tainung 01” s&o as mais cultivadas no Brasil, sendo
as mesmas pertencentes ao grupo "Solo” e “Formosa”, respectivamente, o que
contribui para uma restrita variabilidade genética nos campos de producédo e
favorecendo a vulnerabilidade da cultura ao ataque de pragas, doencas e variacdes
edafocliméticas. Dessa forma, a necessidade de fortalecimento dos programas de
melhoramento que tém por objetivo ampliar a base genética da cultura, visando o
desenvolvimento de genoétipos superiores e com caracteristicas desejaveis,
satisfazendo as necessidades do mercado interno e externo, fica ainda mais
evidente (Pérez, 2004)

Rodriguez (1998) afirma que, o aumento da base genética do mamoeiro tem
grande relevancia, devido proporcionar o aumento da possibilidade de obtencéo de
ganho genético por meio da selecdo. Assim, a hibridacdo em programas de
melhoramento tem sido utilizada para expor a variabilidade intraespecifica da
cultura do mamoeiro, a partir da recombinacéo, permitindo a obtencéo de novos
materiais, que podem ser geneticamente superiores (Marin et al., 2006a, 2006b).
Para tanto, a escolha dos genitores a serem utilizados na formacéo de progénies
segregantes € uma etapa importante que exige critérios e grandes esforcos dos
melhoristas (Ramalho et al., 1993).

A Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF)
estabeleceu, a partir de 1996, um programa de melhoramento genético do
mamoeiro, em parceria com a Empresa Caliman Agricola S.A., que tem como
principal objetivo o desenvolvimento de cultivares capazes de contribuir
substancialmente com o agronegécio do mamao no Brasil (Pereira et al., 2015). A
UENF se encontra entre as trés instituicbes responsaveis pela maioria das
pesquisas desenvolvidas no melhoramento genético do mamoeiro, sendo as outras
duas o Instituto Capixaba de Pesquisa e Extensédo Rural (Incaper) e a Empresa
Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (EMBRAPA Mandioca e Fruticultura).

O programa de melhoramento do mamoeiro da UENF é composto por uma
equipe multidisciplinar que atua nas areas de melhoramento classico, citogenética,

genética molecular, fisiologia de pos-colheita, fitopatologia e bioinformética e mais
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recentemente a fenémica, além de buscar contribuir na formacao de profissionais,
gerar e divulgar o conhecimento cientifico na forma de artigos publicados (Pereira
et al.,, 2015). A priori, o grupo estabeleceu estratégias especificas para o
melhoramento da cultura. Em se tratando dos aspectos reprodutivos, procurou-se
conhecer o modo preferencial de polinizacdo, considerando os dois grupos
heter6ticos, grupo Solo e grupo Formosa (Damasceno Junior et al., 2009a). Outros
aspectos reprodutivos associados a gametogénese, ao cariograma da espécie,
também foram investigados (Damasceno Junior et al., 2009b; Damasceno Junior
et al., 2010).

Dentre os varios trabalhos desenvolvidos pelo grupo da UENF, destaca-se
o primeiro hibrido de mamao brasileiro recomendado aos produtores, denominado
de “UENF/CALIMAN” — 01. Este hibrido tem mostrado superioridade em relagcéo ao
hibrido Tainung 01 do grupo Formosa, sendo uma alternativa para o cultivo do
mamoeiro (Pereira et al., 2015).

O desenvolvimento de populacdes segregantes como estratégia para o
melhoramento do mamoeiro também tem sido realizado pelo grupo da UENF.
Inicialmente, o programa de melhoramento UENF/Caliman utilizou o
retrocruzamento para conversao sexual do genétipo Cariflora, do estado dioico para
o ginodioico (Silva et al., 2007a). Baseadas neste trabalho foram obtidas trés
geracdes de retrocruzamento, das quais foram realizados varios estudos para
conducao de populacdes segregantes e desenvolvimento de linhagens superiores
(Ramos et al., 2014a; Santa-Catarina, 2016; Barros et al., 2017), podendo ressaltar
a obtencdo de combinacdes hibridas altamente produtivas de fruto pequeno com
elevado potencial de langamento, para atender as demandas dos mercados interno
e externo.

Vivas et al. (2010) avaliando a resisténcia da mancha-da-phoma em folhas,
causada pelo fungo Phomacaricae-papayae (Tarr) Punith., identificaram os
genadtipos Americano, Waimanalo, Sekati, JS-12, Maradol, Maradol GL, Tailandia,
Baixinho de Santa Amalia e Sdo Mateus, como possiveis portadores de alelos que
tendem a contribuir para minimizacdo de mancha-de-phoma em hibridos de
mamoeiro.

Oliveira et al. (2012), Pinto et al. (2013b) e Ramos et al. (2014) trabalharam
com modelos mistos para selecionar individuos superiores, utilizando

caracteristicas morfoagrondmicas, e obtiveram resultados satisfatérios. Vivas et al.
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(2014) avaliaram a eficiéncia na selecdo de gendtipos resistentes a doencgas
foliares ocasionadas por fungo, por meio de um dialelo circulante, e também
obtiveram sucesso.

Cortes et al. (2014) desenvolveram e validaram uma metodologia de analise
e processamento de imagem digital, voltada para a fenotipagem de caracteristicas
morfoldgicas. Esta metodologia tem sido aplicada na fenotipagem das novas areas
experimentais aumentando a precisdo e diminuindo o tempo de obtencdo dos

dados.

3.1.2.5. Selecao Recorrente

A selecdo recorrente € um sistema ciclico designado a aumentar
gradativamente a frequéncia de alelos favoraveis para uma caracteristica
quantitativa, através de repetidos ciclos de selecdo, mantendo a variabilidade
genética da populacédo a niveis adequados para comportar ganhos genéticos nos
ciclos seguintes, além de melhorar a expressao fenotipica da caracteristica sob
selecdo (Hull, 1945). O método dispde de trés etapas: obtencdo, avaliacdo e
recombinacdo das progénies (Figura 1). Estas progénies séo conduzidas de forma
ciclica até que se atinjam niveis satisfatorios de frequéncia de alelos favoraveis na

populacao (Hallauer et al., 2010).

C ______HH

Recombinacio de Progénies Obtenciio de Progénies

.'

/
{

\

Avaliacio de Progénies

Figura 1 - Representacédo esquematica da selecdo recorrente (Borém, 2009).
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Na selecéo recorrente, o ganho por ciclo pode ser aumentado quando se
aplica maior pressdo de selecdo, mediante a escolha de menor proporgcéo de
individuos ou familias, para formacao da nova geracédo, porém, pode produzir uma
sensivel reducdo da variabilidade genética, o que diminui a possibilidade de
selecdo em médio e longo prazo. Em se tratando de uma a sele¢cdo amena, pode
ocorrer um menor progresso por ciclo, mas 0s ganhos por periodos mais
prolongados sdo mais garantidos, pois ndo se tem a minimizacao da variabilidade
genética nos primeiros ciclos (Hull, 1945).

Em programas de seleg&o recorrente, normalmente sao selecionados entre
10 a 30% das progénies avaliadas e, consequentemente, os efeitos da deriva
genética podem ser elucidados, trazendo uma limitacdo ao melhoramento das
populacdes e, também, alterando a variabilidade genética, comprometendo futuros
ciclos de sele¢éo (Freitas Junior et al., 2013; Ribeiro et al., 2012).

A literatura reporta que o método tem sido utilizado e se mostrado eficiente
no melhoramento de populacdes de milho comum, milho-pipoca e maracujazeiro
(Ribeiro et al., 2012; Freitas Janior et al., 2013). No melhoramento do mamoeiro a
selecdo recorrente é inédita em nivel nacional e internacional com perspectiva de

sucesso na obtencdo de novos gendtipos superiores.

3.1.2.6. Repetibilidade como ferramenta no melhoramento de fruteiras

No melhoramento genético de fruteiras as caracteristicas de interesse sao
expressas mais de uma vez em um mesmo individuo, gerando medidas repetidas
no tempo ou no espaco. No mamoeiro, em tendo ciclo relativamente longo, nove
meses entre o plantio e a primeira colheita, € comum dividir o periodo de producao
de frutos em pelo menos trés épocas, compreendidas a partir da frutificacdo aos
270, 360 e 450 dias apos o plantio, quando os frutos séo contados.

A avaliacdo genética em fruteiras deve basear-se em modelos estatisticos
que considerem o efeito de ambiente permanente, bem como o0 parametro
associado a correlacdo fenotipica entre medidas repetidas em um mesmo
individuo, o qual é chamado de repetibilidade (Viana e Resende, 2014). A
repetibilidade expressa a proporcdo de variancia de medidas simples, que é
causada pelas diferengas permanentes ou ndo, localizadas entre individuos, tanto

genética como de ambiente (Falconer, 1987).
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A capacidade de expressar a variancia meédia de determinado namero de
medidas correspondentes as variagbes genotipicas, € um fator importante na
repetibilidade, assim como, aquelas proporcionadas pelas alteracdes dos efeitos
permanentes do ambiente, como a proporcdo da variancia fenotipica total. Desta
forma, o ganho em acurdcia na estimacao do valor fenotipico de uma caracteristica,
pode ser relacionado com a repetibilidade e com o nimero de medi¢des (Falconer
e Mackay, 1996). A repetibilidade difere bastante, de acordo com a natureza da
caracteristica, e também com as propriedades genéticas da populacédo, e as
condi¢des de ambiente sob as quais os individuos sdo mantidos (Falconer, 1987).

A repetibilidade € de grande importancia em programas de melhoramento de
fruteiras, a medida que, permite estimar o numero de medidas necessarias para
selecionar gendtipos superiores com maior eficiéncia, com economia de custos,
tempo e méo de obra, além de permitir ao melhorista avaliar se os genotipos
selecionados, visando determinada caracteristica, irdo manter sua superioridade
indefinidamente (Cruz et al.,, 2014). A aplicacdo da analise de repetbilidade na
descricdo de gendtipos de espécies perenes como laranja (Negreiros et al., 2008),
dendé (Chia et al., 2009), bacuri (Silva et al., 2010), ameixa (Danner et al., 2010),
péssego (Della Bruna et al., 2012), mamao (Luz et al., 2015; Cortes, 2017b).

