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folhas. (IPPFo); b - Cinco QTL associados à severidade de mancha-de-

phoma nas folhas (SMPFo); c - Doze QTL associados à incidência de 

mancha-de-phoma nas folhas. (IMPFo). A linha vertical indica a localização 

em centiMorgans (cM) do referido QTL. A linha horizontal indica a que grupo 

de ligação o QTL pertence. A linha vermelha indica a posição do QTL ligado... 
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RESUMO 

 

 

 

POLTRONIERI, Tathianne Pastana de Sousa; DSc.; Universidade Estadual do 

Norte Fluminense Darcy Ribeiro; Fevereiro, 2018; Melhoramento Genético do 

mamoeiro e mapeamento de locus de herança quantitativa (QTL) as doenças pinta-

preta e mancha-de-phoma Orientador: Silvaldo Felipe da Silveira; Conselheiros: 

Messias Gonzaga Pereira, Marcelo Vivas e Alexandre Pio Viana 

 

No Brasil e no mundo, a cultura do mamoeiro (Carica papaya) tem a produção 

limitada pela ocorrência de doenças virais e fúngicas e devido à falta de cultivares 

comerciais mais resistentes à doenças. Nesta tese, como parte dos trabalhos 

desenvolvidos pelo programa de melhoramento genético do mamoeiro, 

desenvolvido na UENF em parceria com a empresa Caliman Agrícola S/A, 

objetivou-se o desenvolvimento e a identificação de genótipos de mamoeiro 

resistentes à duas doenças fúngicas de importância que depreciam as folhas e os 

frutos do mamoeiro: pinta-preta (Asperisporium caricae (Speg.) Maubl.)), a mancha-

de-phoma (Stagonosporopsis caricae (Sydow & P. Sydow)). Foram avaliadas 

linhagens, híbridos topcrosses e uma população F4, derivada do cruzamento entre 

os genótipos Sekati e JS-12. O primeiro capítulo contempla o desenvolvimento e 

seleção de genótipos resistentes à pinta-preta e mancha-de-phoma em mamoeiro 

com características morfo-agronômicas superiores a partir de cruzamento topcross, 

no qual estimaram-se a capacidade especifica de combinação das linhagens com 

respectivos testadores (SS-72/12, Sekati, JS-12 e 41/7) e o efeito heterótico dos 

híbridos obtidos. Os resultados indicam variabilidade entre os genótipos para 
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resistência à pinta-preta e mancha-de-phoma. Os genótipos 4, 9, 20 e os híbridos 

SS-72/12 X 1, SS-72/12 X 4, Sekati X 1, Sekati X 20 foram alocados no grupo de 

menor intensidade de doença para pinta-preta em folhas e frutos. Para mancha-de-

phoma os genótipos 1, 4, 20 e os híbridos SS-72/12 X 2, SS-72/12 X 4, SS-72/12 

X 9, Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati X 4, Sekati X 20 apresentaram menores valores 

de intensidade. Os híbridos do grupo Solo (SS-72/12 X 1, SS-72/12 X 9) e os 

híbridos dos grupo Formosa (Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati X 9, JS-12X 1, JS-12 X 

17) destacaram-se com estimativas de capacidade especifica de combinação 

negativa. Pela heterose cultivar-padrão, identificaram-se 6 híbridos como 

superiores as testemunhas para resistência a pinta-preta e 5 híbridos superiores 

como mais resistentes a mancha-de-phoma. No segundo capítulo, foi avaliada, via 

metodologia REML/BLUP, a repetibilidade, a seleção e a correlação fenotípica, 

genotípica e ambiental entre as variáveis incidência e severidade das doenças 

pinta-preta e mancha-de-phoma em frutos e em folhas em relação a produtividade, 

bem como o desdobramento em efeitos diretos e indiretos por análise de trilha. 

Para tanto, foram utilizados 130 genótipos F4, provenientes do cruzamento entre os 

genótipos Sekati e JS-12, com seis repetições, avaliados em quatro épocas 

distintas. Foram obtidas elevadas magnitudes de repetibilidade para as 

características avaliadas e foram selecionados 30 genótipos quanto a resistência a 

ambas doenças foliares. Considerando a estabilidade dos indivíduos observou-se 

que para ambas as doenças os genótipos 24, 29, 46, 51, 80 e 126 se comportaram 

como mais resistentes, tanto em folha quanto em fruto. Observou-se, no entanto, 

baixa correlação entre características (variáveis de doença), demonstrando a 

necessidade de serem avaliadas várias características nos trabalhos de 

melhoramento visando resistência a estas doenças. No terceiro capítulo objetivou-

se identificar locos relacionados a características quantitativas (QTL) para 

resistência às doenças fúngicas foliares pinta-preta e mancha-de-phoma em 

mamoeiro, por meio de marcadores SNP’s (single nucleotide polymorphisms). A 

análise de QTL foi realizada pela associação dos dados do mapa de ligação com 

os conjuntos de dados fenotípicos de severidade e incidência, obtidos na população 

F4. Foram identificados ao todo 52 QTLs, sendo a incidência de pinta-preta na folha 

a detentora de mais QTLs, com 17 QTLs nos grupos de ligação 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 e 

8. A severidade da pinta-preta na folha foi a detentora de menos QTLs, com apenas 

2 QTLs, presentes no grupo de ligação 1 e 9. A variação fenotípica total explicada 
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pelos QTLs foi de 63,24% para SPPFr, de 59,13% para IPPFr, de 48,61% para 

SPPFo, 99,07% para IPPFo, 61,95% para SMPFo e de 79,55% para IMPFo. 

Considerando o variação explicada por cada QTL foi possível perceber uma 

variação de 49,87% a 1,03%, ou seja, foram identificados QTLs de grande, médio 

e pequeno efeito. O grupo de ligação que mais apresentou QTLs foi o grupo de 

ligação 1 com 11QTLs. Os QTL de maior efeito são candidatos para o 

desenvolvimento de ferramentas de seleção assistida em programas de 

melhoramento visando incorporar a resistência às doenças em linhagens-elite de 

mamoeiro. 

 

Palavras chave:  Carica papaya, Asperisporium caricae, Stagonosporopsis caricae, 

resistência, seleção assistida, QTLs. 
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ABSTRACT 

 

 

 

POLTRONIERI, Tathianne Pastana de Sousa; DSc.; Universidade Estadual do 

Norte Fluminense Darcy Ribeiro; February, 2018; Breeding of papaya and mapping 

of quantitative trait loci (QTL) as a black-spot and phoma-spot disease Advisor: 

Silvaldo Felipe da Silveira; Counselors: Messias Gonzaga Pereira, Marcelo Vivas 

and Alexandre Pio Viana 

 

In Brazil and around tropics the papaya crop (Carica papaya L.) has it production 

threatened by viral and fungal epidemics and due to the lack of commercial cultivars 

more resistant to disease. As part of the the papaya breeding program carried out 

at UENF in partnership with the company Caliman Agrícola S/A, this thesis aimed 

at the development and identification of papaya genotypes resistant to two important 

fungal diseases that reduce the leaf area and jeopardize the papaya fruits for 

market: black-spot (Asperisporium caricae Speg.) and phoma-spot 

(Stagonosporopsis caricae (Sydow & P. Sydow)). Lineages, topcross hybrids and 

an F4 population, derived from the crossing between the Sekati and JS-12 

genotypes were evaluated. The first chapter contemplates the development and 

selection of resistant genotypes to black-spot and phoma-spot in papaya with 

superior morpho-agronomic characteristics. By a topcross designing, the specific 

capacity of combining the lineages with respective testers (SS -72/12, Sekati, JS-

12 and 41/7) and the heterocyclic effect of the obtained hybrids were determined. 

Significant genetic variability among genotypes for resistance to black-spot and 

phoma-spot were observed. The genotypes 4, 9, 20 and the hybrids SS-72/12 X 1, 
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SS-72/12 X 4, Sekati X 1, Sekati X 20 were allocated to the lower disease intensity 

group for black-spot severity and incidence on leaves and fruits. For phoma-spot, 

the genotypes 1, 4, 20 and the hybrids SS-72/12 X 2, SS-72/12 X 4, SS-72/12 X 9, 

Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati X (SS-72/12 X 1, SS-72/12 X 9) and the hybrids of 

the Formosa group (Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati X 9, JS-12X1, JS-12X17) stood 

out with estimates of specific negative combining ability. Standard-cultivar heterosis 

identified 6 hybrids as superior for black-spot resistance and 5 higher hybrids as 

more resistant to phoma-spot. In the second chapter, the repeatability, selection and 

correlation between the variables incidence and severity of the diseases black-spot 

and phoma-spot on fruits and leaves were evaluated using REML / BLUP 

methodology, in relation to the fruit productivity, as well as the direct and indirect 

effects were determined (unfolded) by path-analysis. For this experiment, 130 F4 

individuals from the crossing between the Sekati and JS-12 genotypes were used, 

with six replicates, evaluated at four different periods of year. High magnitudes of 

repeatability were obtained for the evaluated characteristics and 30 genotypes were 

selected for resistance to both foliar diseases. Considering the stability of the 

individuals, it was observed that the individuals 24, 29, 46, 51, 80 and 126 behaved 

as resistant to the both diseases, in the leaves and fruits. However, it was observed 

a low correlation between characteristics (disease variables), demonstrating the 

need to evaluate several characteristics aiming the selection for resistance to both 

diseases. In the third chapter of this thesis, we aimed to identify quantitative traits 

loci (QTL) to resistance for black-spot and phoma-spot diseases in papaya crop 

using single nucleotide polymorphisms (SNP) markers. The QTL analysis was 

performed by associating the mapping data with the phenotypic data sets of severity 

and incidence obtained in the F4 population. A total of 52 QTLs were identified, with 

the incidence of black-spot on the leaf being the holder of more QTLs, with 17 QTLs 

in the binding groups 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 and 8. The leaf severity of black spot being 

less QTL, with 2 QTLs in binding groups 1 and 9. The total phenotypic variation 

explained by QTLs was of 63.24% for SPPFr, 59.13% for IPPFr, 48.61% for SPPFo, 

99.07% for IPPFo, 61.95% for SMPFo and 79.55% for IMPFo. Considering the 

variations explained by each QTL ranging from 1,03 to 49,9%, the identified QTLs 

were classified as having smaller, medium and of larger effects. The binding group 

with greater number of QTL was the binding group 1 with 11 QTLs. The QTLs 

presenting the major effects are considered here as candidates for assisted 
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selection in the breeding program aiming to incorporate foliar disease resistance 

into elite papaya lineages. 

 

Key words: Carica papaya, Asperisporium caricae, Stagonosporopsis caricae 

resistance, assisted selection, QTLs. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

 

 

Dentre as fruteiras tropicais do globo, a importância econômica e social do 

mamoeiro (Carica papaya L.) é inquestionável. Detentor de uma área cultivada de 

32 mil ha, com uma produção média de 1.500.000 toneladas (Lucena, 2016; 

Carvalho et al., 2017), a cultura do mamoeiro se expande em quase todos os países 

da América Tropical (Serrano e Cattaneo, 2010). No Brasil, o mamoeiro é cultivado 

em todas regiões e em todos os estados, sendo a maior produção concentrada nos 

estados da Bahia e do Espírito Santo, sendo a Bahia a maior produtora e o Espírito 

Santo o maior exportador (IBGE, 2017). O principal mercado importador da fruta é 

o europeu, seguido pelos Estados Unidos (Carvalho et al., 2017). 

O mamoeiro é conhecido pela sua suscetibilidade a uma gama de pragas 

e doenças que diminuem sua produtividade e a qualidade dos frutos (Zhu e Jia, 

2016). Este fato tem chamado cada vez mais a atenção dos programas de 

melhoramento, objetivando o desenvolvimento de variedades e/ou híbridos, mais 

produtivos e adaptados, bem como resistentes a doenças. 

As principais doenças do mamoeiro são de etiologia fúngica e viral, que 

atacam a cultura em diversas fases de desenvolvimento. Destacam-se dentre as 

doenças de etiologia fúngica: a pinta-preta (Asperisporium caricae (Speg.) Maubl.)), 

a mancha-de-phoma (Stagonosporopsis caricae (Sydow & P. Sydow)), a 

antracnose (Colletotrichum gloeosporioides), o oidio (Oidium caricae), e a podridão-

do-colo ou podridão-do-pé (Phytophthora palmivora). 
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A pinta-preta, ou varíola do mamoeiro, causada pelo fungo A. caricae, pode 

ocasionar perdas severas de produção, por reduzir a área fotossintética das folhas 

e, principalmente, por depreciar comercialmente os frutos, predispondo-os a 

podridões em pós-colheita (Liberato e Zambolim, 2002; Ventura et al., 2003). 

Plantas muito afetadas podem perder de 50 a 60% de suas folhas maduras em um 

período de dois a três meses (Liberato e Zambolim, 2002) e a incidência de frutos 

doentes em ponto de colheita pode atingir 100%. 

A mancha-de-phoma é considerada a segunda doença mais importante em 

pós-colheita no Brasil (Rezende e Fancelli, 1997) . O fungo é bastante disseminado 

em regiões tropicais e mostra sintomatologia variada, afetando frutos, folhas e o 

tronco do mamoeiro (Mattos et al., 1974). Nesta região do Espírito Santo, a doença 

tem ocorrido nas folhas, o que aumenta o inóculo em campo. É sabido que o 

controle da doença nas folhas reduz a incidência de podridão peduncular nos frutos 

em pós-colheita. Suzuki et al. (2007) observaram ganhos de até 24% na redução 

de podridão-peduncular, quando foi efetuada a sanitização, com remoção das 

folhas senescentes e doentes. Considera-se que folhas senescentes servem de 

fonte de inóculo de S.caricae para os frutos. Assim, o controle dos patógenos nas 

folhas pode refletir positivamente na qualidade dos frutos colhidos (Vivas et al., 

2013b). 

A seleção de genótipos resistentes se constitui em uma das alternativas 

mais eficientes de controle de doenças de plantas (Vivas et al., 2014b, 2015; 

Poltronieri et al., 2017) Todavia, em mamoeiro, a resistência total (resistência 

qualitativa, ocasionada por genes maiores) à pinta-preta e podridão-do-pé não são 

observadas em genótipos comerciais e/ou genótipos que já tenham passado por 

ciclos de seleção (Tavares, 2009; Vivas, 2009). 

O uso de cultivares resistentes a doenças reduz os custos de produção e 

não causa impacto ambiental, sendo compatível com as demais estratégias de 

manejo. Uma das formas para que as estratégias modernas de seleção assistida 

sejam empregadas no desenvolvimento de cultivares é a identificação de 

marcadores flanqueando os locos ou QTLs de resistência aos diferentes patógenos 

(Jardim et al., 2008). 

Visando incrementar as informações sobre genótipos quanto à resistência 

a doenças, o presente trabalho foi dividido em três capítulos. O primeiro teve por 

objetivo avaliar em cruzamento topcross 36 genótipos (10 linhagens, 20 híbridos, 4 
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testadores e 2 testemunhas), quanto à resistência à pinta-preta e mancha-de-

phoma, quanto à capacidade específica de combinação dos híbridos, bem como o 

efeito heterótico (heterose). No segundo capítulo foram avaliados 130 indivíduos 

de uma população F4, proveniente do cruzamento entre os genitores Sekati e JS-

12 quanto à resistência à pinta-preta e mancha-de-phoma, com o objetivo de 

selecionar indivíduos como potenciais genitores contendo alelos de resistência na 

população. O terceiro capítulo teve como objetivo inserir os dados fenotípicos da 

população F4 quanto a resistência às doenças em estudo, em um mapa genético 

de mamoeiro, buscando-se identificar QTLs de resistência à doenças pinta-preta e 

mancha-de-phoma, bem como determinar a ação gênica predominante desses 

locos, visando o desenvolvimento de ferramentas que possibilitem, no futuro, a 

aplicação da seleção assistida por marcadores (SAM) nos programas de 

melhoramento genético do mamoeiro. 
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2. OBJETIVOS 

 

 

 

1.1. Objetivo geral  

 

Desenvolver e identificar genótipos de mamoeiro resistentes à pinta-preta 

e mancha-de-phoma em linhagens, híbridos topcrosses e população F4. Identificar 

QTLs de resistência à pinta-preta e mancha-de-phoma na população F4, através de 

associação entre os dados fenotípicos e o mapa genético, e identificar a ação 

gênica predominante nos locos. 

 

1.2. Objetivos Específicos 

 Avaliar linhagens advindas de retrocruzamento e híbridos topcrosses, 

obtidos a partir do cruzamento entre dez linhagens e quatro testadores 

elite de base genética estreita, quantificando a severidade e incidência 

de doenças de origem fúngica; 

 Estimar a capacidade específica de combinação das linhagens com 

seus respectivos testadores quanto à resistência; 

 Avaliar o efeito da heterose nas combinações híbridas quando 

consideradas características de resistência; 
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  Estimar os coeficientes de repetibilidade e selecionar indivíduos 

superiores quanto à resistência à pinta-preta e mancha-de-phoma em 

uma população F4, utilizando modelagem mista; 

 Estimar parâmetros genéticos e obter valores genéticos para as 

características relacionadas à resistência em progênies F4 por meio do 

procedimento REML/BLUP; 

 Avaliar a correlação entre as variáveis incidência e severidade de pinta-

preta e mancha-de-phoma com a produção de frutos no mamoeiro, bem 

como analisar a relação entre essas características e seus 

desdobramentos em efeitos diretos e indiretos dos componentes 

primários sobre a produção por planta; 

 Identificar quantas e quais regiões controlam a resistência à pinta-preta 

e mancha-de-phoma na população F4, por meio de dados fenotípicos e 

de mapeamento genético. 

 Identificar a ação gênica presente em cada QTL, bem como determinar 

qual parental que influencia na redução da incidência e da severidade 

de pinta-preta e de mancha-de-phoma. 

 Definir em qual cromossomo estão localizados os loci de resistência 

identificados no mapa genético do mamoeiro. 
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3. CAPÍTULOS 

 

 

 

3.1. RESISTÊNCIA ÀS DOENÇAS FÚNGICAS PINTA-PRETA E MANCHA-

DE-PHOMA EM GENÓTIPOS DE MAMOEIRO PER SE E EM 

CRUZAMENTOS TOPCROSSES 

 
 
 
 

3.1.1. INTRODUÇÃO 

 
 
 

O mamoeiro (Carica papaya L.) é uma fruteira tropical de grande 

importância para o agronegócio. No Brasil, seu cultivo ocorre principalmente nos 

estados da Bahia, Espírito Santo, Ceará, Minas Gerais e Rio Grande do Norte, 

sendo o país, atualmente, o maior exportador e o segundo maior produtor da fruta, 

destacando-se os estados da Bahia como maior produtor e Espírito Santo como 

maior exportador (Treichel Michelle, 2016; IBGE, 2017). 

Mesmo com toda importância da cultura do mamoeiro, os plantios 

comerciais abrangem número reduzido de cultivares, o que resulta em uma 

variabilidade genética restrita, tornando a cultura vulnerável ao ataque de pragas e 

doenças. 

Dentre os desafios a serem superados para o desenvolvimento e a 

expansão brasileira da cultura do mamoeiro, o desenvolvimento de variedades e/ou 

híbridos comerciais resistentes às doenças, agregando a estes, características 
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agronômicas desejáveis, é de grande importância (Ishii e Holtzmann, 1963; 

Gabrovska et al., 1967; Harkness, 1967). 

O mamoeiro é suscetível a diversas doenças que limitam a sua 

produtividade e restringem a expansão da cultura no Brasil e no mundo (Holliday, 

1980; Nishijima et al., 1994; Vivas et al., 2013b). Os principais problemas 

encontrados são de etiologia viral, tais como: mancha anelar ou mosaico do 

mamoeiro, meleira e o amarelecimento letal. Entretanto, doenças fúngicas como 

pinta-preta [Asperisporium caricae (Speg.) Maubl.], mancha-de-phoma 

[Stagonosporopsis caricae (Sydow & P. Sydow) Aveskamp, Gruyter & Verkley], 

mancha-de-corynespora [Corynespora cassiicola (Berk. & Curt.) Wei]; oídio 

[Ovulariopsis caricicola U. Braun, (syn. Streptopodium caricae Liberato & R.W. 

Barreto)], e a podridão do colo ou podridão do pé [Phytophthora palmivora (Butler). 

Butler, vêm exigindo cada vez mais atenção dos melhoristas e fitopatologistas. O 

controle destas doenças é exigido para se obter produção rentável, o que requer 

aplicações frequentes de fungicidas. Embora existam cerca de trinta fungicidas 

comerciais registrados para o controle de doenças  na cultura do mamoeiro, o 

controle químico ainda é ineficaz, sob condições favoráveis às doenças (Santos et 

al., 2017). Este fato alia-se às crescentes exigências do mercado quanto à 

qualidade da fruta, que deve apresentar-se livre de resíduos químicos e as 

limitações técnicas do controle químico, onde, o uso contínuo de fungicidas 

sistêmicos condiciona a prevalescência de biótipos resistentes nas populações 

patogênicas (Ghini, 2001). Assim, a resistência genética desponta como alternativa 

de controle promissora e mais sustentável (Dianese et al., 2007; Vivas et al., 2012d, 

2015). 

A cultura do mamoeiro apresenta ciclo reprodutivo longo, havendo 

necessidade de se caracterizar melhor os genótipos cultivados quanto ao 

desempenho agronômico e, principalmente, no tocante à resistência as doenças e 

pragas, sendo necessárias, para isso, avaliações repetidas no tempo e em 

diferentes condições ambientais (Cortes, 2017). 

Programas de melhoramento visando resistência às principais doenças da 

cultura do mamoeiro já selecionaram genótipos promissores (Vivas et al., 2010a, 

2017, 2011, 2012a, b, 2013b, c, d, 2014a, 2015; Oliveira, 2015). Contudo, a 

constante busca por novas fontes de resistência é de suma importância para 

ampliação da base genética. Técnicas de retrocruzamento são amplamente 
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utilizadas para incorporação de genes, incluindo os de resistência, em variedades 

comerciais com características agronômicas desejáveis (Allard, 1971). Silva et al. 

(2007); Ramos et al. (2011, 2014) e Barros et al. (2017), ao conduzirem o programa 

de retrocruzamento visando introgressão do hermafroditismo em genótipo dioico, 

obtiveram resultados promissores para características morfo-agronômicas , porém, 

ainda não se tem conhecimento de programas de melhoramento utilizando 

retrocruzamento para se desenvolver genótipos de mamoeiro resistentes a 

doenças fúngicas. 

No presente estudo, buscou-se identificar materiais (genótipos) de 

mamoeiro com resistência genética à pinta-preta e a mancha-de-phoma, por meio 

da avaliação de linhagens oriundas de retrocruzamento e seus híbridos topcrosses. 

Para isso, o estudo envolveu genótipos de mamoeiro de ambos os grupos 

heteróticos, Solo e Formosa, separados com base no tipo de fruto.  

 
 
 
 

3.1.2. REVISÃO 

 
 
 

3.1.2.1. Aspectos gerais da cultura do mamoeiro 

O mamoeiro tropical pertence à família Caricaceae, que compreende 35 

espécies classificadas em seis gêneros: Vasconcellea, Jacaratia, Jarilla, 

Cyticomorpha, Horovitzia e Carica, sendo o gênero Carica o de maior importância 

(Badillo, 1971, 2000, Carvalho e Renner, 2012, 2014; Gschwend et al., 2013). 

O mamoeiro Carica papaya L. é uma espécie diploide com 2n=2x=18 

cromossomos (Damasceno Junior et al., 2009a, 2010). A espécie é originária, 

segundo Badillo (1993), do Sul do México e Norte da América Central, onde é 

possível ser encontrado de forma dioica. Por meio de um estudo filogenético 

realizado por Carvalho e Renner em 2012, foi possível observar a formação de um 

pequeno clado no México e Guatemala, com três espécies herbáceas (Jarilla 

chocola Standl, J. heterophyla (Cerv. ex Llave) Rusby e J. nana (Benth.) McVaugh) 

e uma espécie arbustiva (Horovitzia cnidoscoloides (Lorence & R. Torres) V.M. 

Badillo), que se apresentam mais próximas ao gênero Carica. 
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A planta possui uma morfologia bastante peculiar, atingindo alturas entre 3 

e 8 m. O caule se apresenta com diâmetro entre 0,1 e 0,3m com coloração verde 

clara, é cilíndrico, ereto, indiviso, herbáceo e fistuloso, que termina em um conjunto 

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

foliares de 7 a 11 nervuras. Possui pecíolos fistulosos, cilíndricos que variam de 0,5 

a 0,7m, podendo atingir 1,0 metro. O sistema radicular presente é pivotante, com 

algumas ramificações radiais e raiz principal napiforme, distribuídas principalmente 

nos primeiros 30 cm do Solo. 

Raramente ramificado, o mamoeiro possui uma fase juvenil curta, que varia 

de 3 a 8 meses e é considerada uma planta semi-lenhosa, pois apresenta genes 

envolvidos na síntese de lignina em um número intermediário entre o Poplar 

(Populus sp.) e a Arabidopsis thaliana (Ming et al., 2007). 

Tipicamente tropical, o mamoeiro possui crescimento vegetativo em 

regiões com temperaturas variando de 21 a 33ºC, com regime pluviométrico de 

1.500 e 1.800mm anuais, com suplementação por irrigação, se necessário (Oliveira 

et al., 2011a).  

Os tipos florais do mamoeiro que ocorrem com maior frequência, de acordo 

com citações de Dantas e Castro Neto, (2000) e Marin (2001) são: flor masculina, 

caracterizada por longos pedúnculos, inseridos nas axilas das folhas da parte 

superior do mamoeiro, distantes da junção do pecíolo com o caule. No interior das 

flores, observam-se órgãos femininos e masculinos. O masculino possui estames 

funcionais, soldados às pétalas. O feminino possui ovário rudimentar e, geralmente, 

estéril. Os mamoeiros-machos produzem somente flores estaminadas (com 

ausência de estigma) durante todo o ano, porém, elas podem, em determinadas 

épocas, produzir flores hermafroditas férteis - geralmente elongadas – 

possibilitando o desenvolvimento de frutos, denominados de “mamões-de-corda” 

ou “mamões-macho”.  A flor feminina, também conhecida como flor pistilada ou 

unissexual feminina é grande, formada por pedúnculos curtos nas axilas das folhas. 

Internamente só apresenta órgão feminino, constituído de um ovário grande e 

arredondado, afunilando-se no ápice, onde se inserem estigmas em forma de 

leque. As flores não possuem estames, nem mesmo rudimentares. Formam frutos 

arredondados, com grande cavidade interna e pequena espessura da polpa. Já as 

flores hermafroditas, ocorrem normalmente, em pedicelos ou pedúnculos curtos, 

nas axilas foliares de mamoeiros hermafroditas, ou ocasionalmente em pedúnculos 
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longos originários das axilas de mamoeiros masculinos. Em seu interior existe a 

presença dos órgãos femininos e masculinos. O órgão feminino é constituído do 

ovário, geralmente elongado, sendo possível encontrar diversas variações, 

possuindo estigmas em forma de leque no ápice. O órgão masculino apresenta 

estames funcionais com anteras de coloração amarela. 

Sob altas temperaturas observa-se um alto índice de reversão floral, ou 

seja, reversão das flores hermafroditas em masculinas por meio da atrofia do 

ovário, também conhecida como esterilidade de verão, influenciando 

negativamente na produção de frutos. Ademais, Dantas e Castro Neto (2000), 

confirmam que o desenvolvimento dos frutos pode ser influenciado devido às 

temperaturas elevadas. 

O mamoeiro apresenta três tipos de flores características: feminina, 

masculina e hermafrodita. Antigamente, acreditava-se que a herança de sexo na 

espécie era monogênica, com três alelos designados pelos símbolos m, M1 e M2, 

onde, os indivíduos mm, M1m, M2m eram, respectivamente, femininos, masculinos 

e hermafroditas, e as formas M1M1 e M2M2 sendo responsáveis pela letalidade 

(Hofmeyr, 1938; Storey, 1953). Estudos de sequenciamento de DNA, no entanto, 

revelaram que a determinação do sexo é, de certa forma, comparável aos 

cromossomos sexuais XY de humanos, mas, no mamoeiro, a masculinidade e o 

hermafroditismo são controlados por regiões específicas do cromossomo Y. As 

combinações XX, XY e XYh determinam plantas femininas, masculinas e 

hermafroditas, respectivamente (Ming et al., 2007).  

Segundo Horovitz (1954), o mamoeiro apresenta plantas unissexuais 

femininas, masculinas e hermafroditas, de modo que as populações oriundas 

destes diferentes tipos de indivíduos distinguem-se em: a) Dioicas – constituídas 

por plantas com flores femininas (ginoicas) e plantas com flores masculinas 

(androicas); b) Ginoicas-andromonoicas – constituídas por plantas com flores 

femininas (ginoicas) e plantas com flores hermafroditas (andromonoicas); e, c) 

Andromonoicas-trioicas – constituídas por indivíduos ginoicos, androicos e 

andromonoicos. 

Marin (2001) considera que, basicamente, pode-se classificar as 

plantações de mamoeiros quanto ao sexo em dois tipos: dioicos e ginoicos-

andromonoicos. 
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O mamoeiro hermafrodita reproduz-se preferencialmente por autogamia 

facultativa com cleistogamia (Damasceno Junior et al., 2009b). Como o mamoeiro 

pode ser autofecundado sem perdas por endogamia, no melhoramento do 

mamoeiro é possível desenvolver linhagens e híbridos (Dantas e Lima, 2001). 

 

3.1.2.2. Importância econômica 

O mamoeiro (Carica papaya L.) é uma frutífera com capacidade de 

produção durante todo o ano, representando uma das atividades de maior 

expressão econômica, ressaltando inclusive sua função social, geradora de 

empregos e absorvente de mão-de-obra de forma continuada. 

É interessante frisar que a cultura do mamoeiro apresenta dois produtos 

principais: o fruto e o látex, rico em papaína. Além do aspecto alimentar, 

comumente conhecido pela apreciação dos frutos, são extraídos dos frutos, das 

folhas e das sementes da planta, produtos de amplo uso em diversas áreas de 

interesse medicinal e das indústrias alimentícia, têxtil e cosmética. Como exemplo, 

cita-se a papaína, uma enzima proteolítica e a carpaína, um alcaloide empregado 

como ativador do músculo cardíaco. A papaína, encontrada sempre em grande 

quantidade, principalmente em frutos imaturos, é produzida nos laticíferos 

distribuídos na planta (Koehler, 2004). 

Independentemente de como é consumido, o mamão é um alimento 

nutricionalmente rico. Apresenta-se como uma das principais fontes de vitamina A 

e do complexo B (folato, tiamina, niacina, riboflavina), fósforo, potássio, ferro, cálcio 

e fibra, além de ácido ascórbico (Vitamina C), cujo teor aumenta com a maturação 

do fruto (Ming et al., 2007). 

A cultura do mamoeiro possui grande importância na fruticultura nacional, 

sendo o Brasil o segundo maior produtor mundial e maior exportador da fruta, com 

uma área de cultivo de aproximadamente 32 mil hectares (Lucena, 2016). 

Atualmente, os principais estados brasileiros produtores de mamão são Bahia e 

Espírito Santo, com aproximadamente 800 e 400 mil toneladas, respectivamente, 

ou seja 71% da produção nacional da fruta, seguidos pelos estados do Ceará, 

Minas Gerais e Rio Grande do Norte que participam com 20% da produção 

(Lucena, 2016; Treichel Michelle, 2016) . 
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Em 2015 observou-se uma redução da produtividade média dos principais 

estados brasileiros, quando comparado aos anos anteriores, isso pode estar 

relacionado ao aumento da incidência de doenças na cultura, às intempéries 

climáticas e à crise econômica mundial (CNA, 2017).  

O estado do Espírito Santo é o principal exportador de mamão do Brasil, 

com o volume de, aproximadamente, 12,1 mil toneladas exportadas, equivalente a 

uma receita de, aproximadamente, US$ 15.400.000, seguido pelo Rio Grande do 

Norte, Bahia e Ceará (CNA, 2017).   