3.1.2.7. REML/Blup no melhoramento de fruteiras

O uso da metodologia de Modelos Mistos, também denominado
REML/BLUP (méxima verossimilhanca restrita/melhor predicdo linear ndo viciada),
tem auxiliado consideravelmente os programas de melhoramento do mamoeiro, a
medida que, permite a predicdo dos valores genéticos aditivos e genotipicos dos
candidatos a selecdo, propiciando uma selecdo mais acurada (Resende et al.,
2006). Esta metodologia proporciona flexibilidade de anélises e permite contornar
dificuldades causadas pelo desbalanceamento por perda de parcela, fato muito
comum na cultura do mamoeiro.

O procedimento REML/BLUP tem sido aplicado a aceroleira (Paiva et al.,
2007); cajueiro (Cavalcanti et al., 2007); cacaueiro (Resende e Dias, 2000); citrus
(Pompeu Junior et al., 2012); coqueiro (Farias Neto et al., 2009); cupuaguzeiro
(Maia et al., 2011), macieira (Kouassi et al., 2009); mangueira (Hardner et al., 2012);
maracujazeiro (Ferreira et al., 2016); e pessegueiro (Della Bruna et al., 2012). No

mamoeiro, 0 procedimento REML/BLUP foi aplicado com sucesso no
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melhoramento da cultura por Oliveira et al., 2012; Pinto et al., 2013; Ramos et al.,
2014, Luz et al., 2015; Cortes, 2017b.

Segundo Resende (2004), as principais vantagens do procedimento
REML/BLUP sao: permitir comparar individuos através do tempo (geracdes, anos)
e espaco (locais e blocos); permitir a simultanea correcdo para os efeitos
ambientais, estimacdo dos componentes de variancia e predicdo dos valores
genéticos; permitir lidar com estruturas mais complexas de dados (medidas
repetidas, diferentes anos, locais e delineamentos); pode ser aplicado a dados

desbalanceados e a delineamentos n&o ortogonais.

3.1.3. MATERIAL E METODOS

3.1.3.1. Material vegetal

Foram avaliados 254 individuos da populacdo base UCP-CO do programa
de selecédo recorrente de familias endogamicas de mamoeiro. A UCP-CO foi obtida
a partir do cruzamento entre cinco progénies, advindas de uma populacdo dioca,
como genitoras femininas (M1, M2, M3, M4 e M5), resistente a pinta- preta
(Asperisporium caricae) e a mancha-de-phoma (Stagonosporopsis carica), e uma
mistura de pdlen de cinco gendtipos elites, UC-SS72-12, UC-JS12, UC-Sekati, UC-
36/7 e UC-41/7, sendo quatro genoétipos do grupo heterético Formosa e um do

grupo Solo.

3.1.3.2. Local de conducédo do experimento

O experimento foi conduzido na area experimental da empresa Caliman
Agricola S.A, localizada no municipio de Linhares, Espirito Santo, situada entre os
paralelos 19° 06’ e 19° 18’ de latitude sul e entre os meridianos 39° 45’ e 40° 10’ de
longitude oeste. O clima da regido é do tipo Awi de Koppen (tropical imido), com
chuvas no verao e inverno seco, o relevo é plano formando platos litoraneos.

No periodo de conducdo do experimento, a precipitacdo média foi de 0,08
mm, a temperatura média de 23,6°C e a umidade relativa média do ar de 73,82%,
considerado um alto déficit hidrico na regido durante o periodo de avaliacdo
(INMET, 2017) (Tabela 1).
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Tabela 1. Variaveis climaticas médias observadas nas épocas de avaliacdo em
2017, em Linhares / ES (INMET, 2017).

Epoca T°m UR Ppm
Veréo 26.49 70.74 0.06
Outono 24.45 75.40 0.11
Inverno 20.80 75.32 0.05
Média 23.91 73.82 0.08

Tm (°C): temperatura média; UR (%): umidade relativa média; Ppm (mm): precipitacdo média em
milimitros.

As plantas foram transplantadas, em setembro de 2016, mantendo um
espacamento de 3,60 m entre fileira e de 1,50 m entre plantas na fileira, com trés
mudas por cova, sendo realizada a sexagem apds trés meses de transplantio
mantendo apenas as plantas hermafroditas. Os tratos culturais utilizados foram os
mesmos empregados pela empresa Caliman Agricola S/A nas lavouras comerciais

e sistema de irrigacdo do tipo microaspersao.

3.1.3.3. Caracteristicas avaliadas
A porcentagem de frutos pentandricos (%FP), carpeléides (%FC),
banandides (%FB) (Figura 1) e de n6 sem frutos (%NSF), o qual infere a esterilidade

de verao, foram inferidas

Figura 1. Frutos deformados de mamoeiro: a) Fruto banandide; b) Fruto carpeloide;
c) Fruto pentandrico. Linhares/ES, 2017.

As caracteristicas foram avaliadas pela metodologia fenotipagem digital,
validada e descrita por Cortes et al (2017a), utilizando uma camera digital Sony
DSCHX 300. Cada planta foi fotografada em duas posi¢cbes diferentes, uma

perpendicular a ela, considerando o eixo da fileira, e a outra considerando o lado
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oposto da mesma planta utilizada na imagem. As imagens foram obtidas ha uma
distancia de 2,5 m da linha da planta. Ambas as imagens foram usadas para estimar
0 numero de frutos deformados total (NFD) e nimero de n6 sem fruto (NSF), sendo
analisadas com a ajuda do programa de processamento de imagem de dominio
publico ImageJ v1.50c, usando o plugin Cell Counter. Em cada planta fotografada,
uma régua foi colocada como referéncia para facilitar a calibragdo, utilizando a
escala do conjunto de fun¢des do software.

O potencial produtivo do gendtipo foi estimado a partir do nimero de frutos
deformados (NFD) e o numero de nés sem frutos (NSF) em relagdo a soma entre
0 numero total de frutos, que € a soma do numero de frutos deformados e
comerciais, e numero de nés sem frutos (NFT + NSF). A incidéncia das
anormalidades florais foi estimada como NFD e NSF em relacdo a soma das
anormalidades totais (SOM).

Trés avaliacbes foram realizadas, a primeira aos seis meses apds o0
transplantio, em marco de 2017, a segunda aos nove meses, em junho de 2017, e
a terceira aos doze meses, apos o transplantio, em setembro de 2017, em que 0s
frutos obtidos correspondem as estacdes de verdo, outono e inverno,

respectivamente.

Anélise dos dados

Apbs a coleta de dados das trés épocas, as variaveis estimadas para
potencial produtivo e incidéncia das anomalias, foram analisadas utilizando a
metodologia dos modelos lineares mistos, mediante o procedimento REML
(méxima verossimilhanca restrita) para estimar os componentes de variancia e
parametros genéticos, e pelo Blup (melhor preditor linear ndo viciado) para estimar
os valores fenotipicos permanentes.

y =Xm+ Wp + ¢

Em que:
y = é 0 vetor de observacoes;
m = o vetor dos efeitos de medi¢ao (assumidos como fixos) somados & média geral;
p = o vetor dos efeitos permanentes de plantas (efeitos genotipicos + efeitos de
ambiente permanente, assumidos como aleatérios);
€ = é o vetor dos residuos (aleatérios).

X e W = representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.
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Este € um modelo béasico de repetibilidade para experimentos sem
delineamento experimental, sendo apropriado para as condigbes experimentais
adotadas no estudo. O referido modelo foi analisado utilizando o software Selegen-
REML/Blup conforme apresentado por Resende (2016).

Foram estimados os coeficientes de correlagdo de Pearson entre as
variaveis de anomalias, e suas significancias, testados pelo t (p<0,01) no programa
Genes (Cruz, 2014).

TA = [0.612 x (V1 +V3) + 0.388 x (V2 + V4)]
Onde:
V1 = p %NFD/NFT + NSF

V2 = 1 %NSF/NFT + NSF
V3 = u%NFD/SOM

V4 = p %NSF/SOM

3.1.4. RESULTADOS E DISCUSSAO

De acordo com o observado nas trés épocas avaliadas, a anormalidade de
maior incidéncia, em termos percentuais medios, foi a esterilidade de verao, inferida
pelo nimero de nos sem frutos (NSF) (Tabela 2). Tal como observado nos trabalhos
de Damasceno Junior et al. (2008) e Silva et al. (2007b), que concluiram que ha um
aumento na esterilidade de verdo entre dezembro e mar¢co nos meses com
temperaturas mais altas, e nos meses com temperaturas mais amenas, julho,
agosto e setembro, houve um aumento acentuado de carpelédia e pentandria.

A época de menor incidéncia de esterilidade de verao foi o inverno, inferindo
gue houve uma menor reversao sexual durante o esse periodo, corroborando com
o encontrado por Damasceno Junior et al. (2008), no qual avaliando o
comportamento floral em hibridos e genotipos elite de mamoeiro, concluiram que o
namero de flores hermafroditas foi mais influenciado por fatores ambientais do que
por fatores genéticos no verdo, de acordo com os coeficientes de determinacao
genotipicos (H?) estimados (H? = 30,72%), enquanto que o numero de flores

masculinas mostrou-se mais influenciado por fatores genéticos do que ambientais
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nas duas épocas avaliadas, inverno e verao. Assim sendo, sugeriram que a selecao
de plantas com maiores taxas de NFH e menores taxas de NFM fosse realizada no
inverno, podendo afirmar que as flutuacbes ambientais sdo responsaveis pela
variacdo no numero de flores hermafroditas perfeitas.

Durante as épocas de avaliacdo foram observados também frutos com
formato alongados, os quais tiveram uma maior deposicdo de sementes na parte
basal da parede ovariana, se assemelhando a forma de uma banana, assim 0s
frutos sdo conhecidos como banandides. No entanto, a porcentagem de frutos
banandides foi maior no inverno (Tabela 2), que sdo dados referentes aos meses
de junho, julho e agosto, o que pode ser devido ao déficit hidrico nesse periodo e
a pouca deposicéo de gréao de podlen no estigma da flor.

Em se tratando dos frutos carpeldides, o outono foi a época de maior
ocorréncia, corroborando com o estudo de Arkle Junior et al. (1984) no qual
observaram que nas condicbes ambientais do Havai, a maior incidéncia de
carpeloidia ocorreu no outono e no inverno, quando as temperaturas sdo mais
amenas.