O maior mercado importador do mamão brasileiro é o europeu, 

representado principalmente pelos países baixos, Portugal, Espanha, Reino Unido 

e Alemanha, seguido dos Estados Unidos, país com o qual o Brasil recentemente 

firmou acordo para facilitar as exportações (Carvalho et al., 2017). 

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

Formosa. Os mamões pertencentes ao grupo Solo, conhecidos comercialmente 

como Papaya ou Havaí, englobam as variedades mais plantadas, Golden, Golden 

THB e Sunrise Solo. Apresentam frutos pesando de 350 a 600 gramas, com grande 

aceitação no mercado, tanto interno como externo. O segundo tipo mais cultivado, 

inclui os híbridos do grupo do Formosa, Tainung 01 e Calimosa, sendo o Calimosa, 

desenvolvido pelo programa de Genética e Melhoramento da Universidade do 

Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro, em parceria com a empresa Caliman 

Agrícola LTDA. Os híbridos do tipo Formosa apresentam grande aceitação no 

mercado brasileiro e apresentam maiores rendimentos, quando comparados as 

variedades do grupo Solo, com peso médio dos frutos variando entre 800 a 1.100g 

(Serrano e Cattaneo, 2010; Costa et al., 2013; Luz et al., 2015). 

 

3.1.2.3. Doenças da cultura do mamoeiro 

Carica papaya  é uma espécie conhecida por ser suscetível a uma grande 

gama de pragas e doenças que diminuem a produtividade e qualidade dos frutos 

(Zhu e Jia, 2016). As principais doenças encontradas na cultura são de origem viral 

e fúngica.  

Dentre as doenças de etiologia viral, destacam-se: a mancha anelar do 

mamoeiro, causada pelo Papaya ringspot virus (PRSV-P), também conhecida 

como mosaico do mamoeiro. A meleira do mamoeiro, causada pelo Papaya meleira 
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vírus (PMeV) e o amarelecimento letal do mamoeiro causado pelo Papaya letal 

yellowing vírus (PLYV), que constituem o principal grupo de doenças virais que vêm 

ocasionando grandes perdas na produção, podendo chegar à destruição total das 

plantações afetadas. Antes da prática do rouguing em pomares comerciais, a 

cultura do mamoeiro era nômade, ou seja, o cultivo ocorria apenas uma vez em 

cada local. Hoje, o rouguing sistemático viabiliza o controle econômico das viroses 

e a produção em áreas fixas. Porém, o cultivo do mamoeiro em áreas fixas favorece 

a permanência de inóculo fúngico de uma safra a outra, condicionando a ocorrência 

de epidemias de etiologia fúngica, tais como pinta-preta, mancha-de-phoma, 

mancha de corynespora, e antracnose, nos quais o inóculo permanece em restos 

culturais à espera da nova safra. 

Além das viroses, diversas doenças causadas por fungos podem provocar 

grandes perdas na produção, podendo ocorrer em diversas fases de 

desenvolvimento da cultura. Nishijima e Zhu (2004)  relataram 171 espécies de 

fungos que atacam o mamoeiro no mundo, sendo 12 considerados de importância 

econômica para a cultura, dentre esses, o agente causal da doença varíola ou 

pinta-preta, Asperisporium caricae ataca especificamente espécies do gênero 

Carica. Este fungo é um dos mais severos causadores de doenças foliares e ataca 

somente o mamoeiro em áreas cultivadas no Brasil, EUA, Norte da África e Ásia 

(Nishijima et al., 1994; Santos Filho et al., 2007; Thiribhuvanamala et al., 2016). 

Outra doença importante causada por fungos em partes aéreas do 

mamoeiro é a mancha-de-phoma, causada pelo fungo Stagonosporopsis caricae 

(Sydow & P. Sydow), já encontrado em vários países produtores no mundo, como 

Índia, EUA (Havaí) e Brasil (Oliveira et al., 2000). Sob condições climáticas 

favoráveis e na ausência de controle a doença pode provocar perda de todas as 

folhas  (Vivas et al., 2014a). 

 

3.1.2.3.1. Pinta-preta (Asperisporium caricae (Speg.) Maubl.) 

A pinta preta, causada pelo fungo Asperisporium caricae, incide em 

mamoeiros de plantios comerciais e  quintais domésticos, podendo ser detectada 

em diversas partes do mundo, especialmente nos trópicos onde o mamoeiro é 

cultivado (Liberato et al., 2007). 
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O fungo é um hifomiceto cercosporoide com conidióforos curtos, de cor 

olivácea, não ramificados, densamente agrupados em esporodóquio compacto. Os 

conídios são formados no topo dos conidióforos, de coloração marrom-escura, com 

ou sem septos, ovóides a elipsoides, com cicatrizes na base e parede celular 

levemente espinosa (Ellis, 1971; Menezes e Oliveira, 1993). 

Os sintomas nas folhas apresentam-se como manchas necróticas 

arredondadas, pardo-claras e circundadas por um estreito halo amarelo, com 3 a 4 

mm de diâmetro. Na face inferior é possível observar nas áreas correspondentes 

às manchas uma massa escura e pulverulenta, denominado estroma, que é 

subepidérmico, ou seja, projeta-se através da epiderme na forma de conidióforos, 

cujos ápices formam conídios escuros, rugosos com duas células que vão 

contaminar as folhas superiores e os frutos mais próximos dela. Este fungo não tem 

fase de sobrevivência aparentemente, dissociada da planta, pois o mamoeiro 

apresenta folhas suscetíveis e com lesões durante todo o ano (Ventura et al., 2003; 

Santos Filho et al., 2007). 

Os sintomas foliares, quando severos, reduzem a capacidade fotossintética 

comprometendo o metabolismo e diminuindo a produção. A queda prematura das 

folhas reduz a vitalidade das plantas, resulta em sintomas de escaldadura dos 

frutos, devido à incidência direta da radiação solar nestes órgãos (Rezende e 

Fancelli, 1997; Oliveira et al., 2000; Ventura et al., 2003). 

As lesões nos frutos aparecem quando estes ainda estão imaturos, não 

resultam em danos internos, porém, causam grande desvalorização comercial, 

além de possibilitar a entrada de outros patógenos, a exemplo do Stagonosporopsis 

caricae, Colletotrichum spp., Phomopsis sp. e outros (Oliveira, 2005; Liberato et al., 

2007).  

Segundo Rezende e Martins (2005), quando as lesões acometem os frutos, 

estes se tornam inadequados à comercialização. Santos e Barreto (2003) 

observaram perdas de 30% na comercialização dos frutos devido à pinta-preta em 

São Paulo. Plantas muito afetadas podem perder de 50 a 60% de suas folhas em 

um período de dois a três meses e a incidência nas plantas pode chegar a quase 

100% (Liberato e Zambolim, 2002). 

Em plantios comerciais, diversas medidas de controle são utilizadas, sendo 

o tratamento com fungicidas o de maior utilização (Ventura et al., 2003). Porém o 

controle químico esbarra em limitações técnicas, tais como ineficácia sob condições 
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muito favoráveis às doenças; seleção de isolados resistentes a fungicidas na 

população patogênica; redução na qualidade dos frutos pela presença de resíduos 

de agrotóxicos, com agraves comerciais, ambientais e relacionados à saúde dos 

aplicadores. Com intuito de suprir maior sustentabilidade a cultura do mamoeiro, o 

melhoramento genético visando resistência à pinta-preta deve ser priorizado, o que 

se busca neste trabalho. 

 

3.1.2.3.2. Mancha-de-phoma (Stagonosporopsis caricae (Sydow & 

P. Sydow)) 

Considerada a segunda doença foliar fúngica de maior importância nas 

lavouras de mamão, a mancha-de-phoma induz na planta sintomas necróticos 

foliares caraterísticos, porém as perdas significativas ocorrem nos frutos em pós-

colheita, sendo característica a podridão peduncular (Rezende e Martins, 2005). O 

controle das doenças de pós-colheita deve ser iniciado ainda no campo, na fase de 

desenvolvimento dos frutos, evitando, deste modo, a sua contaminação e posterior 

aparecimento de podridões nos frutos (Ritzinger et al., 2000). 

O agente causal da mancha de phoma é o fungo Stagonosporopsis caricae 

(Sydow & P. Sydow) Aveskamp, Gruyter & Verkley [=Phoma caricae-papayae (Tar) 

Punith]. O patógeno coloniza principalmente folhas completamente desenvolvidas, 

nas quais surgem inicialmente manchas claras na superfície inferior que, 

posteriormente, tornam-se aparentes também na face superior. Normalmente são 

mais numerosas próximos à margem. As manchas tornam-se lesões necróticas e 

marrom-escuras que crescem e coalescem, atingindo 3 a 5 centímetros de 

diâmetro, comprometendo grande porção da área foliar. Folhas senescentes e 

pecíolos atacados produzem abundantes estruturas de frutificação, que são os 

picnídios do patógeno, frequentemente dispostos em anéis concêntricos, servindo 

como fonte de inóculo primário no campo (Oliveira et al., 2000; Michereff e Barros, 

2001; Liberato e Zambolim, 2002; Rezende e Martins, 2005). 

Durante as chuvas, os conídios são depositados na superfície do fruto e 

onde permanecem até a ocorrência de alguma injúria, que normalmente ocorre 

durante a colheita e manuseio pós-colheita. Uma vez infectado, pequenas dobras 

na superfície do fruto são perceptíveis, lesões com margens translúcidas marrons 

que se desenvolvem mais tarde para uma podridão escura, seca e firme, 



16 
 

 

estendendo desde o pedúnculo ao fruto. Podem ocorrer pequenas manchas 

encharcadas em qualquer parte do fruto que, posteriormente tornam-se escuras, 

deprimidas e irregulares (Rezende e Fancelli, 1997; Michereff e Barros, 2001). 

O inóculo é constituído por conídios, produzidos em picnídios nas lesões, 

no tronco, nas folhas e nos frutos (Liberato e Zambolim, 2002). S. caricae produz 

conídios uni ou bicelulares e ascósporos hialinos, retos ou ligeiramente curvos e 

septados (Rezende e Martins, 2005). 

Pesquisas realizadas por Vivas et al. (2010a, 2014c) mostram a dificuldade 

de obtenção de materiais resistentes, tornando o controle mais “amigável”, bem 

como a redução da aplicação de fungicidas para o controle de S. caricae em áreas 

comerciais do município de Linhares, Espírito Santo. Nesta região a doença tem 

ocorrido com alta severidade nas folhas, aumentando o inóculo no campo. O 

controle da epidemia nas folhas reduz a incidência de podridão peduncular nos 

frutos em pós-colheita. Foi observado por Suzuki et al.(2007) uma redução de até 

24% na incidência de podridão-peduncular, quando realizada a remoção das folhas 

senescentes e doentes durante a frutificação. 

 

3.1.2.4. Melhoramento do mamoeiro 

A cultura do mamoeiro sustenta-se em uma base genética estreita, o que 

acarreta no uso restrito de cultivares nas áreas produtoras, limitando a expansão 

da cultura e tornando-a vulnerável ao ataque de pragas e doenças (Oliveira et al., 

2010). 

Nos plantios comerciais de mamão do Brasil predominam apenas duas 

cultivares do grupo Solo: cv. Golden THB e Sunrise Solo cv 72/12'. O programa de 

melhoramento de mamoeiro da UENF-Caliman cadastrou em 2018 oito novos 

híbridos de mamoeiro no Registro Nacional de Cultivares (RNC), pertencentes ao 

grupo Solo, com peso médio de frutos de até 400 g. Este tamanho de fruto atende 

principalmente a demanda de frutos para exportação aos principais mercados 

europeu e americano. 

O crescimento da cultura depende, dentre outros fatores, da disponibilidade 

de novos materiais produtivos, resistentes a doenças, com ocorrência mínima de 

anomalias florais, frutificação precoce e capazes de suprir as necessidades do 

mercado, tanto interno quanto externo. Trabalhos que identificam potenciais 
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híbridos de ambos os grupos heteróticos vêm sendo realizados em algumas 

instituições de pesquisa nacionais, contando com parcerias público-privadas, 

visando reduzir a dependência com relação à importação de sementes do exterior, 

com destaque a três programas no Brasil: (1) Universidade Estadual do Norte 

Fluminense Darcy Ribeiro –UENF em Campos dos Goytacazes, no estado do Rio 

de Janeiro, em parceria com a empresa Caliman Agrícola S/A; (2) Instituto 

Capixaba de Pesquisa e Extensão Rural – Incaper, no estado do Espírito Santo; (3) 

Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária – Embrapa (Centro Nacional de 

Mandioca e Fruticultura), em Cruz das Almas, no estado da Bahia (Barros, 2015). 

Em parceria com a Empresa Caliman Agrícola, a UENF estabeleceu, desde 

1996, um programa de melhoramento com objetivo de obtenção de novos híbridos 

e variedades de mamão, buscando tornar o país independente da importação de 

sementes e produtor de frutos com maior e melhor qualidade, tanto para o mercado 

interno, quanto para o externo (Pereira, 2009b). A parceria de mais de 20 anos 

entre ambas as instituições vem sendo sustentada por pilares como melhoramento 

clássico, as ferramentas da citogenética, a genética molecular, a fisiologia pós-

colheita, a resistência a doenças, bioinformática e, mais recentemente, a fenômica 

(Pereira et al., 2015). 

 O programa de melhoramento genético do mamoeiro da UENF-Caliman 

S/A contribuiu com a formação profissional e com o desenvolvimento científico no 

país, além do registro de nove híbridos de mamoeiro, sendo um deles o primeiro 

híbrido de mamão brasileiro recomendado aos produtores, denominado de 

‘UENF/CALIMAN-01’, popularmente conhecido como Calimosa (Pereira et al., 

2015). Este híbrido vem mostrando superioridade quando comparado ao híbrido 

‘Tainung 01’ do grupo Formosa, sendo uma alternativa para o cultivo do mamoeiro 

no país. O hibrido é cultivado pelos agricultores de diferentes regiões do país e por 

agricultores de outros países, pela exportação de suas sementes (Jornal da 

Ciência, 2003). Em 2015, foram registrados no Ministério da Agricultura Pecuária e 

Abastecimento – MAPA, quatro híbridos ‘UC-10’, ‘UC-12’, ‘UC-14’ e ‘UC-16’ (Luz, 

2014; Luz et al., 2015). Em 2018, com dados obtidos na presente pesquisa e em 

estudos de Santa-Catarina (2016), oito novos híbridos foram registrados no MAPA 

(‘UC-20’, ‘UC-21’, ‘UC-22’, ‘UC-23’, ‘UC-24’, ‘UC-25’, ‘UC-26’, ‘UC-27’), 

desenvolvidos no mesmo programa UENF-Caliman.  Diversos trabalhos como 

estudo do comportamento floral, modo de reprodução, retrocruzamento, heterose, 
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capacidade combinatória, topcross, dialelo e resistência a doenças, utilizando tanto 

características morfo-agronômicas como ferramentas moleculares tem sido fruto da 

mesma parceria (Pereira et al., 2015). 

3.1.2.4.1. Melhoramento do mamoeiro visando resistência a 

doenças  

O melhoramento genético do mamoeiro para características morfo-

agronômicas apresentam pesquisas em fases avançadas. Contudo, na área de 

resistência a doenças, os trabalhos são ainda incipientes (Vivas et al., 2013d, 

2014c; Santos et al., 2017). 

Estudos baseados na avaliação de acessos através de ensaio de 

competição, topcross, dialelos entre outros, permitem a identificação de genótipos 

superiores e fornecem material básico para os programas de melhoramento 

genético. Santos e Barreto (2003) apontaram a cultivar ‘Cariflora’ como a mais 

resistente à pinta-preta, dentre seis cultivares de mamão avaliados em condições 

de campo (Baixinho de Santa Amália, Cariflora, Formosa, Santa Bárbara e Sunrise 

Solo, Sunrise Solo 72/12). Dianese et al. (2007) avaliaram nove genótipos (cinco 

do grupo Formosa e quatro do grupo Solo), e dentre estes, ‘Sekati’ apresentou 

menor valor médio de severidade de pinta-preta nas folhas. Nos frutos, o genótipo 

Tailândia Roxão (grupo Formosa) apresentou a média mais baixa de doença, 

porém não diferiu estatisticamente dos demais genótipos. Avaliando progênies 

crioulas de mamoeiro, com ensaio desenvolvido em campo, no município de 

Mimoso do Sul, sob inoculação natural da doença, Vivas et al. (2012) apontaram 

as progênies 'STA-02', 'STA-04', 'STA-08', 'STA-13', 'STA-15' e 'STA- 16' como 

promissoras para composição de uma população de mamoeiro com objetivo de se 

obter genótipos com menores valores de pinta-preta. Os autores afirmaram que 

algumas progênies apresentaram severidade de pinta-preta abaixo do encontrado 

para o genótipo ‘Maradol’, testemunha de resistência. 

Quanto à mancha-de-phoma, o número de trabalhos de melhoramento 

visando resistência do mamoeiro a esta doença é ainda mais restrito. Sanchez et 

al. (1991) avaliaram a reação à mancha-de-phoma em frutos de 

Carica goudotiana, Carica cauliflora (atualmente reclassificados no gênero 

Vasconcellea) e em duas cultivares de Carica papaya (Sunrise Solo 72/12 e 

Formosa) e mais quatro linhagens (DCG-434(4pa), DCG-422, DCG-435-5 e SS2). 
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Os autores observaram resistência à mancha-de-phoma apenas na espécie  

C. goudotiana em condições de campo e em pós-colheita. Vivas et al. (2010a) 

observaram que os genótipos 'Maradol', 'Maradol GL, e 'Tailândia’ apresentaram 

menores valores de incidência e severidade de manchas foliares, demonstrando a 

possibilidade de seleção de materiais resistentes à mancha-de-phoma em folhas.  

Entretanto, mesmo havendo variabilidade genética quanto à resistência a 

doenças foliares, ainda não existem variedades comerciais de mamoeiro 

apresentando resistência total ou completa, o que sugere componentes ou genes 

com efeitos aditivos para esta característica em mamoeiro. Nestes casos, uma 

opção válida são os cruzamentos, que podem gerar híbridos que ofereçam maiores 

níveis de resistência com efeitos de complementação gênica e com efeito heterótico 

quanto à resistência a doenças na cultura.  

 

3.1.2.5. Uso de testadores e estudo da capacidade combinatória 

no melhoramento genético 

Quando se trabalha com um número reduzido de genótipos, é possível 

identificá-los usando o delineamento experimental conhecido como dialelo, 

utilizado para expressar um conjunto de híbridos resultante do acasalamento entre 

um grupo ou até mesmo dois grupos distintos de genitores (linhagens, variedades, 

clones, etc.) visando observar o máximo de combinações possíveis, e sua análise 

permite a realização de inferências sobre heterose, capacidade específica de 

combinação e o estudo do controle genético dos caracteres (Hayman, 1954a, b; 

Griffing, 1956; Gardner e Eberhart, 1966). Contudo, quando o número de genótipos 

em teste é grande, este delineamento fica inviável, sendo recomendável o uso de 

testadores para a obtenção das medidas de capacidade combinatória (Hallauer e 

Lopez-Perez, 1979). 

Para avaliação de um maior número de linhagens com um testador comum, 

existe a metodologia de topcross, desenvolvida por Davis (1927), que  tem por 

objetivo avaliar linhagens em cruzamentos com testadores, eliminando-se aqueles 

de desempenho inferior. No melhoramento, o topcross é comparável a um dialelo 

parcial. O genótipo testador deve ser rigorosamente escolhido pelo pesquisador-

melhorista para cruzá-lo com todos os demais genótipos a serem avaliados e, desta 

forma, estimar a capacidade combinatória destes. Um bom testador deve, além de 
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ser facilmente multiplicado e utilizado em cruzamentos, ser capaz de gerar 

informações que classifique corretamente o potencial das linhagens em 

cruzamento e maximizar o ganho genético (Duarte et al., 2003). Portanto, o 

genótipo testador deve apresentar qualidades agronômicas superiores e 

complementares para a maioria das características desejáveis ao melhoramento 

genético da cultura, podendo ser um genótipo-elite, uma cultivar comercial ou 

mesmo linhagem superior. Para o sucesso nas pesquisas com testadores, é 

fundamental a identificação das melhores linhagens. 

A capacidade de uma linhagem de transmitir uma performance desejada 

para uma progênie híbrida é chamada de capacidade de combinação. 

Paralelamente ao processo de autofecundação, as linhagens devem ser testadas 

quanto à sua capacidade de combinação (Santa-Catarina, 2016). A capacidade 

combinatória pode ser de dois tipos: capacidade geral de combinação (CGC) e 

capacidade específica de combinação (CEC). 

As estimativas da CGC informam sobre a concentração de genes com 

capacidade de proporcionar efeitos aditivos sobre a característica de interesse, 

tendo sido muito utilizado como indicativo em programas de melhoramento intra- 

populacional (Cruz et al., 2012). A CGC indica os melhores pais em um programa 

de melhoramento que visa o desenvolvimento de novas variedades. 

A combinação híbrida mais favorável é aquela que apresenta maior 

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

um dos parentais apresente elevada CGC, conforme a característica de interesse 

em estudo (Cruz et al., 2012). No caso da resistência a doenças em plantas, 

híbridos com menores quantidades de doença são desejados, nesse caso, os 

parentais apresentam genes que se complementam permitindo uma maior 

resistência, visto que até o presente momento inexistem materiais completamente 

resistentes a A. caricae e S. caricae. 

Estudando a capacidade combinatória entre genótipos de mamoeiro, Marin 

(2001) observou que o genótipo dioico ‘Cariflora’ apresentava excelente 

capacidade combinatória para várias características agronômicas. Porém, era um 

genótipo dioico, o que o impossibilitava de realizar a produção de novas linhagens 

e híbridos. Buscando resolver esse impasse, o grupo de melhoramento da UENF 

iniciou um programa de retrocruzamento com o objetivo de promover a conversão 

sexual do genótipo dioico ‘Cariflora’ para ginoico-andromonoico, ou seja, 
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incorporação da região responsável pelo hermafroditismo (Silva et al., 2007). Os 

autores obtiveram três gerações de retrocruzamento, ao longo das quais foram 

selecionados genótipos agronomicamente superiores, com diferentes proporções 

genômicas do genitor recorrente. Tais genótipos têm sido submetidos a várias 

gerações de seleção e autofecundação e deram origem a novas linhagens 

superiores, com diferentes níveis de endogamia (Ramos et al., 2014). Barros et al. 

(2017), avaliando 22 linhagens de mamoeiro cruzadas com o Testador 1 (JS 12 - 

T1) e com o testador 2 (SS-72/12) identificaram as combinações L3xT1, L8xT1, L10 

x T1, L11xT1, L16xT1, L17xT1, L20xT1, L12xT2, L13xT2, L17xT2, L21xT2e 

L22xT2, com melhores estimativas de capacidade combinatória para produção e 

qualidade de frutos.  

A avaliação quanto à resistência à pinta-preta, mancha-de-phoma e 

mancha-chocolate foi realizada nestas populações originalmente por Vivas et al. 

(2011), através do uso de testadores, para estimação de capacidade combinatória 

e seleção de híbridos com resistência. Os estudos apontaram os híbridos ‘JS 12' x 

'Sunrise Solo', ‘JS 12 x Kapoho Solo PV’, 'Americano x Caliman M5', 'Americano x 

Sunrise Solo', 'Americano x Baixinho de Santa Amália', 'Americano x Waimanalo', 

'Maradol x Caliman G', 'Maradol x Caliman AM', 'Maradol x Sunrise Solo PT', com 

valores negativos de capacidade combinatória para todas as características 

avaliadas. 

 

3.1.2.6. Heterose  

A heterose é um fenômeno natural pelo qual descendentes híbridos de 

indivíduos geneticamente distintos mostram maior vigor em relação aos seus pais. 

(Fu et al., 2014). Do ponto de vista prático, Borém e Miranda (2013) afirmam que o 

híbrido expressa heterose quando apresenta médias superiores à média dos 

genitores para a característica desejada. Do ponto de vista comercial, quando o 

híbrido é superior ao melhor genitor, o termo utilizado para expressar essa 

superioridade do híbrido é heterobeltiose. 

Até pouco tempo, a heterose no mamoeiro não era explorada. Mas, nas 

últimas décadas o interesse em híbridos de mamoeiro vem crescendo, devido à 

sua maior capacidade de produção e qualidade, unindo características favoráveis 

em duas linhagens, além da necessidade constante de compra das sementes, para 
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a obtenção de frutos de alta qualidade, sendo utilizada para características morfo-

agronômicas, qualidade fisiológica das sementes e resistência. Marin et al. (2006), 

estudando os efeitos heteróticos entre oito genitores do grupo Solo e oito do grupo 

Formosa, por meio de dialelo parcial, destacaram a prevalência de heterobeltiose 

nas nove características morfo-agronômicas, concluindo que heterose é um efeito 

comum em híbridos de mamoeiro. Martins et al. (2009) observaram a manifestação 

precoce da heterose em híbridos F1 para atributos fisiológicos das sementes de 

mamão.  

Vivas et al. (2010a) apontaram os híbridos 'Americano x Waimanalo', 

'Sekati x JS 12', 'Maradol x Taiwan et' e 'Maradol x Caliman G' com menores médias 

de incidência de mancha-phoma, enquanto que as menores severidades foram 

observadas em 'Calimosa x Tailândia', 'Calimosa x Maradol', 'Sekati x Caliman AM' 

e 'Sekati x JS 12'. Vivas (2009) relata que o híbrido 'Americano x Waimanalo' 

apresentou-se como o mais resistente para a pinta-preta, oídio e mancha-de-

phoma, evidenciando, assim, a possibilidade de ocorrência de heterose. 

Estudos realizados buscando resistência à pinta-preta em folhas e frutos 

apresentaram estimativas negativas de heterose para incidência e severidade nos 

híbridos ‘Maradol x Waimanalo’, ‘Sekati x Waimanalo’, ‘Sekati x São Mateus’, 

‘Waimanalo x Golden’; ‘Waimanalo x Sunrise Solo 72-12’, ‘Waimanalo x São 

Mateus’, ‘Golden x Waimanalo’, ‘Golden x Sunrise Solo 72-12’, ‘Golden x São 

Mateus’, ‘Sunrise Solo 72-12 x Maradol’, ‘Sunrise Solo 72- 12 x Waimanlo’, ‘Sunrise 

Solo 72-12 x São Mateus’, ‘São Mateus x Maradol’, ‘São Mateus x Sekati’, ‘São 

Mateus x Waimanalo’ e ‘São Mateus x Golden’. (Vivas et al., 2012a). Marin et al. 

(2006) apontam os genótipos ‘Maradol’ e ‘Waimanalo’ com tendência para aumento 

do peso do fruto, ‘Sunrise Solo 72/12’ para diminuição do peso e o genótipo ‘São 

Mateus’ para a redução na altura da planta. Para mancha-de-phoma os híbridos 

‘Waimanalo x Golden’, ‘Golden x Maradol’, ‘Golden x Waimanalo’, ‘Golden x Sunrise 

Solo 72/12’, ‘Golden x São Mateus’, ‘Sunrise Solo 72/12 x Waimanalo’, ‘Sunrise 

Solo 72/12 x Golden’ foram os que mais se destacaram, apresentando heterose e 

heterobeltiose negativas, vislumbrando-se futuras seleções quanto à resistência 

(Vivas et al., 2014c). Os resultados apresentados nos mostram que a exploração 

da heterose na cultura do mamoeiro para resistência, possibilita ganhos genéticos 

significativos, pois permitem identificar a ação de resistência dos híbridos em 

função dos parentais, além de permitir o aumento da variabilidade genética.  
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3.1.3. MATERIAL E MÉTODOS 

 
 
 

3.1.3.1. Área experimental 

Os plantios dos experimentos foram conduzidos em áreas comerciais da 

empresa Caliman Agrícola S.A, localizada no município de Linhares, no estado do 

Espírito Santo, entre os paralelos geográficos de 19º06’ – 19º18’ de latitude sul e 

entre os meridianos 39º45’ – 40º19’ a oeste, sendo conduzido nos anos de 2014 a 

2016. Segundo a classificação climática proposta por Köppen a região é de clima 

tropical úmido (Awi), com inverno seco e chuvas máximas no verão (Alvares et al., 

2014). 

 

3.1.3.2. Material genético (híbridos, linhagens e topcrosses) 

Foram utilizadas 10 linhagens superiores provenientes do retrocruzamento 

entre o genótipo dioico ‘Cariflora’ e a variedade elite ‘Sunrise Solo 783’ (SS 783), 

selecionadas a partir de trabalhos de Silva et al. (2007); Ramos et al. (2011, 2014) 

e Barros et al. (2017), em diferentes níveis de endogamia e gerações de 

retrocruzamento (Figura 1). Essas linhagens foram selecionadas com base nas 

características agronômicas: altura de inserção do primeiro fruto, número de frutos 

comerciais, peso médio dos frutos, produção por planta, firmeza do fruto, firmeza 

da polpa e teor de sólidos solúveis. Cinco linhagens são provenientes da primeira 

geração de retrocruzamento (RC1); uma linhagem derivou da terceira geração de 

retrocruzamento (RC3); três linhagens foram constituídas em Bulk da RC3 (duas 

provenientes do bulk 1 – formados por frutos pequenos; e uma do Bulk 2 – formados 

por frutos grandes) e um material segregante (Tabela 1). 
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Figura 1- Fluxograma das etapas do programa de melhoramento genético de 

mamoeiro da UENF-Caliman S/A, via sucessivos retrocruzamentos para obtenção 
de linhagens e híbridos dos grupos solo e formosa. 
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Tabela 1- Linhagens de mamoeiro utilizadas na pesquisa para a obtenção dos 

híbridos topcrosses. Linhares, Espírito Santo, 2014. 
 

Identificação Trat Rep Planta 
Origem das linhagens\ grau de 

endogamia 

01 6 I 4 
1ªgeração de 

retrocruzamento,6ªautofecundação 

02 6 IV 10 
1ªgeração de 

retrocruzamento,6ªautofecundação 

04 11 II 3 
1ªgeração de 

retrocruzamento,6ªautofecundação 

06 14 II 4 
1ªgeração de 

retrocruzamento,6ªautofecundação 

09 21 III 5 
1ªgeração de 

retrocruzamento,6ªautofecundação 

10 22 I 4 Segregante 

17 32 IV 3 
3ªgeração de 

retrocruzamento,4ªautofecundação 

19 37 II 6 B1/RC3,3ªautofecundação 

20 39 II 5 B1/RC3,3ªautofecundação 

21 38 II 9 B2/RC3,3ªautofecundação 

A coluna 1 são identificações de Barros (2015) e as colunas 2, 3, 4 e 5 são 
identificações de Ramos (2010). 

 
 

No período de março a novembro de 2014 foram obtidos híbridos 

topcrosses em área de produção de sementes da empresa Caliman Agrícola S/A, 

por meio do cruzamento das 10 linhagens acima citadas com os quatro genitores-

elite, parentais de híbridos já registrados junto ao Ministério da Agricultura: SS-

72/12, JS-12, Sekati e 41/7. Para tanto, as plantas hermafroditas das linhagens 

foram utilizadas como doadoras de pólen. Progênies de linhas puras foram também 

obtidas por autofecundação das linhagens selecionadas, via proteção floral das 

plantas hermafroditas, a partir dos noventa dias após plantio. 

 

3.1.3.3. Condições experimentais 

A ocorrência de problemas durante a produção dos híbridos (ex. viroses e 

ataques de animais) impossibilitou a obtenção de todas as combinações híbridas 
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pré-programadas. Assim, o ensaio de competição foi composto por 36 tratamentos 

(genótipos): 10 linhagens superiores, utilizadas como genitoras; os quatro genitores 

dos híbridos comerciais, sendo três do grupo Formosa (JS-12, Sekati e 41/7) e um 

do grupo Solo (SS-72/12); 20 híbridos topcrosses F1 (sete híbridos com o testador 

SS72/12, oito híbridos com o testador Sekati, quatro híbridos com o testador JS-12 

e um híbrido com o testador 41/7) (Tabela 2); além de duas testemunhas, 

representadas pelos cultivares comerciais ‘Golden’ e ‘Tainung 01’. 