Tamaki et al. (2011) analisaram as varia¢cdes sazonais na frequéncia de
anomalias florais, producao de frutos, capacidade de germinacdo de pdlen, e na
funcao reprodutiva dos pistilos e concluiram que a esterilidade de verao e os frutos
deformados ocorreram em temperaturas altas (25,6 a 30,5°C) e baixas (16,9 a
18,1°C), respectivamente. O mesmo resultado foi encontrado no presente trabalho,
em que a esterilidade de verdo ocorreu em maior intensidade a temperatura de
26,49°C, a 20,8°C houve maior frequéncia de frutos deformados, principalmente
pentandria.

A porcentagem média de frutos pentandricos, foi maior no inverno,
corroborando com o trabalho de Damasceno Junior et al. (2008), no qual, embora
ndo tenha sido observada diferenca significativa entre as duas épocas, na
primavera apresentou maior média, indicando aumento nas taxas de carpeloidia e

pentandria durante os meses mais frios do ano.
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Tabela 2. Porcentagem de frutos pentandricos (%FP), de carpeldides (%FC) e de
banandides (%FB) e n6 sem frutos (%NSF) em relacdo as médias das trés épocas
de avalicdo. Linhares/ES, 2017.

EPOCA %FP %FC %FB %NSF
Veréo 6,14 7,44 13,26 73,16
Outono 20,11 11,23 27,87 40,79
Inverno 44,62 5,31 35,16 14,90
Média 23,63 7,99 25,43 42,95

A variancia ambiental temporaria (Vet) representou a maior proporcao de
variancia fenotipica individual (Vf) para as quatro caracteristicas. O Vet representa
a variacdo ambiental temporaria associada aos efeitos ambientais efémeros
manifestados em cada mensuracao, consideradas as avaliaces realizadas, como
os efeitos das flutuacdes climéaticas de ano para ano e suas interacdes com 0s
efeitos da planta (Viana e Resende 2014) (Tabela 3).

Os coeficientes de repetibilidade individual (p) foram de baixa magnitude
(0,10 = p =0,29) para NFD / NFT + NSF, NDF / SOM e NSF / SOM e intermediario
(0,42) para% NSF / NFT + NSF. O coeficiente de repetibilidade baseado na média
dos trés periodos de avaliagédo (pm) exibiu baixa magnitude para NFD / NFT + NSF
(0,26), sugerindo a necessidade de maior niumero de medidas repetidas para
aumentar ganhos na precisdo da estimativa real do valor genético dos individuos.
Para NSF / NFT + NSF, NFD / SOM e NSF / SOM, pm foi intermediario (0,30 < pm
<0,60), proporcionando certa regularidade entre as medidas e evidéncias de efeitos
ambientais aleatorios na expressao dessa caracteristica (Resende, 2002).

Cruz et al. (2014) afirmaram que a repetibilidade varia com a natureza da
caracteristica, com as propriedades genéticas da populacdo e com as condi¢cées
de ambiente sob as quais os individuos sdo mantidos. Assim sendo, no presente
estudo, a baixa magnitude pode ser explicada devido a populacéo ser constituida
por plantas que se encontram segregando para as caracteristicas avaliadas, de
natureza quantitativa, podendo ser muito influenciadas pelas condigdes ambientais
que afetam os individuos, resultando em uma variacdo na expressao desses
caracteres de uma época de avaliacéo para outra.

Luz et al. (2015) realizando oito medidas para avaliar caracteristicas
morfoagronémicas em hibridos de mamoeiro, estimaram coeficientes de
repetibilidade por quatro métodos, e obtiveram, para nimero de frutos comerciais,

resultados variando de 0,41 a 0,69, os quais sdo considerados de magnitude
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intermediaria e elevada, respectivamente, sendo essa caracteristica influenciada
diretamente por frutos deformados e esterilidade de verdao na producao final. As
diferentes magnitudes para o coeficiente de repetibilidade encontradas por Luz et
al. (2015) e no presente podem ser devido a natureza da caracteristica, e também
a estrutura genética dos gendtipos avaliados nos dois estudos. Desta forma,
hibridos triplos sédo mais uniformes geneticamente do que individuos de populacao
segregante, haja vista a existéncia de uma maior heterogeneidade genética.

Por outro lado, Cortes (2017b), avaliando também caracteristicas
morfoagronémicas em individuos de uma populagcédo segregante F2 de mamoeiro,
obteve para numero de frutos comerciais repetibilidade com magnitudes
consideradas baixas (0,12 < p < 0,29), corroborando com os resultados
encontrados para as trés das caracteristicas avaliadas (NFD/NFT+NSF, NFD/SOM
e NSF/SOM) que se remetem a frutos deformados, podendo ser explicado pela
natureza da estrutura genética da populacdo segregante em ambos os estudos.

Os valores encontrados para acuracia da selecdo baseada na média de m
medidas repetidas (Acm) variaram de 0,51 a 0,74 (Tabela 2), sendo as
caracteristicas de magnitudes medianas. Este parametro expressa a correlacao
entre o valor genotipico real dos genoétipos e aquele predito a partir das informacées
obtidas dos experimentos de campo, sendo mais alto quanto menores forem os
desvios absolutos entre esses valores. De acordo com Resende (2007), o ideal é
que os valores de acuracia sejam superiores a 0,7, pois altas acuracias indicam
que a precisdo da selecao praticada nas progénies sera alta.

Com base nas médias calculadas via REML para as variaveis analisadas na
populacdo segregante, a variavel que obteve a maior média foi a NFD / SOM
(61,20). Portanto a deformacéo dos frutos foi a anormalidade de maior relevancia
nos trés periodos estudados (verdo, outono e inverno). Este resultado difere do
encontrado por Damasceno Junior et al. (2008), no qual concluiram que a
esterilidade do verdo teve maior influéncia na reducdo da producéo, também com
base na média encontrada no verdo e na primavera, porém avaliaram o
comportamento floral dos hibridos de maméao, enquanto no presente estudo
avaliou-se frutos.

As varidveis NFD / NFT + NSF e NSF/ NFT + NSF; NFD / NFT + NSF e NSF
/| SOM; e NSF / NFT + NSF e NFD / SOM apresentaram correlagbes né&o

significativas (Tabela 4), o que sugere que sejam variaveis independentes, ou seja,
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elas podem ser usados simultaneamente para reduzir a ocorréncia de
anormalidades florais. Além disso, podemos inferir que, possivelmente, ndo séo
governadas por genes pleiotrépicos ou ligados, o que poderia minimizar a eficiéncia
de reduzir tanto o nimero de nds sem frutos quanto os frutos deformados na
populacdo. J& Damasceno Junior et al. (2018) obtiveram uma correlacdo negativa
e significativa entre a esterilidade de verdo (NSF) e o numero de frutos de
carpeldides (NFC), o que poderia ocasionar problemas de selecdo, uma vez que
individuos com menor incidéncia de NSF podem produzir mais frutos de

carpeloides.

Tabela 3. Estimativas de repetibilidade para o potencial produtivo dos fenétipos e
anomalias florais, avaliados via REML em populagéo base da selecéo recorrente
de mamoeiro. Linhares/ES, 2017.

Caracteristicas Vip Vet Wi P pm Acm Média

NFD/NFT+NSF 14,66 125,69 140,35 0,10 0,26 0,51 30,35
NSF/NFT+NSF 120,31 167,74 288,05 0,42 0,42 0,83 2421
NFD/SOM 83,79 207,85 29163 0,29 055 0,74 61,20

NSF/SOM 83,79 207,85 29164 0,29 055 0,74 38,80

Vp: variancia fenotipica permanente entre plantas; Vet: varidancia de ambiente temporario; Vf:
variancia fenotipica individual; p= repetibilidade individual; pm= repetibilidade da média de m
medidas repetidas; Acm: acuracia da sele¢do baseada na média de m medidas repetidas; Média
geral do experimento.

Para NFD/NFT + NSF e NFD/SOM, foi obtido uma correlacdo positiva e
significativa, ou seja, quanto maior for NFD em relacdo ao potencial produtivo (NFT
+ NSF), maior ser4d o NFD em relacao a ocorréncia das anomalias (SOM), sendo
diretamente proporcional (Tabela 4).

Houve também uma correlagéo positiva significativa entre NSF / NFT + NSF
e NSF / SOM, indicando que a incidéncia de esterilidade de verdo na populacdo
estudada estad diretamente ligada ao potencial produtivo da planta, o que é
esperado, ja que ocorre o aborto da flor e ndo sera produzido fruto, formando o n6
sem frutos (Tabela 4).

Na analise das variaveis NFD/ SOM e NSF / SOM, foi encontrada uma

correlacdo negativa significativa, inferindo que sao variaveis inversamente
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proporcionais, ou seja, ndo seria possivel minimizar a incidéncia de NFD e NSF ao
mesmo tempo, pois quanto menor a NFD, maior o NSF (Tabela 4).

Tabela 4. Estimativa dos coeficientes de correlacédo de Pearson para as diferentes
variaveis. Linhares/ES, 2017.

Variaveis NFD/NFT + NSF  NFS/NFT + NSF NFD/SOM NSF/SOM
NFD/NFT + NSF 1 0,066 0,511** 0,028
NFS/NFT + NSF 1 - 0,145 0,313**

NFD/SOM 1 - 0,369**

NSF/SOM 1

NFD/NFT + NSF=Numero de frutos deformados/nimero de frutos totais somados a né sem fruto;
NFS/NFT + NSF= N6 sem fruto/nimero de frutos totais somados a n6 sem fruto; NFD/SOM=
Numero de frutos deformados/soma das anomalias; NSF/SOM= N6 sem fruto/soma das anomalias;
**: Significativo a 1% de probabilidade pelo teste t.

No presente estudo foi possivel observar genotipos que apresentaram maior
estabilidade as flutuacBes de temperatura durante os trés periodos de avaliagéo,
corroborando com o encontrado por Silva et al. (2007b), trabalhando com
expressao sexual em populacdes segregantes de mamao (Tabela 5).

Com base nas anormalidades totais (AT), foram selecionados 30 individuos
superiores para as caracteristicas avaliadas na populacdo segregante. A selecéo
de gendtipos com ocorréncia minima de frutos deformados e a esterilidade do verao
devem ser um dos objetivos dos programas de melhoramento do mamoeiro (Tabela
5).

Tabela 5. Ranqueamento de 30 individuos, de acordo com as anomalias totais
(AT). Linhares/ES, 2017.