 

Tabela 2 - Representação dos vinte híbridos topcrosses obtidos neste estudo. 
 

Genótipos SS-72/12 JS-12 Sekati 41/7 

01 X X X  

02 X X X  

04 X  X  

06 X  X  

09 X  X  

10   X X 

17 X X X  

19 X    

20   X  

21  X   

 

 
 
O semeio dos 36 tratamentos foi realizado no dia 18 de dezembro de 2014 

e o transplantio no campo foi no dia 23 de janeiro de 2015. O delineamento 

experimental utilizado foi blocos casualizados com seis repetições compostas por 

três plantas por parcela, totalizando 648 plantas, distribuídas em um espaçamento 

de 3.6 m entre fileiras e 1.5 m entre plantas na fileira. O plantio foi realizado com 
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três mudas por cova e após sexagem feita aos três meses após o plantio, manteve-

se apenas uma planta hermafrodita por cova. 

Os tratos culturais foram conforme práticas adotadas em plantios 

comerciais da empresa Caliman Agrícola S.A, com irrigação por gotejamento, na 

base da planta. Efetuou-se o controle fitossanitário mediante controle químico de 

plantas daninhas, pragas e patógenos, com aplicações dos seguintes grupos 

químicos: herbicidas (glicina substituída, bipiridílio, acetanilida); acaricidas e 

inseticidas (esteres de ácidos graxos, avermectinas e piretroides); e fungicidas 

(estrobilurinas, benzimidazóis, triazóis e ditiocarbamatos). 

 

3.1.3.4. Avaliações das doenças 

Todas as plantas foram fenotipadas no campo e identificadas com etiqueta 

fixada no solo, constando na mesma as informações sobre: número da repetição 

ou bloco, tratamento e número da planta. Avaliaram-se para doenças todas as 

plantas da parcela nos seis blocos, obtendo-se dessa forma, uma média por parcela 

e por bloco. Realizaram-se três avaliações de campo, nos meses de agosto e 

novembro de 2015 e em março de 2016, com o intuito de observar a ação do 

patógeno nas diferentes condições ambientais. 

 

3.1.3.5. Características avaliadas: 

- Severidade de pinta-preta na folha (SPPFo): observada na folha cujo 

pecíolo detinha a primeira inflorescência recém-aberta. 

- Severidade de mancha-de-phoma na folha (SMPFo): observada na folha 

posterior à folha cujo pecíolo detinha a primeira inflorescência recém-aberta.  

- Severidade de pinta-preta no fruto (SPPFr): observada nos frutos de 

estágio 0 (ponto de colheita). 

- Número de folhas total (NFoT): determinado pela contagem total de folhas 

presentes em cada planta. 

- Número de folhas com pinta-preta (NFoPP): determinado pela contagem 

de folhas com pinta-preta presentes em cada planta. 

- Número de folhas com mancha-de-phoma (NFoMP): determinado pela 

contagem de folhas com mancha-de-phoma presentes em cada planta. 
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- Número de frutos total (NFrT): determinado pela soma da contagem de 

frutos comerciais, carpeloides e pentândricos presentes em cada planta. 

- Número de frutos com pinta-preta (NFrPP): determinado pela soma da 

contagem de frutos comerciais, carpeloides e pentândricos com pinta-preta 

presentes em cada planta. 

- Incidência de pinta-preta na folha (IPPFo): calculada pela relação do 

número de folhas com sintomas de pinta-preta e do número de folhas totais da 

planta, segundo a fórmula:  

 

𝐼𝑃𝑃𝐹𝑜 = (
𝑛º 𝑑𝑒 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 𝑐𝑜𝑚 𝑝𝑖𝑛𝑡𝑎 − 𝑝𝑟𝑒𝑡𝑎

𝑛º 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 𝑡𝑜𝑡𝑎𝑖𝑠
) 𝑥 100 

 

- Incidência de pinta-preta no fruto (IPPFr): calculada pela relação do 

número de frutos com sintomas de pinta-preta e do número de frutos totais da 

planta, segundo a fórmula:  

 

𝐼𝑃𝑃𝐹𝑟 = (
𝑛º 𝑑𝑒 𝑓𝑟𝑢𝑡𝑜𝑠 𝑐𝑜𝑚 𝑝𝑖𝑛𝑡𝑎 − 𝑝𝑟𝑒𝑡𝑎

𝑛º 𝑓𝑟𝑢𝑡𝑜𝑠 𝑡𝑜𝑡𝑎𝑖𝑠
) 𝑥 100 

 

- Incidência de mancha-de-phoma na folha (IMPFo): calculada pela relação 

do número de folhas com sintomas de mancha e do número de folhas totais da 

planta, segundo a fórmula: 

 

𝐼𝑀𝑃𝐹𝑜 = (
𝑛º 𝑑𝑒 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 𝑐𝑜𝑚 𝑚𝑎𝑛𝑐ℎ𝑎 𝑑𝑒 𝑝ℎ𝑜𝑚𝑎

𝑛º 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 totais
) 𝑥 100 

 

Os valores de severidade de pinta-preta na folha foram estimados com 

auxílio de escala diagramática adotada por Vivas et al. (2011) com os valores de 

área lesionada de 0,2; 1,6; 3,5; 5,4; 7,6 e 12,8%. A severidade de pinta-preta no 

fruto foi estimada com os frutos no estágio 0 de maturação, com o auxílio de escala 

diagramática descrita por Vivas et al. (2010b), com percentagens de área superficial 

lesionada de 0,1; 0,3; 0,6; 1,2; 2,5; 5,0; 10,0 e 20,0%. 
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Os valores de severidade de mancha-de-phoma foram estimados com 

auxílio de escala diagramática descrita por Terra et al. (2008), com os valores de 

área lesionada de 1; 2; 4; 8; 16 e 32%. 

 

3.1.3.6. Análises estatísticas 

As análises estatísticas das características de doença avaliadas foram 

realizadas com o auxílio dos programas GENES (Cruz, 2013). 

 

3.1.3.6.1. Análise de variância e comparação de médias 

Foram realizadas as análises de variância para todas as características 

avaliadas, obedecendo ao seguinte modelo estatístico em blocos casualizados: 

Yijk = μ+ ti + bj + εij 

Onde,  

Yijk é o valor observado, referente a k-ésima planta do i-ésimo genótipo na 

j-ésima repetição; 

µ é a constante geral; 

ti é o efeito fixo do i-ésimo genótipo; 

bij é o efeito da j-ésima repetição; 

ɛij é o erro experimental associado à observação~(NID 0, σ2). 

 

Anteriormente à análise de variância, foram verificadas as pressuposições 

básicas do modelo matemático (normalidade e independência dos erros). 

Inicialmente todas as características não atenderam as pressuposições, sendo, 

portanto, os dados submetidos à transformação [√ (n + 0,5)]. As médias foram 

agrupadas pelo teste de Scott-Knott, ao nível de 5% de probabilidade. 

 

3.1.3.6.2. Parâmetros genéticos  

Com as esperanças dos quadrados médios, obtidas através da análise de 

variância, foi possível estimar os componentes de variância: 
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Variabilidade genotípica: 

 

𝜃𝑔
2 = (

𝑄𝑀𝑔 − 𝑄𝑀𝑅

𝑏
) 

 

Variância fenotípica: 

 

𝜎𝑓
2 = (

𝑄𝑀𝑔

𝑏
) 

 
Além dos componentes de variância, foram estimados os parâmetros 

genéticos para cada uma das características: 

Coeficiente de determinação genotípico: 

 

𝐻2 = (
𝑄𝑀𝐺 − 𝑄𝑀𝑅

𝑄𝑀𝐺
) 

 

Coeficiente de variação genético: 

 

𝐶𝑉𝑔%
= (

100√𝜃𝑔
2

𝑋
) 

 

Coeficiente de variação experimental: 

 

𝐶𝑉𝑒%
= (

100√𝜎2

𝑋
) 

 

Índice de variação: 

𝐼𝑣(%) = (
𝐶𝑉𝑔

𝐶𝑉𝑒
) 𝑥 100 
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3.1.3.6.3. Heterose e heterobeltiose 

Com a média de cada tratamento estimou-se a heterose média ou padrão 

para cada característica avaliada, obtida através da expressão apresentada por 

(Falconer, 1987):  

𝐻% = (
𝐹1 − 𝑀𝑃

𝑀𝑃
) 𝑥 100 

Onde: 

H é a heterose padrão; 

F1 é a média do híbrido; 

MP é a média dos pais. 

 

A heterobeltiose foi calculada conforme expressão de Falconer (1987): 

 

𝐻𝑝𝑠% = (
𝐹1 − 𝑃𝑆

𝑃𝑆
) 𝑥 100 

Onde: 

Hps é a heterose com relação ao melhor pai (heterobeltiose); 

F1 é a média do híbrido; 

PS é a média do melhor pai. 

 

3.1.3.6.4. Capacidade de combinação  

A estimativa da capacidade específica de combinação (CEC) foi obtida pelo 

cálculo das diferenças entre a média de cada um dos híbridos obtidos de um 

testador (Xe) e a média geral dos cruzamentos com aquele testador (Xg), de acordo 

com a expressão abaixo descrita por (Hallauer et al., 2010): 

𝐶𝐸𝐶𝑔𝑇𝑖 = 𝑋𝑒.𝑇𝑖 − 𝑋𝑔.𝑇𝑖 
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3.1.4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
 
 

3.1.4.1. Análise de variância e parâmetros genéticos 

Para todas as variáveis analisadas, observou-se efeito significativo de 

todas as fontes de variação testadas: genótipo, época de avaliação e interação 

genótipo x época. Como foi observado efeito significativo da interação genótipo x 

época, realizou-se análise por época de avaliação em separado. Segundo Cruz e 

Regazzi (1997), as análises individuais de épocas ou ambientes, separadamente, 

são de grande valia, pois permitem avaliar a magnitude da variabilidade genética e 

das discrepâncias entre as variâncias residuais em cada ambiente. 

Verificou-se efeito significativo de genótipo para incidência e severidade de 

pinta-preta no fruto, nas três épocas de avaliação (Tabela 3). Para a variável 

incidência de pinta-preta na folha, constatou-se efeito significativo de genótipo 

apenas na terceira época. A severidade de pinta-preta na folha apresentou efeito 

significativo de genótipos tanto na primeira quanto na terceira época (Tabela 3). Em 

relação à mancha-de-phoma nas folhas, houve efeito significativo de genótipos 

para incidência e severidade na segunda e terceira épocas de avaliação. 
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Tabela 3 – Resumo da análise de variância individual, em blocos ao acaso para as seis características avaliadas em três épocas 
distintas, Linhares, ES;2015 e 2016. 

FV GL 
Quadrado médio 

IPPFr 1 IPPFr 2 IPPFr 3 SPPFr 1 SPPFr 2 SPPFr 3 

Blocos 5 5,5882 12,4295 15,0613 0,5194 2,5687 0,1979 

Tratamentos 35 5,1844** 5,2307** 7,2421** 0,6679** 1,8214** 0,261** 

Resíduo 175 2,0149 1,3153 1,9598 0,201 0,479 0,1076 

Média  2,01 4,51 2,97 0,78 1,66 0,85 

σ2
f  0,864066 0,871786 1,20702 0,111318 0,303571 0,043496 

σ2
e  0,335814 0,219212 0,326633 0,033496 0,079834 0,017937 

σ2
g  0,528252 0,652574 0,880387 0,077822 0,223737 0,025558 

CVe(%)  70,73 25,44 47,14 57,34 41,57 38,64 

CVg(%)  36,22 17,92 31,59 35,68 28,41 18,83 

Iv  0,51 0,7 0,67 0,62 0,68 0,49 

H² (%)  61,14 74,85 72,94 69,91 73,7 58,76 

IPPFr: Incidência de pinta-preta nos frutos; SPPFr: Severidade de pinta-preta nos frutos; ** e *: Significativo a 1% e 5% de probabilidade 

respectivamente, pelo teste F.; ns: não significativo; σ2
f: Variância fenotípica; σ2

e: Variância ambiental; σ2
g: Variância genotípica; CVe: 

coeficiente de variação experimental; CVg: coeficiente de variação genético; H2: coeficiente de determinação genotípico; Iv: Índice de 

variação.  
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Tabela 3 – Cont. 

FV 
 

GL 
Quadrado médio 

IPPFo 1 IPPFo 2 IPPFo 3 IMPFo 1 IMPFo 2 IMPFo 3 

Blocos 5 2,2571 9,1448 3,0892 5,4392 5,694 62,9091 

Tratamentos 35 0,5745 ns 1,8641 ns 3,6294** 1,7075 ns 8,1996** 3,9443** 

Resíduo 175 0,5328 1,3273 1,0406 2,0167 2,2263 1,3714 

Média  7,48 7,53 7,37 2,37 3,56 4,39 

σ2
f  0,095757 0,310682 0,604906 0,284587 1,366592 0,657391 

σ2
e  0,088793 0,221213 0,17343 0,33612 0,371055 0,228569 

σ2
g  0,006964 0,089469 0,431476 0,00 0,995537 0,428822 

CVe(%)  9,76 15,3 13,84 59,84 41,96 26,69 

CVg(%)  1,12 3,97 8,91 -99 28,06 14,93 

Iv  0,11 0,26 0,64 -99 0,67 0,56 

H² (%)  7,27 28,8 71,33 0,00 72,85 65,23 

IPPFo: Incidência de pinta-preta nas folhas; IMPFo: Incidência de mancha-de-phoma nas folhas; ** e *: Significativo a 1% e 5% de 
probabilidade respectivamente, pelo teste F.; ns: não significativo; σ2

f: Variância fenotípica; σ2
e: Variância ambiental; σ2

g: Variância 
genotípica; CVe: coeficiente de variação experimental; CVg: coeficiente de variação genético; H2: coeficiente de determinação 
genotípico; Iv: Índice de variação.  
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Tabela 3 – Cont. 

FV GL 
Quadrado médio 

SPPFo 1 SPPFo 2 SPPFo 3 SMPFo 1 SMPFo 2 SMPFo 3 

Blocos 5 0,847 0,048 0,4337 0,2768 0,3077 0,1925 

Tratamentos 35 0,2482** 0,0573** 0,0476ns 0,1771ns 0,663** 0,2476** 

Resíduo 175 0,1072 0,0248 0,0352 0,1712 0,2071 0,0979 

Média  0,96 0,83 0,8 0,88 1,13 0,72 

σ2
f  0,041361 0,009551 0,007927 0,029524 0,110498 0,041265 

σ2
e  0,017873 0,004132 0,005861 0,028532 0,034515 0,016322 

σ2
g  0,023488 0,005418 0,002066 0,000992 0,075983 0,024943 

CVe(%)  34,01 18,95 23,4 47,03 40,34 43,23 

CVg(%)  15,92 8,86 5,67 3,58 24,44 21,81 

Iv  0,47 0,47 0,24 0,08 0,61 0,5 

H² (%)  56,79 56,73 26,06 3,36 68,76 60,45 

IPPFo: Incidência de pinta-preta nas folhas; IMPFo: Incidência de mancha-de-phoma nas folhas; ** e *: Significativo a 1% e 5% de 
probabilidade respectivamente, pelo teste F.; ns: não significativo; σ2

f: Variância fenotípica; σ2
e: Variância ambiental; σ2

g: Variância 
genotípica; CVe: coeficiente de variação experimental; CVg: coeficiente de variação genético; H2: coeficiente de determinação 
genotípico; Iv: Índice de variação. 
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O coeficiente de determinação genotípica (H²) apresentou valores que 

variaram entre 56,73% a 73,70% para severidade, enquanto os valores de 

incidência variaram de 61,14% a 74,85% para pinta-preta na folha e no fruto 

(Tabela 3). Para severidade de mancha-de-phoma, a herdabilidade oscilou entre 

60,45% a 78,76%, e para incidência sua variação foi de 65,23% a 72,85  

(Tabela 3). Em estudo similar, Vivas et al. (2012b, 2014c) avaliaram a resistência 

de mamoeiros à pinta-preta, mancha-de-phoma e oídio e perceberam que, embora 

a herdabilidade não tenha sido tão alta em todas as características, há possibilidade 

de sucesso no melhoramento para a resistência à doença. Isso pode ser explicado, 

pois todas as diferenças encontradas nas estimativas de herdabilidade devem ser 

interpretadas como específicas para os genótipos e ambientes estudados, e não 

como um atributo fixo do caráter fenotípico avaliado (Allard, 1971). 

As características que apresentaram significância pelo teste “F”, IPPFr, 

SPPFr, IPPFo e IMPFo, apresentaram valores de variabilidade superiores aos de 

variância ambiental. Esses resultados beneficiam o melhoramento genético, uma 

vez que valores elevados de variância ambiental reduzem o ganho por seleção 

(Cruz, 2005). Estas mesmas características apresentaram maiores valores de 

variância genética, herdabilidade e índice de variação, este último, com valores 

superiores a 0,6 (Tabela 3). O índice de variação (IV) abaixo da unidade indica a 

necessidade de métodos de avaliação e seleção com maior poder discriminatório. 

Contudo, estudo realizado por Resende e Duarte (2007) indicou que é possível 

alcançar uma boa acurácia quando se possui índice de variação superior a 0,5, se 

em conjunto houver maior número de repetições. O IV é mais adequado que o 

coeficiente de variação experimental (CVe), pois considera também o número de 

repetições usados e a variação residual (Resende e Duarte, 2007). 

Segundo Cruz e Carneiro (2003), o melhoramento de plantas permite que 

se utilizem parâmetros genéticos para a identificação da variabilidade genética e 

análise da eficiência das estratégias de melhoramento, utilizadas para maximizar 

os ganhos e, ao mesmo tempo, manter a base genética da população. Os dados 

deste trabalho indicam que o método de dialelo parcial é uma ferramenta de grande 

importância e podem ser utilizados visando à obtenção de ganhos genéticos quanto 

à resistência às doenças em estudo. Os dados apresentados corroboram com 

estudos apresentados por Vivas (2009) quanto à resistência à pinta-preta e a 

mancha-de-phoma. 
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3.1.4.2. Análise de médias  

3.1.4.2.1. Resistência a pinta-preta de genótipos per se e em 

cruzamento 

O período com os maiores valores de incidência e severidade de pinta-

preta nas folhas foi em agosto de 2015 (Tabela 4), época de temperaturas amenas, 

favoráveis à epidemia. Já o período de maior severidade de pinta-preta em frutos 

foi em novembro do mesmo ano. O provável escape de frutos a infecções em 

agosto se deve ao fato deste ser o período de florescimento e início da frutificação 

da maioria dos genótipos. Nesta época, a quantidade de frutos maiores é menor e 

a maioria dos frutos, ainda pequenos, não apresentaram lesões. Já, as épocas 

subsequentes apresentaram valores cumulativos de severidade em frutos mais 

desenvolvidos. 

Neste estudo, a segunda época de avaliação, correspondente ao período 

de novembro, foi a que apresentou maiores valores de incidência e severidade de 

pinta-preta em frutos de mamoeiro no Espírito Santo. Os dados observados entram 

em consonância com os dados de Lucena (2016) que afirma que o período de maior 

incidência da pinta-preta em frutos de mamoeiro no estado do Espírito Santo ocorre 

de novembro a fevereiro, dados estes que corroboram com os apresentados nesta 

pesquisa. O mesmo autor afirma que os outros dois períodos de avaliação 

ocorreram no momento em que a doença aparece de forma moderada, devido a 

temperaturas elevadas ou menor umidade do ar. 

Na comparação dos genótipos, quanto à severidade da pinta-preta nas 

folhas, observou-se a formação de três grupos, na primeira e na terceira épocas, e 

de dois grupos, na segunda época de avaliação, pelo teste de agrupamento de 

médias Scott Knott (Tabela 4). Menores médias de severidade da pinta-preta nas 

folhas foram observadas em todas as épocas de avaliação para as linhagens 4, 9, 

20 e 21; os genitores 41/7, Sekati, SS72/12 e a testemunha Golden (Tabela 4). 

Estes resultados convergem com os encontrados por Dianese et al. (2007) para 

Sekati, o que nos possibilita apontar este genótipo, como potencial genitor para a 

obtenção de cultivares com maior resistência a pinta-preta. Contudo, além do 

potencial per se, avaliou-se o potencial desses genitores em combinações híbridas. 
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Tabela 4 - Teste de média para pinta-preta (A. caricae) avaliadas em agosto e novembro 2015 e março 2016, em Linhares, ES. 

Cruzamentos e 
genitores 

Severidade em folha (%) 
Incidência 
na folha 

Severidade em fruto 
(%) 

Incidência no fruto 

ago/15 nov/15 mar/16 mar/16 ago/15 nov/15 ago/15 nov/15 mar/16 

L – 1 0,65 c* 0,20 a 0,20 c 42,96 B 0,01 b 0,18 b 1,42 b 15,78 c 5,75 b 

L – 2 0,34 c 0,40 a 0,11 c 42,03 B 0,00 b 1,24 b 0,71 b 9,30 c 4,72 b 

L – 4 0,18 c 0,09 b 0,06 c 40,75 B 0,02 b 0,60 b 3,04 b 12,76 c 25,80 a 

L – 06 1,81 a 0,24 a 0,33 b 44,42 B 0,28 b 4,28 a 6,84 b 11,52 c 19,80 a 

L – 09 0,33 c 0,05 b 0,08 c 33,39 C 0,01 b 0,35 b 0,43 b 13,24 c 1,85 b 

L – 10 1,18 b 0,11 b 0,23 c 51,12 A 0,08 b 0,48 b 5,80 b 8,24 c 21,77 a 

L – 17 0,85 b 0,09 b 0,18 c 49,25 A 0,01 b 0,71 b 1,19 b 16,30 c 13,17 a 

L – 19 0,44 c 0,06 b 0,31 b 28,05 C 0,01 b 0,24 b 0,00 b 12,23 c 4,01 b 

L – 20 0,31 c 0,11 b 0,06 c 40,72 B 0,13 b 2,41 b 5,15 b 15,40 c 10,24 b 

L – 21 0,23 c 0,07 b 0,03 c 24,54 C 0,44 b 5,45 a 14,59 a 30,82 a 9,57 b 

SS4 X L – 1 0,30 c 0,09 b 0,11 c 53,80 A 0,07 b 0,90 b 4,09 b 9,90 c 3,73 b 

SS X L – 2 0,28 c 0,11 b 0,13 c 41,91 B 0,10 b 1,37 b 5,14 b 12,33 c 5,35 b 

SS X L – 4 0,10 c 0,05 b 0,08 c 50,52 A 0,04 b 0,94 b 1,85 b 8,05 c 8,03 b 

*Agrupamento de médias pelo teste de Scott-Knott ao nivel de 5% de probalilidade, em cada época de avaliação e em cada local de 

avaliação¹ SS = SS72/12  
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Tabela 4 – Cont. 

Cruzamentos e 
genitores 

Severidade em folha (%) 
Incidência 
na folha 

Severidade em fruto 
(%) 

Incidência no fruto 

ago/15 nov/15 mar/16 mar/16 ago/15 nov/15 ago/15 nov/15 mar/16 

SS X L – 6 0,15 c 0,12 b 0,16 c 47,63 B 0,02 b 1,43 b 3,38 b 15,64 c 5,04 b 

SS X L – 9 0,04 c 0,13 b 0,07 c 43,40 B 0,07 b 0,30 b 3,15 b 14,41 c 3,43 b 

SS X L – 17 0,48 c 0,18 a 0,33 b 39,94 B 0,05 b 1,46 b 5,45 b 18,65 c 9,42 b 

SS X L – 19 0,12 c 0,16 b 0,08 c 46,33 B 0,25 b 1,81 b 4,13 b 15,35 c 0,51 b 

Sekati X L – 1 0,12 c 0,21 a 0,10 c 60,73 A 0,01 b 0,88 b 0,86 b 11,84 c 8,96 b 

Sekati X L – 2 0,43 c 0,29 a 0,07 c 52,74 A 0,00 b 1,24 b 0,65 b 11,96 c 6,03 b 

Sekati X L – 4 0,40 c 0,11 b 0,04 c 59,57 A 0,04 b 1,32 b 1,99 b 16,50 c 13,39 a 

Sekati X L – 6 0,08 c 0,16 b 0,09 c 54,48 A 0,04 b 4,46 a 1,38 b 18,59 c 6,67 b 

Sekati X L – 9 0,36 c 0,09 b 0,08 c 45,95 B 0,04 b 0,45 b 1,37 b 14,65 c 2,20 b 

Sekati X L – 10 0,25 c 0,10 b 0,08 c 53,63 A 0,29 b 3,32 a 8,73 b 19,63 c 10,02 b 

Sekati X L – 17 0,09 c 0,30 a 0,08 c 67,10 A 0,22 b 1,54 b 6,93 b 31,95 a 6,98 b 

Sekati X L – 20 0,22 c 0,10 b 0,09 c 55,96 A 0,07 b 0,89 b 5,59 b 18,33 c 8,91 b 

41/7 X 10 0,12 c 0,15 b 0,10 c 55,92 A 0,02 b 3,48 a 2,67 b 21,53 b 17,19 a 

*Agrupamento de médias pelo teste de Scott-Knott ao nivel de 5% de probalilidade, em cada época de avaliação e em cada local de 

avaliação¹ SS = SS72/12  
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Tabela 4 – Cont. 

Cruzamentos e 
genitores 

Severidade em folha (%) 
Incidência 
na folha 

Severidade em fruto 
(%) 

Incidência no fruto 

ago/15 nov/15 mar/16 mar/16 ago/15 nov/15 ago/15 nov/15 mar/16 

JS-12 X 1 0,46 c 0,12 b 0,17 c 49,06 A 0,63 b 4,30 a 7,55 b 22,54 b 13,64 a 

JS-12 X 2 0,59 c 0,18 a 0,15 c 58,26 A 5,71 a 4,85 a 19,42 a 24,49 b 18,46 a 

JS-12 X 17 0,36 c 0,22 a 0,10 c 53,85 A 1,16 b 7,11 a 6,14 b 39,08 a 8,40 b 

JS-12 X 21 0,29 c 0,09 b 0,19 c 51,64 A 1,18 b 6,04 a 13,81 a 34,18 a 10,65 b 

41/7 0,08 c 0,15 b 0,13 c 71,31 A 1,30 b 1,32 b 9,25 b 26,48 b 19,01 a 

Sekati 0,13 c 0,04 b 0,12 c 45,71 B 0,07 b 0,55 b 4,47 b 16,67 c 4,29 b 

JS-12 0,20 c 0,19 a 0,18 c 54,90 A 0,13 b 0,65 b 7,99 b 22,87 b 10,68 b 

SS-72/12 0,54 c 0,09 b 0,05 c 40,95 B 0,09 b 1,38 b 1,73 b 7,24 c 1,56 b 

TAINUNG 0,28 c 0,06 b 0,43 b 55,54 A 0,44 b 6,06 a 7,22 b 28,96 a 10,41 b 

GOLDEN 0,22 c 0,11 b 0,11 c 46,85 B 0,03 b 1,63 b 1,40 b 30,14 a 1,95 b 

Média 0,35 0,14 0,15 48,75 0,36 2,10 5,02 18,19 9,31 

Amplitude 1,77 0,37 0,67 46,76 5,71 6,93 18,99 31,85 25,28 

*Agrupamento de médias pelo teste de Scott-Knott ao nivel de 5% de probalilidade, em cada época de avaliação e em cada local de 

avaliação¹ SS = SS72/12 
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Os híbridos que se destacaram nas três épocas de avaliação para 

severidade em folhas foram: SS-72/12 X 1, SS-72/12 X 2, SS-72/12 X 4, SS-72/12 

X 6, SS-72/12 X 9, SS-72/12 X 19, Sekati X 4, Sekati X 6, Sekati X 9, Sekati X 10, 

Sekati X 20, 41/7 X 10, JS-12 X 1 (Tabela 4). Todos os híbridos apresentaram pelo 

menos um dos genitores destacados como promissor, o que evidencia que tais 

genitores, além de apresentarem baixa severidade, podem também, contribuir para 

a redução da doença em cruzamentos. 

Vivas et al. (2011) selecionaram híbridos promissores à resistência à pinta-

preta em cruzamentos com Sekati e Sunrise Solo (SS-72/12), o que corrobora com 

os resultados encontrados no presente trabalho. Observou-se que L-6 e L-9, 

linhagens derivadas do genótipo Cariflora também apresentam potencial para o 

melhoramento visando resistência a doença, visto que os cruzamentos em que 

estão envolvidos exibiram menores médias (Tabela 4). Esta foi a primeira vez que 

linhagens hermafroditas derivadas de genótipos dioicos são avaliadas para 

resistência a doença.  

Os valores de severidade em frutos permitiram a formação de dois grupos, 

nas primeira e segunda épocas (Tabela 4), sendo os genitores mais resistentes às 

linhagens 1, 2, 4,9, 10, 17, 19, 20 e os genitores elite Sekati e JS-12, com valores 

de média mais baixos. Destes, os genótipos 4, 9, 20 e Sekati também apresentaram 

médias baixas de severidade em folha, o que em termos epidemiológicos é 

relevante, pois a resistência na folha pode correlacionar-se à resistência em fruto 

ou suprir escape a novas infecções nos frutos, pela redução do inóculo. Isso 

permite apontá-los como potenciais genitores para obtenção de cultivares com 

maior resistência à pinta-preta. As menores médias de severidade em frutos foram 

observadas nas combinações híbridas SS-72/12 X 1, SS-72/12 X 4, SS-72/12 X9, 

Sekati X1, Sekati X 9, Sekati X 20 (Tabela 4). Com exceção dos híbridos SS-72/12 

X 1 e Sekati X 9, os demais se encontram no grupo mais resistente e com médias 

menores de severidade em folha, demonstrando que na presença de genitores 

“promissores” a contribuição para a redução de doença ocorre também em frutos. 

Os dados de incidência na folha apresentam a formação de três grupos na 

terceira época de avaliação, a única que apresentou significância para esta 

característica (Tabela 4). As linhagens que melhor responderam a incidência foram 

a 9, 19, 21, coincidentemente, a menores valores observados nas mesmas 
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linhagens para severidade em folhas e em frutos, o que confere maior 

confiabilidade na resistência verificada nessas linhagens. 

A análise de incidência de pinta-preta nos frutos resultou na formação de 

dois grupos nas primeira e terceira épocas e três grupos de genótipos na segunda 

época (Tabela 4). Quanto à incidência de frutos doentes, as linhagens que melhor 

responderam “per se” foram a 1, 2, 9, 19, 20 e os genótipos Sekati e SS-72/12. 

Para estes genótipos, os dados apresentados de incidência assemelham-se com a 

severidade, confirmando que Sekati apresenta-se como possível portador de alelos 

que tendem a contribuir para a redução de doenças em híbridos de mamoeiro. Os 

híbridos que apresentaram melhores médias de incidência de frutos doentes foram 

SS-72/12 X 1, SS-72/12 X 2, SS-72/12 X 4, SS-72/12 X 6, SS-72/12 X 9, SS-72/12 

X 17, SS-72/12 X 19, Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati X 6, Sekati X 9, Sekati X 10 e 

Sekati X 20, nos quais é possível observar uma média inferior em relação aos 

genótipos “per se” (Tabela 4). Vivas et al. (2012a) apresentaram o genótipo Sekati 

como possível fonte de resistência à pinta-preta, resultados estes que confirmam 

os encontrados nesta pesquisa. Outro ponto a ser mencionado, refere-se ao fato 

do genótipo Cariflora ser capaz de gerar progênies hermafroditas com potencial 

para resistência à pinta-preta, produzindo linhagens, tanto com potencial “per se” 

quanto em combinação. Neste último caso, acredita-se que a heterose possa ser 

ainda explorada. 