% NDF/ % NSF / 9%NFD/ 9%NSF/

PROG | \cTy NWE NPT+ NSF " som r oM AT
137 14.59 10.37 10.42 2292 28.22
224 13.52 14.50 10.42 2202 2017
88 8.98 25.40 9.52 2381 3042
227 11.25 25.39 16.67 16.67  33.41
134 16.47 31.15 11.90 2143  37.77
203 2561 10.74 25.81 753  38.56
228 30.93 17.96 5.56 2778  40.07
159 9.96 8.54 29.80 3686  41.95
108 7.79 17.64 26.19 4048  43.35
138 11.87 12.37 26.86 3981  43.94
232 34.20 20.98 16.67 16.67  45.73
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Tabela 5. Cont.

M % NDF/ M % NSF/ M %NFD/ M%NSF/

PROG NFT+ NWF NFT+ NSF SOM SOM AT
230 9.48 24.16 22.96 43.70 46.19
226 9.30 16.24 38.26 28.41 46.43
29 9.85 12.37 46.73 19.94 47.16
48 14.08 15.61 32.58 34.09 47.84
229 11.73 16.05 38.63 28.03 47.93
80 17.41 18.40 21.67 45.00 48.51
76 15.94 16.78 30.51 36.15 48.97
140 17.28 10.36 38.62 28.04 49.11
142 18.80 14.04 28.63 38.04 49.24
11 12.17 20.38 37.78 28.89 49.68
193 15.84 21.00 27.27 39.39 49.81
233 18.11 18.55 28.21 38.46 50.46
209 13.49 24.53 32.86 33.81 51.00
202 17.41 25.30 23.02 43.65 51.49
169 19.34 15.69 34.44 32.22 51.50
205 18.15 13.70 41.08 25.59 51.49
34 18.93 15.71 37.11 29.55 51.86
75 20.63 24.58 19.44 47.22 52.38
225 14.44 25.00 41.08 25.59 53.61

UNFD/NFT + NSF= Média do numero de frutos deformados/ numero de frutos totais somados a n6
sem fruto; UINFS/NFT + NSF= Média do numero de né sem fruto/nimero de frutos totais somados a
n6é sem fruto; UNFD/SOM= Média do numero de frutos deformados/soma das anomalias;
UNSF/SOM= Média de n6 sem fruto/soma das anomalias.

A classificacdo dos individuos comprova a existéncia de variabilidade na
populacao segregante, um dos principais objetivos do melhoramento do maméo é
aumentar a base genética da cultura, visando ao desenvolvimento de genoétipos
superiores e, dentre outras caracteristicas morfo-agronémicas desejaveis, uma
incidéncia reduzida de frutos deformados e esterilidade de verdo, satisfazendo as

necessidades do mercado interno e externo.

3.1.5. CONCLUSAO

A esterilidade de verao, o principal problema no cultivo do mamoeiro, foi a
anormalidade floral de maior incidéncia na populacdo base em estudo nas épocas

de avaliacéo. Os coeficientes de repetibilidade variaram de baixos a intermediarios,
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devido a natureza quantitativa das caracteristicas avaliadas, que sédo altamente
influenciadas pelo ambiente. As correlacbes nao significativas entre as
caracteristicas NFD / NFT + NSF e NSF / NFT + NSF; NFD / NFT + NSF e NSF /
SOM; e NSF / NFT + NSF e NFD / SOM indicam que as variaveis sao
independentes, ou seja, gendtipos com baixa incidéncia de esterilidade de verao,
ndo tendem a uma alta producdo de frutos deformados. Dos 254 individuos
avaliadas, 30 foram identificadas por apresentarem menor ocorréncia de
anormalidades florais totais, o qual € um dos interesses dos programas de
melhoramento de mamao, juntamente com o elevado potencial agrondmico para

producéo e resisténcia a doencgas.
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3.2. EMPREGO DO INDICE DE SELECAO EM GENOTIPOS DE MAMOEIRO
VISANDO A REDUCAO DE ANOMALIAS FLORAIS

3.2.1. INTRODUCAO

A selecdo de gendtipos superiores depende da existéncia de variabilidade
genética na populacdo de trabalho e da resposta favoravel simultdnea para
diversas caracteristicas de importancia agronédmica, sendo a metodologia do indice
de selecdo a mais apropriada. Nas geracdes segregantes derivadas de hibridacées
entre genitores contrastantes € possivel selecionar linhagens superiores.

Segundo Allard (1971), sdo de grande importancia o conhecimento do
germoplasma, a variabilidade genética disponivel na populacdo de trabalho e o
potencial agrondmico dos gendtipos. Desta forma, pode-se empregar um processo
seletivo que proporcione ganhos genéticos expressivos, de maneira que 0
melhoramento genético se torne viavel.

Smith (1936) e Hazel (1943) propuseram incialmente a aplicagcdo do indice
de selecdo como finalidade a selecionar varios caracteres simultaneamente.
Geralmente, esses indices sao construidos a partir de estimativas de parametros
genéticos e médias fenotipicas obtidas pelo método de analise de variancia
(Pedrozo et al., 2009).

A exploracdo da variabilidade genética existente no género Carica pode

revelar recursos genéticos relevantes, 0s quais contribuirdo para o
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desenvolvimento de novas variedades para o aumento da competitividade e da
sustentabilidade no sistema de producédo da cultura (Dantas e Lima, 2001).

O melhoramento genético pode contribuir efetivamente para aumentar a
disponibilidade de hibridos no mercado nacional, com menor custo de aquisi¢cdo de
sementes, maior produtividade, melhoria na qualidade e no aspecto do mamao,
permitindo a obtencdo de um produto final de melhor qualidade, com caracteristicas
fisico-quimicas e sensoriais superiores, com reducdo dos custos de producéo e
garantia de maior competitividade (Oliveira et al., 2012).

O presente trabalho teve por objetivo realizar a selecdo combinada na
populacdo base UCP-CO do programa de selecdo recorrente de mamoeiro
UENF/CALIMAN, visando gerar uma Unica variavel que permita selecionar os 30

genaotipos superiores para a caracteristica de fruto.

3.2.2. REVISAO

3.2.2.1. indices de selecdo no melhoramento de plantas

A selecédo consiste em uma ferramenta de grande importancia, pois a
obtencado de gendtipos superiores passa pela selecdo e recombinacéo de familias
e individuos (Martins et al., 2006). Para obtencdo de gendétipos consideraveis
superiores de fato, € necessario que o material vegetal selecionado reuna,
simultaneamente, diversos atributos favoraveis, os quais Ihe confira rendimento
comparativamente mais elevado aos ja disponiveis no mercado, satisfazendo as
exigéncias tanto do consumidor quanto do produtor. Para tanto, uma forma de
alcancar o éxito em um programa de melhoramento € por meio da selecdo
simultanea de um conjunto de caracteres de relevancia econémica.

As alternativas de selecdo de diversos caracteres se agrupam em trés
metodologias: Método de Tandem, Método dos niveis independentes de eliminacao
e Método do indice de selecao (Bernardo, 2010). O método de Tandem € baseado
na selecdo de uma caracteristica por vez, ignorando o efeito indireto dessa sele¢ao
sobre as demais, até que a principal caracteristica considerada atinja o nivel
desejado. SO a partir dai que outra caracteristica passa a ser considerada no

processo de sele¢do. Esse método tem a desvantagem de reduzir a eficiéncia em
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selecionar individuos/progénies superiores se 0s caracteres de interesse forem
correlacionados e 0s pesos econdmicos e as variancias fenotipicas dos caracteres
forem diferentes. Além disso, € um procedimento muito demorado e de eficiéncia
duvidosa (Ramalho et al., 2012). O Método dos niveis independentes de eliminacao
consiste em determinar niveis minimos e maximos para cada caracteristica, de
maneira que a selegcdo seja realizada entre os individuos/progénies, cujo
desempenho se enquadre entre o desejado e o limite previamente estabelecido
(Ramalho et al., 2012). No que diz respeito aos indices de sele¢éo, sdo dados como
combinacdes lineares que permitem a selecdo para varios caracteres
simultaneamente, ocasionando o melhoramento das populacbes para o0 seu
conjunto de caracteristicas (Garcia e Souza Junior, 1999).

Na literatura se tem dois grupos de indices de selecdo, os denominados
como paramétricos e 0s como nado-paramétricos. Os indices paramétricos
requerem a estimacdo dos parametros: covariancia, variancias geneéticas e
fenotipicas, e de pesos econdémicos relativos aos varios caracteres de acordo com
sua relevancia na selecao, pré-estabelecidos. Como exemplos desses indices tém:
os indices de Pesek e Baker (1969) e Smith et al. (1981). J& para os indices nao-
paramétricos, ndo € necessario que se estime os parametros requeridos no
paramétrico, podendo, dessa maneiras, serem aplicados, tanto a amostras
aleatédrias, quanto fixas. Assim, tais indices podem ser utilizados, tanto para avanco
de geracdes segregantes como nas fases finais dos programas de melhoramento
na comparacao de cultivares ou pré-cultivares, as quais precisam ser comparadas
com rigor estatistico. Tendo como exemplo: Elston (1963), Schwarzbach, citado por
Wricke e Weber (1986) e Mulamba e Mock (1978) (Garcia e Souza Junior, 1999,
Lessa et al., 2010; Cruz et al., 2014).

O primeiro indice de selecéo, conhecido como indice classico, proposto por
Hazel (1943) e Smith (1939) para ser utilizado em animais. Este indice consiste
numa combinacdo linear dos valores fenotipicos dos varios caracteres de interesse.

Estima-se esse indice de selecéo (I), a partir da seguinte equacao:

n
ISH(i) = Z Wi 7ik =Wy yil + w; yiz +twy yin
k=1
Onde:

Lsy (- valor do indice associado ao individuo/progénie i;
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wy: coeficiente de ponderacao ou peso para o carater k;

¥;,- Média fenotipica ajustada do individuo/progénie i relativo ao carater k.

Neste método a dificuldade de aplicacdo se encontra na obtencdo dos
valores de wy,. Os pesos séo estimados de modo a maximizar a correlagéo entre o
indice de selecdo e a combinacao linear dos valores genéticos ponderados por
pesos econémicos (Cruz & Carneiro, 2006). O estimador dos wy, na forma matricial

é dado por:

w=F1xGxu
Onde:
w: vetor n X 1 dos valores de wy;
F~': inversa da matriz n xn das variancias e covariancias fenotipicas
médias entre caracteres dois a dois associada aos individuos/progénies;
G: matriz das variancias e covariancias genéticas entre caracteres dois a
dois;

u: vetor n X 1 de pesos econdémicos (uk) associados aos caracteres.

No indice proposto por Hazel (1943) e Smith (1939) a eficiéncia do esta
associada a obtencao de estimativas reais de variancias e covariancias genéticas
e fenotipicas de caracteres distintos. Outro fator importante é a questdo do peso
econdmico atribuido a cada carater (Ramalho et al., 2012). Uma vez estabelecido
o indice, o interesse é quantificar o ganho de selecdo em cada carater avaliado e,
ou, no conjunto. O ganho esperado para o carater j, quando a sele¢éo é praticada

sobre o indice, € expresso por:

Agijp = DS¢phf
Onde:

Agiy = 9¢iy - 9anho esperado para o carater j, com a selegao baseada no

indice I;

DS;;: diferencial de sele¢ao do carater j, com a sele¢do baseada no indice

h}: herdabilidade do caréter ;.
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A teoria basica apresentada por Smith (1936) e Hazel (1943) tem o indice de
selecdo como um caréater adicional que, quando utilizado para a sele¢éo, possibilita
maximizar 0s ganhos simultaneamente em todos o0s caracteres avaliados.
Entretanto, esse indice apresenta duas grandes limitacbes, a primeira € que 0
ganho genético para um determinado carater ndo pode ser particularizado, uma vez
que a funcéo de maximizacao é derivada sem nenhuma restricdo; a segunda € que
podem ocorrer respostas indesejaveis nos caracteres individuais dentro do
agregado fenotipico, principalmente quando esses caracteres sdo geneticamente
correlacionados com caracteres que tém valores econdmicos altos, alta
herdabilidade ou alta variancia genética (Cruz & Carneiro, 2006). A fim de extinguir
essas limitagBes, foram desenvolvidos outros indices de selecdo, como o indice
base (Iw) proposto por Willians (1962) considera apenas 0S pesos econdmicos
associados aos caracteres, em uma combinacao linear de seus valores fenotipicos
médios (Resende, 2007; Cruz & Carneiro, 2006)

3.2.2.2. indice de selecdo em populacdes segregantes

Em programas de melhoramento de plantas, a selecdo de gendtipos
baseada em apenas uma caracteristica geralmente ndo é a melhor alternativa, uma
vez que o valor genético dos gendtipos esta estreitamente relacionado a varias
caracteristicas de interesse. Com isso, para a obtencédo de cultivares superiores, €
necessario que o genotipo selecionado relna, simultaneamente, uma série de
atributos favoraveis que satisfacam as exigéncias dos pesquisadores, produtores e
consumidores (Cruz & Carneiro, 2006).

De acordo com Borém (2001), o indice de sele¢cdo consiste em uma funcéo
linear dos valores fenotipicos de diferentes caracteristicas, sendo que cada uma é
ponderada por um coeficiente. A importancia do indice de selecdo se da, uma vez
que, permitem a avaliacdo de todas as informacdes disponiveis, atribuem diferentes
pesos aos caracteres estudados e valorizam caracteres julgados de maior
importancia pelo pesquisador (Cruz et al., 2014).

Cruz et al. (2014) afirmam que, a possibilidade de predicdo dos ganhos
obtidos por uma estratégia de selecdo € uma das principais contribuicbes da
genética quantitativa. A partir destas informacdes, é possivel orientar de forma mais

eficiente um programa de melhoramento, predizer o sucesso do modelo seletivo
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adotado e decidir, com base cientifica, por técnicas alternativas que possam ser
mais precisas.

Vérias técnicas de selecao ja foram utilizadas no mamoeiro com diferentes
resultados. Ramos et al. (2014) desenvolveram estratégias de selecdo combinada
para as principais caracteristicas agronémicas em populac¢des derivadas de trés
geracoes de retrocruzamentos (RC1, RC2 e RC3), levando em consideracao tanto
o valor fenotipico como no valor genético obtido pela metodologia dos modelos
lineares mistos, via procedimento REML/BLUMP, para identificacdo das melhores
familias.

Vivas et al. (2013) utilizando diferentes indices de selecdo para agregar
varias formas de avaliar a resisténcia de gendtipos de mamoeiro a pinta-preta,
observaram que o uso do indice, além de permitir a selecdo das melhores
progénies, oferece maior robustez, pois sdo agregadas as diferentes formas de
avaliagdo da doengca em um unico indice.

Pinto et al. (2013), utilizando a técnica REML/BLUP na selecdo de plantas,
relataram que a associacdo entre valores genotipicos individuais e indice de
selecdo foi eficiente para selecionar progénies e plantas acima da média da
populacdo original. Ide et al. (2009) utilizou a selecdo simultdnea em hibridos de
mamoeiro que agregassem alelos favoraveis a caracteristicas da planta (altura,
diametro do caule) e do fruto (nUmero/planta, tamanho, peso, firmeza da polpa e
da casca, teor de sélidos soluveis).

Silva et al. (2007b), ao estimar o ganho genético em uma populacédo
segregante de mamoeiro por meio da selecdo combinada, verificaram ganhos
satisfatorios em todos os tratamentos para a caracteristica producdo. Ao comparar
diferentes estratégias para estimacdo do ganho genético, os autores verificaram
que para alguns tratamentos segregantes a selecdo direta para a producao de
frutos comerciais foi tdo efetiva quanto a selegcdo combinando seis caracteristica
simultaneamente.

De acordo com Oliveira et al. (2012) a variabilidade genética disponivel nas
populacdes segregantes de mamoeiro pode ser explorada para selecionar
linhagens superiores, 0 que confere grande importancia para os programas de
melhoramento genético.

Segundo Vencovsky (1987) a estrutura genética da populacdo avaliada pode

inferir sobre o ganho genético, a medida que, quanto mais heterogénea, maiores
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sdo as chances de ganho com a selecdo, haja vista que este se baseia em
diferencas genéticas.

3.2.2.3. Uso de selecdo combinada

A selecdo baseada em uma Unica caracteristica pode acontecer de forma
direta em que se selecionam os individuos superiores para determinanda
caracteristica em analise, e a indireta a qual consiste na selecdo de caracteristicas
de alta herdabilidade e facil mensuracéo, correlacionados com a principal, quando
esta apresenta baixa herdabilidade ou é de dificil mensuracao (Falconer, 1987).

No que diz respeito a selecdo combinada tem-se uma alternativa de selecgéo,
na qual se identificam genétipos superiores ndo apenas atraves de informacdes do
individuo, mas também de sua familia. Porém, a selecdo, quando baseada em uma
Unica caracteristica, pode acarretar mudancas indesejaveis em outros caracteres
importantes, devido a associacdo entre eles. No entanto, para que um material
genético seja efetivamente dado como superior € necessario que este relna
simultaneamente uma série de caracteristicas favoraveis, devido a isso um
processo de melhoramento genético deve visar diversos atributos (Cruz & Carneiro,
2006).

3.2.3. MATERIAL E METODOS

3.2.3.1. Material vegetal

Foram avaliados 254 individuos da populacédo base UCP-CO do programa
de selecédo recorrente de familias endogamicas de mamoeiro. A UCP-CO foi obtida
a partir do cruzamento entre cinco progénies, advindas de uma populacéo dioca,
como genitoras femininas (M1, M2, M3, M4 e Mb5), resistente a pinta- preta
(Asperisporium caricae) e a mancha-de-phoma (Stagonosporopsis carica), e uma
mistura de pdlen de cinco gendtipos elites, UC-SS72-12, UC-JS12, UC-Sekati, UC-
36/7 e UC-41/7, sendo quatro genaotipos do grupo heterdtico Formosa e um do

grupo Solo.

3.2.3.2. Local de conducgé&o do experimento
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O experimento foi conduzido na area experimental da empresa Caliman
Agricola S.A, localizada no municipio de Linhares, Espirito Santo, situada entre os
paralelos 19° 06’ e 19° 18’ de latitude sul e entre os meridianos 39° 45’ e 40° 10’ de
longitude oeste. O clima da regido é do tipo Awi de Koppen (tropical umido), com
chuvas no verao e inverno seco, o relevo é plano formando platés litoraneos.

No periodo de conducdo do experimento, a precipitacdo média foi de 0,08
mm, a temperatura média de 23,6°C e a umidade relativa média do ar de 73,82%,
considerado um alto déficit hidrico na regido durante o periodo de avaliacao
(INMET, 2017).

3.2.3.3. Caracteristicas avaliadas

Trés caracteristicas foram mensuradas e utilizadas para selecionar
individuos superiores aos seis meses apoés o transplantio, em marco de 2017, aos
nove meses, em junho de 2017, e aos doze meses, apds o transplantio, em
setembro de 2017. As caracteristicas avaliadas foram: i) Namero de n6é sem fruto

(NSF); ii) Numero de frutos deformados; iii) Numero de frutos comerciais (NFCo).

3.2.3.4. indice de selecao

Foi realizada a selecdo combinada dos 30 individuos superiores utilizando o
indice Fenotipico Padronizado (IF2) desenvolvido para a selecdo de progénies no
mamoeiro conforme Silva et al. (2008) e Ramos et al. (2014a), Consiste em um
indice paramétrico que associa pesos as médias padronizadas das caracteristicas
em selecdo, sendo utilizados no presente estudo, os valores fenotipicos. O

estimador do indice expresso por:

IF2 = (VFty xpy) + (VFty xpy) + ...+ (VFt, X pp)
Em que:
VFt = valores fenotipicos padronizados utilizando a seguinte equagéao:

(Xg — Xg)/SXg , onde Xg é o valor mensurado no individuo para a variavel x, Xg

é a média geral da variavel, e SXg é o desvio padrao.

p = peso agrondmico estabelecido para cada variavel

Para trés caracteristicas estabelecendo-se pesos associados aos valores

agrondmicos, como descritos a seguir: NSF (-100), NFD(-50), NFCo(100), os quais
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correspondem ao numero de n6 sem fruto, numero de frutos deformados, nimero
de frutos comerciais, respectivamente. Os pesos foram definidos pela necessidade
de acentuar ou reduzir os valores para as caracteristicas em selecdo. Os
procedimentos necessarios para construcdo dos indices de selecdo foram

realizados pelo Microsoft office Excel 2013.