Estudo realizado por Santa-Catarina em 2016, com os mesmos materiais 

apresentados nesta pesquisa, identificaram as linhagens 2 e 9 como promissoras, 

tanto para a produção quanto para qualidade dos frutos, fato este que integra a 

resistência a doenças, pois as médias de incidência em frutos em ambas as 

linhagens foram mais baixas. Quando se avaliou a severidade tanto em folha 

quanto em fruto, a linhagem 9 destacou-se como promissora.  

Santa-Catarina (2016), ao avaliar características agronômicas para o grupo 

Solo, apresentou os híbridos: SS-72/12x1, SS-72/12 x 2, SS-72/12 x 6 e SS-72/12 

x 9 como promissores, tanto para produção quanto para qualidade de frutos. 

Quanto à resistência este trabalho mostra que os híbridos SS-72/12 x 1 e SS-72/12 

x 9 apresentaram médias baixas para severidade em frutos e em cruzamentos com 

a linhagem 9, severidade de folha e incidência nos frutos. Os híbridos Formosa 

Sekati x 2, Sekati x 4, Sekati x 6 e Sekati x 10 foram superiores quanto às 

características agronômicas e de qualidade de frutos, sendo Sekati x 2, detentor de 
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menores médias de severidade e incidência de pinta-preta no fruto, Sekati x 4, 

menores médias de severidade de pinta-preta em folhas e frutos, e os cruzamentos 

Sekati x 6 e Sekati x 10 menores médias para severidade em folha e incidência no 

fruto. 

Os híbridos SS-72/12 x 1 e SS-72/12 x 9 do grupo Solo e Sekati x2, Sekati 

x4, Sekati x6 e Sekati x10 do grupo Formosa demonstraram maior resistência à 

pinta-preta. Segundo pesquisa realizada por Santa-Catarina (2016), os híbridos 

apresentaram excelentes características agronômicas e de qualidade de fruto, o 

que sugere a seleção destes para um novo ensaio de competição, em diferentes 

ambientes, visando o lançamento e registro futuro destes materiais do grupo Solo, 

superiores agronomicamente e mais resistentes à pinta-preta. 

 

3.1.4.2.2. Resistência à mancha-de-phoma per se e em 

cruzamentos 

O período com maior intensidade de incidência e severidade de mancha-

de-phoma nas folhas foi março de 2016 (Tabela 5). Segundo Lucena (2016), este 

é o período em que a doença ocorre de forma moderada. Possivelmente isto não 

ocorreu em agosto, devido ao baixo índice pluviométrico neste período, visto que o 

inóculo é melhor propagado via respingos de chuva. 

Pelo teste de agrupamento de Scott-Knott (1974) para incidência de 

mancha-de-phoma nas folhas, foi possível observar a formação de dois grupos, na 

segunda e três grupos na terceira época. Devido à primeira época não ter 

apresentado diferença estatisticamente significativa, esta não foi considerada nesta 

análise (Tabela 5). 

Os genótipos detentores das menores médias de incidência de mancha-

de-phoma em folhas nas duas épocas de avaliação foram as linhagens 4, 6, 13, 16, 

18 e 20 (Tabela 5). Dentre os genitores, é possível perceber os valores de média 

inferiores em Sekati e JS-12, na segunda época, tendendo a apresentar valores de 

severidade absolutos menores que 30%. Estudos realizados por Vivas et al. ( 2010a 

e 2014b), demonstraram menores médias de doença no genótipo JS-12, dado este, 

que confirma o encontrado no presente estudo. Além do potencial "per se", foi 

observado também o potencial desses genitores em combinações híbridas. 
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Tabela 5- Teste de média para mancha-de-phoma (S. caricae) avaliadas em agosto 

e novembro 2015 e março 2016, em Linhares, ES. 

Cruzamentos e 

Genitores 

Incidência na folha Severidade em folha (%) 

nov/15 mar/16 nov/15 mar/16 

L – 1 22.92 a 21.17 b 0,87 c 0,00 c 

L – 2 13.77 a 10.09 c 2,00 a 0,00 c 

L – 4 8.14 b 12.12 c 0,73 c 0,07 c 

L – 06 8.84 b 12.50 c 0,58 c 0,06 c 

L – 09 36.94 a 24.37 b 0,30 c 0,29 b 

L – 10 6.52 b 18.86 b 0,81 c 0,53 b 

L – 17 10.91 b 18.42 b 0,97 b 0,06 c 

L – 19 0.68 b 30.86 a 0,00 c 1,00 a 

L – 20 7,54 b 7.78 c 0,58 c 0,14 c 

L – 21 15,05 a 18.88 b 0,61 c 0,00 c 

SS1 X L – 1 15.91 a 17.15 c 1,20 b 0,00 c 

SS X L – 2 21.40 a 17.18 c 0,83 c 0,08 c 

SS X L – 4 15.40 a 16.31 c 0,00 c 0,00 c 

SS X L – 6 14.09 a 20.87 b 0,97 b 0,10 c 

SS X L – 9 18.51 a 14.82 c 0,83 c 0,21 c 

SS X L – 17 23.36 a 19.84 b 1,47 a 0,20 c 

SS X L – 19 22.93 a 20.28 b 0,83 c 0,33 b 

Sekati X L – 1 0.41 b 12.38 c 0,06 c 0,00 c 

Sekati X L – 2 8.53 b 21.11 b 0,60 c 0,00 c 

Sekati X L – 4 10.43 b 14.50 c 0,22 c 0,00 c 

Sekati X L – 6 5.32 b 27.27 a 0,06 c 0,08 c 

Sekati X L – 9 7.14 b 16.97 c 0,36 c 0,31 b 

*Agrupamento de médias pelo teste de Scott-Knott ao nivel de 5% de probalilidade, 

em cada época de avaliação e em cada local de avaliação. 
1 SS – SS72/12 
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Tabela 5 – Cont. 

Cruzamentos e 

Genitores 

Incidência na folha Severidade em folha (%) 

nov/15 mar/16 nov/15 mar/16 

Sekati X L – 10 6.90 b 17.91 c 0,25 c 0,14 c 

Sekati X L – 17 11.15 b 21.79 b 0,70 c 0,23 c 

Sekati X L – 20 7.77 b 11.81 c 0,72 c 0,25 c 

41/7 X 10 5.02 b 16.41 c 0,31 c 0,22 c 

JS-12 X 1 18.93 a 16.95 c 1,17 b 0,25 c 

JS-12 X 2 17.61 a 10.49 c 1,25 b 0,14 c 

JS-12 X 17 8.30 b 8.82 c 1,56 a 0,13 c 

JS-12 X 21 7.13 b 17.34 c 0,53 c 0,06 c 

41/7 3.76 b 27.35 a 0,25 c 0,17 c 

Sekati 4.39 b 24.24 b 0,22 c 0,14 c 

JS-12 10.87 b 18.80 b 0,95 b 0,45 b 

SS-72/12 22.81 a 19.71 b 0,58 c 0,07 c 

TAINUNG 19.84 a 21.18 b 0,42 c 0,06 c 

GOLDEN 14.58 a 32.95 a 0,61 c 0,50 b 

Média 11.91 17.70 0,68 0,17 

Amplitude 36.53 25.17 2,00 1,00 

*Agrupamento de médias pelo teste de Scott-Knott ao nivel de 5% de probalilidade, 
em cada época de avaliação e em cada local de avaliação. 
1 SS – SS72/12 
 

Os cruzamentos que se destacaram nas épocas de avaliação para 

incidência de phoma nas folhas foram: Sekati X 1, Sekati X 4, Sekati X 9, Sekati X 

10, Sekati X 20, 41/7 X 10, JS-12 X 17 e JS-12 X 21 (Tabela 5). Observou-se que, 

com exceção dos híbridos Sekati X 1, JS-12 X 17 e JS-12 X 21  os demais 

apresentaram valores de média inferiores também para pinta-preta. Vivas et al. 

(2015) observaram que os cruzamentos com JS-12 possuíam menores valores de 

média para mancha-de-phoma, corroborando deste modo, com os resultados 

encontrados neste trabalho. 
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A linhagem 9, derivada do genótipo Cariflora é potencialmente resistente, 

tendo as menores médias em todos os cruzamentos com ele realizados, tanto para 

mancha-de-phoma (Tabela 5) como para pinta-preta (Tabela 4). Isso mostra que 

as linhagens derivadas de genótipos dioicos possuem relevância quanto à 

resistência a doenças. 

Os valores de severidade na folha permitiram a formação de três grupos, 

tanto na segunda como na terceira épocas (Tabela 5), sendo os genótipos mais 

resistentes às linhagens 1, 4, 6, 20 e 21; os genitores elites 41/7, Sekati, SS-72/12; 

e à testemunha Tainung. Destes, os genótipos 4, 6, 20 apresentaram médias mais 

baixas também para incidência, permitindo sua seleção como potenciais genitores 

para obtenção de cultivares resistentes à mancha-de-phoma. Dados apresentados 

por Vivas et al. (2015) apontam o genótipo SS-72/12 como potencialmente detentor 

de resistência possuindo valores inferiores de média, sendo esse resultado também 

observado neste trabalho para severidade. 

Avaliou-se a severidade de mancha-de-phoma nas folhas, nos 

cruzamentos dos referidos genótipos, na qual se observaram menores médias para 

os híbridos: SS-72/12 X 2, SS-72/12 X 4, SS-72/12 X 9, Sekati X 1, Sekati X 2, 

Sekati X 4, Sekati X 6, Sekati X 10, Sekati X 17 e Sekati X 20, 41/7 X 10 e JS-12 X 

21. 

Quando observados separadamente os materiais de frutos pequenos, do 

grupo Solo, identificaram-se os materiais SS-72/12 x 2, SS-72/12 x 4 e SS-72/12 x 

9 com valores inferiores de severidade de mancha-de-phoma e, ainda, com valores 

de produção superiores (Santa-Catarina, 2016). Já, os híbridos do grupo Formosa, 

Sekati x 1, Sekati x 4, Sekati x 10 e Sekati x 20, apresentaram menores médias 

conjuntas de severidade e incidência de mancha-de-phoma, assim como as 

maiores médias para as características morfo-agronômicas. Os dados 

apresentados sugerem novos estudos, visando o lançamento destes genótipos 

híbridos, tanto do grupo Solo quanto do grupo Formosa, com capacidades 

superiores agronomicamente e com maiores níveis de resistência à mancha-de-

phoma. A capacidade de obtenção de materiais promissores quanto à resistência 

dentro dos grupos e entre os grupos, foi também observada por Vivas et al. (2014b) 

em avaliação de germoplasma e híbridos de mamoeiro resistentes à mancha-de-

phoma em condições de campo. 
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Observou-se que nenhum dos genótipos apresentou imunidade, ou seja, 

estava “livre de doença”, contudo, existiram genótipos que, em pelo menos uma 

época, não foram observados sintomas na folha abaixo da primeira flor aberta, 

foram eles: as linhagens 1, 2,19 e 21 e os híbridos SS 72/12 x 1, SS 72/12 x 4, 

Sekati x 1, Sekati x 2 e Sekati x 4. 

Nota-se que os genótipos (linhagens e híbridos) apresentaram para 

severidade uma redução de até 100%, enquanto para incidência, observou-se uma 

redução de 80% em alguns genótipos.  

 

3.1.4.3. Capacidade de combinação 

A capacidade específica de combinação (CEC) relaciona-se com 

interações não aditivas resultantes de complementações gênicas entre parentais, 

o que possibilita prever respostas com ganho genético com efeito heterótico 

(Bastos et al., 2003). Para o estudo de resistência, a combinação híbrida mais 

favorável deve ser, portanto, aquela que apresentar estimativas negativas de 

capacidade específica de combinação, ou seja, com menores quantidades de 

folhas e frutos doentes. 

Para todas as características avaliadas, constatou-se valores positivos e 

negativos de CEC, indicando existência de desvios de dominância, o que culmina 

em genes que aumentam a expressão do caráter e outros, igualmente dominantes, 

que reduzem esta expressão (Cruz e Vencovsky, 1989). 

 

3.1.4.3.1. Capacidade específica de combinação para pinta-preta 

Para severidade de pinta-preta no fruto os menores valores de CEC foram 

para os híbridos: SS 72/12 X 1, SS 72/12 X 4, SS 72/12 X 9 (Tabela 6). Para 

incidência de pinta-preta no fruto, as estimativas oscilaram entre -1,57 e 3,69, 

sendo os mais promissores: SS 72/12 X 1, SS 72/12 X 4, SS 72/12 X 9 e SS 72/12 

X 19. Em relação à severidade da pinta-preta na folha, estimativas negativas de 

CEC foram obtidas para os híbridos SS 72/12 X 4, SS 72/12 X 6, SS 72/12 X 9 e 

SS 72/12 X 19. Quanto à incidência de pinta-preta na folha, observou-se uma 

variação de -3,61 a 4,86, sendo os genótipos mais promissores, com valores 

negativos ou menores, SS 72/12 X 1, SS 72/12 X 4, SS 72/12 X 9 e SS 72/12 X 19 

(Tabela 6). 
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Tabela 6 - Estimativas de capacidade específica de combinação (CEC) dos sete híbridos de mamoeiro do grupo Solo, utilizando-se o 
testador SS-72/12 para as quatro características de resistência à pinta-preta (A. caricae), tanto nos frutos como nas folhas, Linhares, 
ES, 2015. 

Híbridos 

Características 

SPP Fruto IPP Fruto IPP Folha SPP Folha 

Média CEC Média CEC Média CEC Média CEC 

SS¹ X L-01 0,36 -0,10 5,91 -1,57 52,57 3,19 0,16 0,01 

SS X L-02 0,51 0,06 7,61 0,13 48,04 -1,33 0,17 0,02 

SS X L-04 0,33 -0,12 5,98 -1,50 54,23 4,86 0,08 -0,08 

SS X L-06 0,53 0,07 8,02 0,54 49,66 0,28 0,14 -0,01 

SS X L-09 0,15 -0,31 7,00 -0,48 47,61 -1,76 0,08 -0,07 

SS X L-17 0,63 0,18 11,17 3,69 47,74 -1,63 0,33 0,17 

SS X L-19 0,69 0,24 6,66 -0,81 45,76 -3,61 0,12 -0,04 

Média 0,46  7,48  49,37  0,15  

SPP: Severidade de pinta-preta; IPP: Incidência de pinta-preta; ¹ SS = SS72/1 
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Vivas et al. (2011, 2012a) obtiveram valores de CEC negativos para 

resistência à pinta-preta em cruzamentos com o genótipo ‘SS72/12’, confirmando 

seu potencial de resistência. Resultados apresentados por Santa-Catarina (2016) 

demostram que os cruzamentos SS 72/12 X 1, SS 72/12 X 2, SS 72/12 X 6, SS 

72/12 X 9 reúnem boas estimativas de CEC para as características de maior 

importância a nível agronômico. Resultados semelhantes foram encontrados por 

Barros et al. (2017) para retrocruzamento com ‘Cariflora”. Marin (2001) e Barros et 

al. (2017) destacam que o genótipo ‘Cariflora’, genitor recorrente no programa de 

retrocruzamento, possui excelente capacidade específica de combinação (CEC) 

com os genótipos do grupo Solo para diversas características morfo-agronômicas. 

No presente estudo, confirmou-se que os materiais advindos desse genitor 

apresentam também elevado nível de resistência à Asperisporium caricae. Conclui-

se que os genótipos SS 72/12 X 1 e SS 72/12 X 9 foram os mais resistentes e que, 

com base em Santa-Catarina (2016), são os que apresentam melhores índices 

quando avaliadas características morfo-agronômicas. 

Para os híbridos do grupo Formosa oriundos de cruzamentos com o 

testador ‘Sekati’, considerando a severidade de pinta-preta no fruto, os menores 

valores de CEC foram dos híbridos: Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati X 4, Sekati X 9, 

Sekati X 17 e Sekati X 20 (Tabela 7). As estimativas de incidência de pinta-preta 

no fruto oscilaram entre – 3,68 a 5,53 (Tabela7), sendo os genótipos Sekati X 1, 

Sekati X 2, Sekati X 6 e Sekati X 9 os detentores de menores estimativas (maiores 

estimativas negativas absolutas). Observou-se que para análise de pinta-preta no 

fruto, os híbridos Sekati X 1, Sekati X 2 e Sekati X 9 apresentaram–se como 

potencialmente resistentes, sendo o genótipo Sekati X 9 o possuidor de menores 

estimativas de CEC. Segundo Santa-Catarina (2016), o híbrido Sekati X 9 é 

promissor para número de frutos comerciais. 