3.3.4. RESULTADOS E DISCUSSAO

O indice mostrou-se coerente ao selecionar os individuos baseados em
todas as caracteristicas avaliadas, o que o qualifica como estratégia adequada a
ser empregada na selecdo de materiais genéticos superiores que apresentam
valores satisfatérios tanto para minimizacao das anomalias florais e quando para
producéo (Tabela 1). Dessa forma, estédo apresentados os resultados obtidos para
esterilidade de verdo, numero de frutos deformados e numero de frutos comerciais
devido a sua importancia para o melhoramento genético da cultura.

O individuo UCPCO015-29 se sobressaiu aos demais pela selecao
combinada, a partir da aplicagdo do indice. Quanto a esterilidade de verdo o
individuo UCPCO015-51 apresentou menor numero de né sem fruto (4). O individuo
UCPCO015-182 se destacou por apresentar menor incidéncia de frutos deformados.
Em relacdo ao numero de frutos comerciais o individuo UCPC015-223 foi 0 mais
produtivo (81).

Com base no ranque do indice foi realizada a sele¢cdo combinada de 30
individuos superiores para as caracteristicas avaliadas. A eficiéncia do indice
utilizado na selecéo, portanto, € um carater inerente a populacdo avaliada e as
condi¢cdes experimentais estabelecidas no presente trabalho. Diante destes
resultados, demonstra-se o consideravel potencial genético que podem apresentar
populacdes segregantes para desenvolver linhagens superiores para as
caracteristicas de interesse no melhoramento genético do mamoeiro. O indice
indicado na ultima coluna se refere ao valor total do somatorio das 3 caracteristicas
avaliadas.

Silva et al. (2006), ao compararem diferentes estratégias para estimagao do

ganho genético, verificaram que para alguns tratamentos segregantes a selecao
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direta para a producdo de frutos comerciais foi tdo efetiva quanto a selecdo
combinando seis caracteristica simultaneamente.

De acordo com a Tabela 1, também foi possivel se verificar um maior
incremento na média com a selecao dos individuos superiores, a partir do indice
aplicado, no numero de frutos comerciais (NFCo), e uma diminuicdo na média de
namero de frutos deformados e da esterilidade de verao, inferida pelo numero de
no sem frutos (NSF). O menor diferencial de selecédo (DS) foi NSF (-6.78), sendo
importante ressaltar que o sinal do DS indica se a selecao foi favoravel ou ndo ao
desejado pelo melhorista. Tais resultados s&o altamente relevantes para o
melhoramento do mamao, considerando que um dos principais problemas da

cultura consiste na ocorréncia de anomalias florais.

Tabela 1. Ranqueamento de 30 gendétipos e incremento da média da populagéo
base UCP-CO através do indice de selecéo para trés caracteristicas de importancia
no melhoramento do mamoeiro, Linhares/ES, 2017.

GEN NSF NFD NFCo indice IF2
UCPCO015-29 7.00 16.00 69.00 353.02
UCPCO015-166 5.00 30.00 68.00 316.72
UCPCO015-183 7.00 29.00 69.00 297.81
UCPCO015-162 15.00 18.00 81.00 295.86
UCPCO015-222 11.00 25.00 73.00 279.48
UCPCO015-36 7.00 25.00 61.00 270.88
UCPCO015-175 12.00 22.00 71.00 266.92
UCPC015-209 13.00 11.00 63.00 255.40
UCPCO015-38 11.00 21.00 65.00 252.55
UCPCO015-141 15.00 22.00 76.00 251.42
UCPC015-182 7.00 32.00 62.00 246.64
UCPCO015-47 6.00 27.00 55.00 243.76
UCPCO015-94 8.00 24.00 56.00 233.35
UCPCO015-53 18.00 20.00 78.00 227.93
UCPCO015-186 13.00 25.00 68.00 223.39
UCPCO015-79 11.00 20.00 56.00 207.38
UCPCO015-69 8.00 18.00 46.00 203.93
UCPC015-200 19.00 20.00 76.00 202.63
UCPCO015-240 20.00 19.00 77.00 198.05
UCPCO015-223 6.00 25.00 43.00 186.37
UCPCO015-33 8.00 20.00 44.00 184.46
UCPCO015-144 8.00 36.00 55.00 176.90
UCPCO015-18 10.00 35.00 59.00 174.47
UCPCO015-51 4.00 25.00 35.00 171.09
UCPC015-188 13.00 26.00 59.00 169.73
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Tabela 1. Cont.

GEN NSF NFD NFCo indice IF2

UCPC015-140 9.00 14.00 39.00 168.17
UCPC015-61 13.00 23.00 55.00 160.51
UCPC015-197 11.00 22.00 49.00 160.46
UCPC015-145 14.00 29.00 62.00 159.14
UCPC015-16 9.00 37.00 55.00 158.33

Xs 10.60 23.87 60.83 -

X0 17.38 25.78 39.34 -

Ds -6.78 -1.91 21.50 -

GEN=gen6tipo; NSF= nimero de né sem fruto; NFD= ndmero de frutos deformados; NFCo= nimero
de frutos comerciais; UCPC015= UENF Caliman population ciclo zero 15 (ano do cruzamento); IF2=
indice fenotipico ponderado; Xo= média inicial; Xs= nova média; Ds= desvio de selecao.

Resultados favoraveis tém sido encontrados usando este indice para
selecionar gendtipos promissores no programa de melhoramento genético de
mamoeiro da Universidade Estadual Norte Fluminense Darcy Ribeiro (Silva et al.,
2008; Pinto et al., 2013; Ramos et al., 2014a, Cortes, 2017b).

3.3.5. CONCLUSAO

O indice de selecao favoreceu a selecdo combinada de 30 individuos para
trés das principais caracteristicas de interesse no melhoramento do mamoeiro,
indicando o potencial genético no desenvolvimento de linhagens e/ou hibridos
superiores com caracteristicas relacionadas a producéo, esterilidade de verao e
frutos deformados, os quais englobam frutos pentandricos, carpeldides e
bananoides. Dentre os individuos selecionados, o UCPC015-29 foi o que mais se

destacou pela a selecdo combinada.
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3.3. VARIABILIDADE GENETICA ENTRE INDIVIDUOS DA
POPULACAO BASE DO PROGRAMA DE SELECAO RECORRENTE DE
MAMOEIRO UENF/CALIMAN

3.3.1. INTRODUCAO

O mamoeiro tem grande destaque econdémico na fruticultura das regides
tropicais e subtropicais do mundo, sendo fortemente conhecido por seus beneficios
nutricionais e medicinais. O Brasil no cenério internacional é considerado o
segundo maior produtor, alcangcando em 2014 uma producdo de 1,6 milhdes de
toneladas, representando 12,7% da produgcdo mundial (FAOSTAT, 2017).

O maior mercado importador do mamao brasileiro € o0 europeu,
representado, principalmente, pelos paises baixos, Portugal, Espanha, Reino Unido
e Alemanha, seguido dos Estados Unidos (Carvalho et al., 2017).

Um programa de melhoramento genético, em fruteiras como o mamoeiro,
envolve diversas etapas de implantacdo e execugao de experimentos para a
selecdo de gendtipos superiores, o que demanda mao de obra, recursos
financeiros, além do fator tempo como um grande entrave para os melhoristas. No
que diz respeito as fruteiras, a possibilidade de avaliar o desempenho das
progénies per se em geracgdes iniciais de endogamia, € altamente relevante para
os programas de melhoramento, devido permitir ao melhorista concentrar esforgos
e recursos nas combinagdes com maior potencial de melhoramento. Diante disso,

a adocdo de meétodos de selecdo adequados com uma elevada eficiéncia
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experimental, tende a ocasionar a selecéo de individuos superiores nas geragoes
iniciais.

A hibridacdo vem sendo uma estratégia amplamente adotada, tanto em
albgamas quanto em autégamas, para expor a variabilidade genética em
populacfes segregantes, a partir da recombinacédo entre individuos contrastantes,
podendo proporcionar a selecdo de gendtipos superiores e aumentar a base
genética da cultura. Assim sendo, a variabilidade genética disponivel pode ser
quantificada por meio de analises de diversidade, com a finalidade de auxiliar a
identificacdo desses gendtipos superiores e distantes geneticamente, para compor
as préximas geracdes de melhoramento. A distancia genética pode ser mensurada
a partir de caracteristicas morfoagronémicas, morfolégicas e moleculares, e
estimada por varios métodos multivariados, tais como analise de componentes
principais, varidveis candnicas e métodos aglomerativos (Kim e Ward, 1997; Bered
et al., 2002).

Diante do exposto o presente trabalho teve como objetivo avaliar por meio
de caracteristicas morfoagronémicas a diversidade genética da populacdo base

UCP-CO do programa de Selecao Recorrente UENF/Caliman.

3.3.2. REVISAO

3.3.2.1 Divergéncia Genética e Variabilidade Genética

A variabilidade genética € considerada como sendo a capacidade de uma
espécie, de uma populacdo ou de uma progénie expressar diferentes fenotipos
(Ramalho et al., 2000), enquanto a divergéncia genética pode ser medida entre
individuos, progénies, populacdes, espécies, cultivares ou qualquer outro tipo de
unidade amostral e corresponde a diferencas nas frequéncias alélicas entre as
unidades consideradas. Portanto, a variabilidade genética est4 diretamente
relacionada com a divergéncia, uma vez que a amplitude da variabilidade em uma
populacao segregante € funcdo da divergéncia genética entre os pais envolvidos
(Falconer, 1987).

Estudos sobre divergéncia genética sdo de grande relevancia em trabalhos

relacionados a conservacgdo genética e a manutencao de bancos de germoplasma
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(Paula, 2007). Dessa maneira, a identificacdo de acessos semelhantes em
populagcfes naturais e, ou bancos de germoplasma, pela analise de divergéncia,
direcionam estudos de coleta de sementes e descarte de materiais redundantes
(Martinello et al., 2002; Pereira et al., 2003).

Grande parte das espécies exploradas agronomicamente teve sua
diversidade restringida devido a domesticagdo e ao melhoramento genético de
plantas. A diversidade genética é considerada reduzida em cultivares de espécies
autdgamas devido ao seu modo de reproducdo, bem como a sua domesticacdo
fora do centro de origem, onde um namero limitado de material vegetal foi levado
pelos exploradores e serviram como a base genética das cultivares atuais
(Saavedra & Spoor, 2002).

O conhecimento da diversidade genética é importante para programas de
melhoramento, a medida que cruzamentos envolvendo genitores geneticamente
divergentes sdo os mais eficientes na obtencdo de hibridos com maior efeito
heterético na progénie e maior variabilidade genética nas geracdes segregantes
(Falconer, 1987). Essa divergéncia pode ser avaliada a partir de uma série de
marcadores morfoldgicos, fisioldgicos, citolégicos, proteicos, bioquimicos e
moleculares (Amaral Junior & Thiébaut, 1999).

As diversas informacBes de cada acesso ou cultivar sdo expressas em
medidas de dissimilaridade, as quais demonstram a diversidade em relacdo ao
conjunto de acessos (Cruz & Carneiro, 2006).

Durante algum tempo a maioria dos trabalhos sobre divergéncia genética
utilizava apenas analises individuais para cada tipo de variavel, nos ultimos anos
as analises considerando variaveis distintas também vem ganhando relevancia. Os
resultados expressam que a andlise conjunta, de certo modo, permite uma melhor
compreensdao do fendmeno bioldégico quando comparada com as analises
individuais (Ledo & Gongalves, 2012).

3.3.2.2 Estimativas da Diversidade Genética

De acordo com Shimoya et al. (2002), a avaliacao da divergéncia genética é
efetuada por diversos meétodos que levam em consideracdo as caracteristicas
agrondmicas, fisioldgicas, genéticas e morfologicas. Isso fornece informacgdes para
a identificacdo de genitores que, quando cruzados, aumentam as chances de

produzirem genotipos superiores nas geracdes segregantes. No entanto, o



40

conhecimento sobre a diversidade e relagdo genética entre materiais melhorados,
€ um dos objetivos em programas de melhoramento (Mohammadi & Prasanna,
2003).

Para analise de diversidade genética muitos métodos sao disponibilizados.
Entre estes, os mais utilizados séo: a anélise por componentes principais, quando
os dados sdo obtidos de experimentos sem repeticdes; a analise por varidveis
candnicas, quando os dados sdo obtidos de experimentos com repeticdes e, por
altimo, os métodos de agrupamento, cuja aplicacdo depende da utilizacdo de uma
medida de dissimilaridade previamente estimada (Cruz & Regazzi, 1997), como,
por exemplo, a distancia euclidiana. Esta pode ser estimada tomando-se por base
dados sem repeticbes, como é o caso de dados oriundos do banco ativo de
germoplasma, tornando-se viavel a sua aplicacdo (Carvalho et al., 2003).

A analise multivariada, para estudos de divergéncia genética, tem sido
empregada tanto para caracteristicas expressas por variaveis quantitativas quanto
qualitativas, as quais sdo comumente utilizadas em caracterizagdes/avaliacbes em
bancos de germoplasma. A qual se refere as andlises estatisticas que utilizam,
simultaneamente, todas as variaveis ou caracteristicas do conjunto de dados
obtidos.

3.3.2.3 Medidas de Dissimilaridade

As medidas de dissimilaridade sdo importantes em estudos de diversidade
genética, pois identificam genitores possiveis de serem utilizados em programas de
melhoramento. As medidas de dissimilaridade séo diferentes para cada grupo de
variaveis: quantitativas, binarias e multicategéricas. Porém, serdo abordadas
apenas as medidas de dissimilaridade obtidas por varidveis quantitativas e
multicategéricas (BARROSO, 2010).

3.3.2.3 Distancia Euclidiana Média

A distancia euclidiana média vem sendo aplicada como uma alternativa a
distancia euclidiana, pois o valor desta sempre aumenta com o0 acréscimo do
namero de caracteristicas consideradas na analise, fazendo com que essa
distancia elimine o efeito do nimero de variaveis ao utilizar a matriz diagonal. A

diferenca da distancia Euclidiana Média para a de Mahalanobis esta na matriz de
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variancias e covariancias que é substituida pela matriz diagonal do inverso do

ndmero de variaveis.

3.3.2.4 Andlise de Agrupamento

De acordo com Mingoti (2005), a analise de agrupamentos também é
conhecida como Analise de Conglomerados, Analise de Classificacdo ou Cluster
Analysis, e seu objetivo € agrupar os elementos da amostra ou populacdo, sendo
gue os elementos de um mesmo grupo sdo homogéneos entre si, no que se refere
as variaveis que neles foram medidas. Porém, entre grupos sdo heterogéneos em
relacdo a estas mesmas variaveis.

Hair et al. (2005) afirmam que a Analise de Agrupamentos Vvisa,
principalmente, posicionar as observacbes homogéneas em  Qrupos,
estabelecendo, assim, uma estrutura para os dados. Dessa maneira, algumas
questdes basicas que devem ser consideradas durante a andlise devem ser
abordadas. Quando o numero de genétipos € relativamente alto, torna-se
praticamente inviavel o reconhecimento dos grupos que apresentam semelhancas
a partir da matriz de dissimilaridade.

O uso de técnicas de agrupamento, no entanto, é possivel se classificar os
genaotipos em diversos grupos de forma que haja homogenidade dentro dos grupos
e heterogenidade entre eles, seguindo o critério de similaridade ou de
dissimilaridade (Cruz & Carneiro, 2006).

A primeira decisdo na andlise se refere & medida de similaridade que deve
ser instituida, para que se estabeleca a associacdo de dois objetos baseada nas
variaveis da ‘variavel estatistica de agrupamento’. Hair et. al (2005) define a
‘variavel estatistica de agrupamento’ como “o conjunto das varidaveis que
representam as caracteristicas usadas para comparar objetos na analise de
agrupamentos”.

Segundo Mingoti (2005), é de suma necessidade determinar, a priori, a
medida de similaridade que sera adotada para se proceder ao agrupamento de
elementos. Para isto, para analise de variaveis qualitativas e quantitativas, existem
medidas apropriadas. Para variaveis quantitativas as medidas apropriadas tambéem
sao conhecidas de dissimilaridade, as quais inferem que, quanto menores 0S seus
valores, mais similares serdo os individuos comparados. A formacdo do

agrupamento do meétodo hierarquico a ser empregado é o préximo passo da
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andlise, e posteriormente se tem a escolha do niumero de agrupamentos. Quando
0 numero de agrupamento diminui, a homogeneidade dentro dos grupos
necessariamente diminui, devido a isto, € necessario que exista um equilibrio entre
definir a estrutura mais basica com o nivel de similaridade dentro dos agrupamentos
(Hair, 2005).

Os métodos de agrupamento utilizados para andlise da diversidade podem
ser classificados como métodos hierarquicos e técnicas de projecdo. Sendo que,
meétodos hierarquicos, métodos hierarquicos gerais e aglomerativo sdo mais
comumente empregados na analise da diversidade genética em espécies vegetais
(Mohammadi e Prasanna, 2003).

3.3.2.5 Métodos de Agrupamento Hierarquicos

Nos métodos hierarquicos, 0os genoétipos sdo agrupados por um processo
que se repete em varios niveis, até que seja formado o diagrama de arvore ou o
dendrograma, nos quais 0 maior interesse esta na “arvore” bem como nas suas
ramificacbes, e ndo no numero 6timo de grupos. As delimitacbes podem ser
estabelecidas por um exame visual do dendrograma, em que se avaliam pontos de
alta mudanca de nivel, tomando-os em geral como delimitadores do numero de
genatipos para determinado grupo (Cruz & Carneiro, 2006).

Os métodos de agrupamentos hierarquicos mais comuns e disponiveis na
grande maioria dos softwares estatisticos sdo: os métodos de ligagdo simples
(single linkage); de ligacdo completa (complete linkage); UPGMA - (Unweighted
Pair-Group Method Using Arithmetic Averages); do centroide (centroid method) e
de Ward (Mingoti, 2005).

As técnicas hierarquicas sdo as mais difundidas (Siegmund et al., 2004)
apresentando duas etapas, a primeira consiste na estimacdo de uma medida de
similaridade ou dissimilaridade entre os individuos e a segunda, na ado¢édo de uma

técnica de formacao de grupos (Santana & Malinovski, 2002).

3.3.2.6 Método UPGMA (Unweighted Pair Group Method Using Arithmetic
Averages).

No método hierarquico das medidas da dissimilaridade ponderada (UPGMA)
as meédias sdo utilizadas ao invés de valores extremos. Dessa forma, nesse

método, a matriz de distancias é atualizada calculando-se a média das distancias
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entre os individuos de dois grupos. Além disso, o0 UPGMA é o mais utilizado em
diversidade, e 0 mais vantajoso por considerar médias aritméticas das medidas de
dissimilaridade, o que evita caracterizar a dissimilaridade por valores extremos

entre os genotipos (Cruz & Carneiro, 2006).

3.3.2.2 Diversidade genética no mamoeiro

Nos campos de producdo comercial de maméao, existe uma variabilidade
genética restrita, sendo constituidos basicamente pelas variedades: ‘Sunrise Solo’,
‘Golden’, ‘Golden THB’ e os hibrido ‘Tainung’ e ‘UENF/Caliman-01’, reforcando
dessa forma a necessidade de desenvolvimento de novas cultivares. De acordo
com Cruz et. al. (2014), a existéncia de variabilidade genética dentro ou entre
grupos de genotipos é fundamental para o sucesso dos programas de
melhoramento que visam o desenvolvimento de cultivares. No entanto, estudos
com o objetivo de analisar a diversidade genética nas populacdes sédo de grande
importancia para esses programas.

As medidas de dissimilaridade, em estudos de diversidade sdo essenciais
em avaliacdes de bancos de germoplasma para entendimento da organizagéo dos
acessos e eliminagdo de duplicatas, também na escolha de genitores divergentes,
gue proporcionem populacdes segregantes com ampla variabilidade genética (Cruz
et al., 2014).

A avaliacdo da divergéncia genética entre acessos do Banco de
germoplasma UENF/Caliman determinada a partir de caracteristicas
morfoagronémicas, apresentou expressiva variabilidade genética utilizando redes
neurais artificiais (Barbosa et al., 2011) e andlises multivariadas (Quintal et al.,
2012). De acordo Quintal et al. (2012) observaram que houve maior variacao
morfoagrondmica nos acessos do grupo Formosa em comparag¢ao com grupo Solo.

Em populacdes segregantes de mamoeiro, também foram conduzidos
estudos de diversidade genética, visando quantificar a variabilidade genética entre
individuos. Ramos et al. (2012) avaliaram a distancia genética entre progénies
segregantes derivadas de retrocruzamento com base em marcadores de DNA
(RAPD e ISSR) e caracteristicas morfoagronémicas, e verificaram expressiva
variabilidade genética entre as progénies para todas as caracteristicas avaliadas,
com excecdo da producdo. Cortes (2017b) como objetivo de estimar a distancia

genética entre individuos de uma populacao F2 segregante, verificou a existéncia
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de variabilidade genética nessa populacdo com a formacdo de 21 grupos, sendo
que as caracteristicas que apresentaram maior contribuicdo a divergéncia genética
foram altura da planta, comprimento do fruto e didametro do caule, podendo ser
utilizadas em estudos de diversidade genética para discriminacédo dos individuos
da populacéo F2 avaliada.

A distancia genética pode ser determinada a partir de caracteristicas
morfoagronémicas, morfoloégicas e moleculares por meio da analise multivariada
(Kim e Ward, 1997; Bered et al., 2002). Em sendo uma analise unificadora que
permite integrar as multiplas informacdes geradas nas mensuragbes das
caracteristicas nos individuos, a estatistica multivariada proporciona maior
oportunidade de identificar individuos divergentes em programas de melhoramento
genético (Jonhson e Wickern, 1988). Entre as técnicas de estatisticas
multivariadas, encontram-se as variaveis candnicas, componentes principais,
métodos aglomerativos, tais como o método de ligacdo média entre grupos, vizinho
mais proximo, Tocher, entre outros. A escolha do método depende da precisao
desejada pelo pesquisador, da facilidade da analise e da forma como os dados sao
obtidos (Cruz et al., 2014).

3.3.3. MATERIAL E METODOS

3.3.3.1. Material vegetal

Foram avaliados 250 individuos da populacdo base UCP-CO do programa
de selecao recorrente de familias endogamicas de mamoeiro. A UCP-CO foi obtida
a partir do cruzamento entre cinco progénies, advindas de uma populagéo diéca,
como genitoras femininas (M1, M2, M3, M4 e M5), resistente a pinta- preta
(Asperisporium caricae) e a mancha-de-phoma (Stagonosporopsis carica), e uma
mistura de polen de cinco gendtipos elites, UC-SS72-12, UC-JS12, UC-Sekati, UC-
36/7 e UC-41/7, sendo quatro genotipos do grupo heterdtico Formosa e um do

grupo Solo.

3.3.3.2. Local de conducé&o do experimento
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O experimento foi conduzido na area experimental da empresa Caliman
Agricola S.A, localizada no municipio de Linhares, Espirito Santo, situada entre os
paralelos 19° 06’ e 19° 18’ de latitude sul e entre os meridianos 39° 45’ e 40° 10’ de
longitude oeste. O clima da regido é do tipo Awi de Koppen (tropical imido), com
chuvas no verdo e inverno seco, o relevo € plano formando platds litoraneos. No
periodo de conducdo do experimento, a precipitacdo média foi de 0,08 mm, a
temperatura média de 23,6°C e a umidade relativa média do ar de 73,82%,
considerado um alto déficit hidrico na regido durante o periodo de avaliacdo
(INMET, 2017).

As plantas foram transplantadas, em setembro de 2016, mantendo um
espacamento de 3,60 m entre fileira e de 1,50 m entre plantas na fileira, com trés
mudas por cova, sendo realizada a sexagem apds trés meses de transplantio
mantendo apenas as plantas hermafroditas. Os tratos culturais utilizados foram os
mesmos empregados pela empresa Caliman Agricola S/A nas lavouras comerciais

e sistema de irrigacdo do tipo microaspersao.

3.3.3.3. Caracteristicas avaliadas

Trés avaliacbes foram realizadas, a primeira aos seis meses apos o
transplantio, em marco de 2017, a segunda aos nove meses, em junho de 2017, e
a terceira aos doze meses, apos o transplantio, em setembro de 2017.

Foram avaliados o numero de frutos bananoides (NFB), nimero de frutos
pentandricos (NFP), numero de frutos carpeldides (NFC), numero de né sem fruto
(NSF) e numero de frutos comerciais (NFCo), referente ao somatério das trés
épocas de avaliacdo. Para tal foi utilizado a metodologia de fenotipagem digital,
validada e descrita por Cortes et al (2017a), utilizando uma camera digital Sony
DSCHX 300. As imagens obtidas foram analisadas com a ajuda do programa de
processamento de imagem de dominio publico ImageJ v1.50c, usando o plugin Cell
Counter.

A estimativa da divergéncia genética foi realizada empregando como método
de dissimilaridade a distancia Euclidiana média padronizada, pelo qual foi obtida a
matriz de distancia genética (MDG). Com a MDG foi realizado o agrupamento
hierarquico pelo método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic

Mean). O ajuste entre a MDG e a matriz de agrupamento foi realizado por meio do
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coeficiente de correlacdo coofenética (CCC). Também foi estimada a contribui¢cao
relativa das caracteristicas para diversidade genética proposta por Singh (1981).

A matriz de distancia genética (MDG), o CCC e a contribuicéo relativa foram
estimados utilizando o programa Genes (Cruz, 2014). Os agrupamentos
hierarquicos foram realizados com auxilio do programa MEGA versao 7 (Kumar et
al., 2016).

3.3.4. RESULTADOS E DISCUSSAO

A distancia genética média entre individuos foi 0,23, a distancia maxima foi
verificada entre os individuos 22 e 138 (d=0,66), e a minima, entre os individuos
210 e 248 (d=0,02). Os resultados obtidos neste trabalho sao diferentes dos obtidos
em estudos de divergéncia no mamoeiro baseados em caracteristicas
morfoagronémicas, haja vista os resultados encontrados por Ramos et al (2012),
realizando estudos em progénies de mamoeiro derivadas de retrocruzamento
revelaram uma distancia genética média de 0,35 entre as progénies.

Cortes (2017b) analisando uma populagéo segregante F2, originada por um
cruzamento biparental entre genitores do mesmo grupo heterético, Formosa,
obteve a distancia genética média entre individuos de 0,19, a distancia média
maxima, préxima aos encontrado no presente estudo que foi de 0,23. Contudo, a
distancia genética média baixa estimada no presente trabalho pode ser explicada
pela constituicdo genética da populacdo base UCP-CO, que apesar de ser
considerada de base genética ampla, por apresentar o maximo de desequilibrio de
ligacdo, dispde de quatro dos cinco genitores elites masculino do mesmo grupo
heterdtico, o Formosa.

De acordo com a andlise de agrupamento foi possivel verificar a formacéo
de 14 grupos, com um corte na distancia de 0,23 (distancia genética média) dos
quais trés reuniram um numero maior de individuos (Grupos I, IV e X) (Figura 1).
Os grupos IX e Xl foram os mais divergentes para as caracteristicas da populacao
avaliada. O grupo | apresentou em média o0 menor niumero de n6 sem fruto (13,90).
O grupo IV se destaca por apresentar em média o maior numero de frutos

comerciais (59,19). O grupo IX apresenta em média o menor numero de frutos
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deformados, que corresponde a frutos pentandricos (3,12), carpelodides (2,06) e
banandides (3,88). O grupo X apresentou em média maior nimero de n6 sem fruto.

I| 'I
|
_|| 156
I
|

200
lll 8

Figura 1. Dendograma obtido pelo UPGMA baseada em 250 individuos da
populacao base (C0) do programa de Selecdo Recorrente de Mamoeiro, utilizando

a Distancia Euclidiana Média Padronizada para analisar caracteristicas de frutos
deformados e esterilidade de verdao (CCC =0,71).

Um importante fator a ser considerado na andlise de grupamentos é sua

consisténcia e adequacéo aos dados. A correlacéo cofenética € uma analise que
estabelece uma correlagcdo entre a matriz de dissimilaridade e o dendrograma

gerado a partir dela. Assim, o coeficiente de correlacéo cofenético (CCC) pode ser
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empregado para aumentar a confiabilidade das conclus@es frente a interpretacéo
dos dendrogramas (Sokal; Rohlf, 1962).

A caracteristica que proporcionou maior contribuicdo relativa para a
diversidade genética foi numero de frutos comerciais com 33,38% seguido de
namero de ndé sem fruto, o qual infere a esterilidade de verdo com 20,14%, e
namero de frutos carpeloides 19,33% (Figura 2). Este resultado contrasta com o
encontrado por Cortes (2017b), em que a caracteristica de frutos deformados nao
contribuiu para divergéncia genética na populacédo F2 avaliada em seu estudo.

Azevedo et al. (2018) analisando populagcdo de mamoeiro na geragédo Fa,
através da avaliagcdo de caracteristicas agronémicas e de qualidade de frutos,
namero de frutos comerciais e n6é sem fruto ndo contribuiram para a para
divergéncia, tendo o peso médio de frutos como a caracteristica de maior
contribuicdo. Sabe-se que o numero de frutos comerciais e o peso médio de frutos
se relacionam com a produtividade, por isso a importancia da contribuicdo desses.

Portanto, ter conhecimento da importancia relativa de cada caracteristica
analisada para a estimacéo da divergéncia genética tem grande relevancia pratica
nos programas de melhoramento & medida que se pode descartar variaveis com
menor contribuicao, favorecendo a otimizacdo do tempo, e até mesmo reducéo de

custos e mao de obra.

NFCo — 33,38%

NSF I 20,14%
NFB N 19,33%
NFC N 15,04%

NFP — 12,11%

0,00% 10,00% 20,00% 30,00% 40,00%

Figura 2. Contribuicdo genética relativa das caracteristicas avaliadas em individuos
da populacéo base UCP-CO do programa de selecéo recorrente de mamoeiro,
estimada pela metodologia proposta por Singh (1981). NFCo: numero de frutos;
NSF: ndmero de no sem fruto; NFB: numero de frutos banandides; NFC: numero
de frutos carpeldides; NFP: nimero de frutos pentandricos.
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3.3.5. CONCLUSAO

A andlise dos dados revelou ampla variabilidade genética na populagéo base
UCP-CO0, sendo possivel identificar gen6tipos com menor frequéncia de esterilidade
de veréo, bem como frutos deformados, e maior numero de frutos comerciais, 0s
quais constituem os grupos |, IV e IX, respectivamente, passiveis de serem
trabalhadas no programa de melhoramento genético de maméao. As caracteristicas
avaliadas que apresentaram maior contribuicdo a divergéncia genética foram
namero de frutos, niumero de né sem fruto, e nimero de frutos carpeloides,
podendo ser utilizadas em estudos de diversidade genética para discriminacéao dos

individuos de populacfes segregantes.
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