Quando observadas as estimativas de CEC para as folhas, constatou-se 

que a severidade de pinta-preta apresentou estimativas negativas para os híbridos 

Sekati X 1, Sekati X 6, Sekati X 10, Sekati X 17 e Sekati X 20 (Tabela 7). 
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Tabela 7 - Estimativas de capacidade específica de combinação (CEC) dos oito híbridos de mamoeiro do grupo Formosa, utilizando-
se o testador Sekati para as quatro características de resistência à pinta-preta (A. caricae), tanto nos frutos como nas folhas, Linhares, 
ES, 2015. 

Híbridos 

Características 

SPP Fruto IPP Fruto IPP Folha SPP Folha 

Média CEC Média CEC Média CEC Média CEC 

Sekati X L-01 0,41 -0,28 7,22 -2,54 50,91 -0,87 0,14 -0,02 

Sekati X L-02 0,44 -0,25 6,21 -3,54 51,43 -0,35 0,26 0,10 

Sekati X L-04 0,54 -0,15 10,63 0,88 54,45 2,68 0,18 0,02 

Sekati X L-06 1,56 0,87 8,88 -0,87 51,28 -0,50 0,11 -0,05 

Sekati X L-09 0,17 -0,51 6,07 -3,68 45,08 -6,69 0,18 0,01 

Sekati X L-10 1,36 0,67 12,79 3,04 50,23 -1,54 0,14 -0,02 

Sekati X L-17 0,65 -0,04 15,29 5,53 57,06 5,28 0,15 -0,01 

Sekati X L-20 0,39 -0,30 10,94 1,19 53,76 1,98 0,14 -0,03 

Média 0,69  9,75  51,77  0,16  

SPP: Severidade de pinta-preta; IPP: Incidência de pinta-preta 
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A incidência de pinta-preta nas folhas mostra estimativas negativas para os 

híbridos Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati X 6, Sekati X 9 e Sekati X 10 (Tabela 7).  

Santa-Catarina (2016) identificou ainda que o cruzamento entre o testador Sekati e 

a linhagem 20 pode ser usado em seleção por apresentar boas estimativas de 

produtividade e qualidade, sendo essa linhagem citada como potencialmente 

superior para peso médio de frutos também por Barros et al.  (2017). Vivas et al. 

(2012a) confirmaram o potencial de resistência do parental Sekati, quando em 

cruzamento, permitindo a obtenção de estimativas de CEC negativas. As 

estimativas de CEC para o híbrido oriundo do testador 41/7 foram nulas, pois nesse 

estudo existia apenas um híbrido com o referido testador. 

Para os híbridos do grupo Formosa oriundos de cruzamentos com o 

testador ‘JS-12’, quanto a severidade de pinta-preta nos frutos, os genótipos que 

apresentaram melhores estimativas negativas foram: JS-12 X 1, JS-12 X 17 e JS-

12 X 2. As análises das estimativas de incidência nos frutos mostraram CEC 

variando de -3,62 a 20,79, onde os híbridos com melhores estimativas negativas 

foram JS-12 X 1 e JS-12 X 17 (Tabela 8), estes potencialmente resistentes a 

Asperisporium caricae nos frutos. 

Ao se avaliar os genótipos quanto à incidência e severidade nas folhas, foi 

possível observar que com relação à incidência houve variação de -2,26 a 2,36 

(Tabela 8), sendo os materiais com CEC negativos os genótipos JS-12 X 1 e JS-12 

X 17. É importante observar que os híbridos citados apresentaram CEC negativas 

também para incidência e severidade de pinta-preta em frutos de mamoeiro. Os 

dados de severidade em folhas destacam os híbridos JS-12 X 17 e JS-12 X 21 

(Tabela 8). 

Observou-se que o híbrido JS-12 X 17 apresentou maior nível de 

resistência em todas as variáveis avaliadas, podendo ser selecionado como 

material potencialmente resistente para pinta-preta do grupo Formosa. Segundo 

Santa-Catarina (2016), o híbrido citado anteriormente apresentou melhor 

capacidade combinatória para características voltadas para a qualidade dos frutos 

e características de maior importância para a cultura. 

Barros e colaboradores (2017), em estudos de CEC com o testador 

Formosa, identificaram os cruzamentos JS-12 X 17 e JS-12 X 21 como os mais 

promissores para peso médio dos frutos. Contudo, considerando o peso ideal dos 

frutos entre 0,900 a 1,100 g, os genótipos que mais se destacaram foram: JS-12 X 

1, JS-12 X 2 e JS-12 X 21 (Barros et al., 2017). 
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Tabela 8- Estimativas de capacidade específica de combinação (CEC) dos cinco híbridos de mamoeiro do grupo Formosa, utilizando-

se os testadores 41/7 e JS-12 para as quatro características de resistência à pinta-preta (A. caricae), tanto nos frutos como nas folhas, 
Linhares, ES, 2015. 

 Características 

Híbridos SPP Fruto IPP Fruto IPP Folha SPP Folha 

 Média CEC Média CEC Média CEC Média CEC 

41/7 X L-10 1,26 0,00 13,79 0,00 48,25 0,00 0,12 0,00 

JS-12 X L-01 1,86 -1,02 14,57 -3,62 50,86 -0,27 0,25 0,01 

JS-12 X L-02 4,31 1,43 20,79 20,79 53,48 2,36 0,31 0,06 

JS-12 X L-17 2,80 -0,08 17,87 -0,32 48,86 -2,26 0,23 -0,02 

JS-12 X L-21 2,55 -0,33 19,54 1,35 51,29 0,17 0,19 -0,05 

Média 2,56  17,31  50,55  0,22  

SPP: Severidade de pinta-preta; IPP: Incidência de pinta-preta 
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3.1.4.3.2. Capacidade específica de combinação para 

mancha-de-phoma. 

Para incidência de mancha-de-phoma na folha, estimativas negativas de 

CEC foram observadas nos híbridos: SS 72/12 X 1, SS 72/12 X 4 e SS 72/12 X 9 

(Tabela 9). Para severidade nas folhas destacaram-se os híbridos   SS 72/12 X 1, 

SS 72/12 X 2 e SS 72/12 X 4 (Tabela 9), como detentores de estimativas negativas 

para a referida doença. 

Os genótipos SS 72/12 X 1, e SS 72/12 X 4 (Tabela 9) foram os que 

apresentaram maiores valores de capacidade específica, tanto para incidência 

como para severidade de folhas. Segundo Santa-Catarina (2016), o híbrido SS 

72/12 X 1 apresentou melhores estimativas para as características de maior 

importância. O resultado encontrado mostra o potencial de seleção dos dois 

genótipos citados, vislumbrando-se a possibilidade de seleção de genótipos do 

grupo Solo com resistência à mancha-de-phoma. 

 

Tabela 9 - Estimativas de capacidade específica de combinação (CEC) dos sete 

híbridos de mamoeiro do grupo Solo, utilizando-se o testador SS-7212 para as duas 
características de resistência à mancha-de-phoma (S. caricae) nas folhas, 
Linhares, ES, 2015 e 2016. 

Híbridos 

Características 

IMP Folha SMP Folha 

Média CEC Média CEC 

SS¹ X L-01 12.62 -1.45 0,40 -0,02 

SS X L-02 14.81 0.74 0,35 -0,07 

SS X L-04 11.63 -2.44 0,08 -0,34 

SS X L-06 13.79 -0.28 0,42 0,00 

SS X L-09 13.11 -0.96 0,46 0,04 

SS X L-17 15.87 1.80 0,77 0,35 

SS X L-19 16.66 2.59 0,47 0,05 

Média 14,07  0,42  

IMP: Incidência de mancha-de-phoma; SMP: Severidade de mancha-de-phoma; ¹ 

SS = SS72/12 
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Para os híbridos do grupo Formosa oriundos do cruzamento com o testador 

‘Sekati’, estimativas de CEC para severidade de mancha-de-phoma na folha, os 

híbridos mais promissores foram: Sekati X 1, Sekati X 4, Sekati X 6 e Sekati X 10 

(Tabela 10). Quanto a incidência da mancha-de-phoma nas folhas, destacaram-se 

os híbridos Sekati X 1, Sekati X 9, Sekati X 20 (Tabela 10), detentores de melhores 

valores negativos de CEC. 

Vivas et al. (2011, 2013a) afirmam que as estimativas de capacidade 

combinatória podem ser utilizadas para a seleção de genitores e híbridos 

potencialmente promissores na geração de cultivares mais resistentes à mancha-

de-phoma, com destaque aos genitores JS-12 e Sekati. Os dados apresentados no 

presente estudo confirmam os encontrados pelos mesmos autores. 

Segundo Santa-Catarina (2016) os híbridos Formosa que apresentaram 

estimativas de capacidade específica de combinação para produção, foram Sekati 

X 1 e Sekati X 20. O híbrido Sekati X 20 apresentou também bons resultados para 

firmeza e espessura da polpa. 

Os resultados descritos neste trabalho, em consonância com os 

apresentados por Santa-Catarina (2016), colocam os genótipos Sekati X 1 e Sekati 

X 20, como potenciais híbridos do grupo Formosa resistentes e com características 

morfo-agronômicas de interesse. 
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Tabela 10 - Estimativas de capacidade específica de combinação (CEC) dos oito 

híbridos de mamoeiro do grupo Formosa, utilizando-se o testador Sekati para as 
duas características de resistência a mancha-de-phoma (S. caricae) nas folhas, 
Linhares, ES, 2015 e 2016. 

Híbridos 

Características 

IMP Folha SMP Folha 

Média CEC Média CEC 

Sekati X L-01 5.76 -4.21 0,17 -0,10 

Sekati X L-02 11.55 1.58 0,27 0,01 

Sekati X L-04 10.00 0.03 0,22 -0,04 

Sekati X L-06 12.52 2.56 0,12 -0,14 

Sekati X L-09 9.11 -0.86 0,32 0,06 

Sekati X L-10 10.09 0.12 0,16 -0,10 

Sekati X L-17 12.67 2.71 0,40 0,14 

Sekati X L-20 8.04 -1.93 0,44 0,17 

Média 9,97  0,26  

IMP: Incidência de mancha-de-phoma; SMP: Severidade de mancha-de-phoma 

 

Para híbridos do grupo Formosa oriundos do cruzamento com o testador 

‘JS-12’, as estimativas de capacidade específica de combinação para incidência de 

mancha-de-phoma oscilaram de -2,35 a 3,12 (Tabela 11), com os melhores híbridos 

possuidores de CEC negativa: JS-12 X 1, JS-12 X 17. Estes foram os mesmos que 

se destacaram para severidade de pinta–preta nos frutos, o que indica possibilidade 

de serem obtidos genótipos mais resistentes a múltiplas doenças. 

Quanto à severidade de mancha-de-phoma nas folhas, destacaram-se os 

híbridos JS-12 X 2 e JS-12 X 21 como detentores de estimativas negativas de 

capacidade específica de combinação (Tabela 11). O híbrido JS-12 X 21 foi o que 

melhor apresentou capacidade combinatória para produção (Santa-Catarina, 

2016). 
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Os resultados observados para esse testador indica o híbrido JS-12 X 21 

como potencial detentor de resistência à mancha-de-phoma, tanto para severidade 

quanto para incidência da doença, pois mesmo não apesentando valores de 

capacidade específica negativos, os resultados mostram uma CEC muito baixa, o 

que confirma os resultados apresentados por Vivas et al. (2011, 2013a), que 

destaca como genitor potencialmente detentor de resistência o testador ‘JS-12’.  

 

Tabela 11 - Estimativas de capacidade específica de combinação (CEC) dos cinco 

híbridos de mamoeiro do grupo Formosa, utilizando-se os testadores 41/7 e JS-12 
para as duas características de resistência à mancha-de-phoma (S. caricae) nas 
folhas, Linhares, ES, 2015 e 2016. 

Híbridos 

Características 

IMP Folha SMP Folha 

Média CEC Média CEC 

41/7 X L-10 8.85 0.00 0,31 0,00 

JS-12 X L-01 9.66 -1.05 0,57 0,05 

JS-12 X L-02 13.84 3.12 0,50 -0,03 

JS-12 X L-17 8.36 -2.35 0,66 0,13 

JS-12 X L-21 11.01 0.29 0,37 -0,15 

Média 10,34  0,48  

IMP: Incidência de mancha-de-phoma; SMP: Severidade de mancha-de-phoma 

 

3.1.4.4. Heterose 

O estudo da heterose em mamoeiro é aplicado para as diversas 

características morfo-agronômicas  (Marin et al., 2006a, b, Vivas et al., 2012a, 

2014c; Macedo et al., 2013; Cardoso et al., 2014, 2015; Santa-Catarina, 2016; 

Barros et al., 2017), sendo restrito o número de trabalhos para resistência a 

doenças em geral (Vivas, 2009; Vivas et al., 2012a, 2014c; Poltronieri et al., 2017). 

Para as características associadas à resistência de mamoeiro a doenças 

fúngicas, os valores mais baixos e negativos das médias são os desejáveis, pois 

buscam-se genótipos capazes de apresentar pouco ou praticamente nada de 

doença. 
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3.1.4.4.1. Heterose para resistência à pinta-preta 

No presente estudo, a heterose foi estimada apenas nas épocas de 

avaliação em que se constatou efeito significativo de genótipos, ou seja, para 

severidade em folha nas primeira e segunda épocas de avaliação. Para incidência 

de pinta-preta na folha, apenas a terceira época apresentou efeito significativo de 

genótipos. Para severidade e incidência de pinta-preta nos frutos, as três épocas 

de avaliações apresentaram efeito significativo dos genótipos. As combinações que 

apresentaram estimativas negativas de heterose nas duas épocas de avaliação 

para severidade em folha foram: SS-72/12 X 1 (-50,49; -40,56), SS-72/12 X 2 (-

36,24; -55,40), SS-72/12 X 4 (-72,29; -44,44), SS-72/12 X 6 (-87,22; -29,64) (Tabela 

12). 

Quanto à severidade em fruto, os melhores híbridos foram: SS-72/12 X 4 (-

31,42; -5,22; -93,28), SS-72/12 X 6 (-88,43; -49,44; -16,56) (Tabela 12). Os 

cruzamentos SS-72/12 X 4 e Sekati X 9 (Tabela 12) apresentaram estimativas 

negativas de heterose quanto à incidência em frutos. Para incidência de pinta-preta 

na folha, os híbridos com valores negativos de heterose foram SS 72/12 X 17 e 

41/7 X 10. Considerando-se conjuntamente frutos e folhas, os híbridos SS-72/12 X 

4 e SS-72/12 X 6 foram os que mais diferiram dos parentais, com valores negativos 

expressivos de heterose. Os híbridos citados anteriormente, apresentam-se 

promissores para obtenção de uma planta com maior resistência em folhas e frutos, 

bem como redução no tamanho dos frutos, visto que, o cruzamento das linhagens 

foi feito com um genótipo do grupo Solo.  

 

  



58 
 

 

5
8

 

Tabela 12 - Estimativa de heterose para severidade de pinta-preta em folhas e 

frutos e para incidência de pinta-preta, avaliadas em híbridos de mamoeiro 
derivados de cruzamento com testadores do grupo Solo e Formosa, nos anos de 
2015 e 2015, Linhares, ES 

Híbridos 

SPPFr¹ IPPFr² SPPFo³ IPPFo4 

ago/15 nov/15 mar/16 ago/15 nov/15 mar/16 ago/15 nov/15 mar/16 

SS5 X L-1  35,57 14,38 38,89 159,48 -13,95 2,10 -50,49 -40,56 28,23 

SS X L-2  125,30 4,58 -27,57 321,04 49,17 70,18 -36,24 -55,40 1,02 

SS X L-4  -31,42 -5,22 -93,28 -22,37 -19,49 -41,30 -72,29 -44,44 23,68 

SS X L-6  -88,43 -49,44 -16,56 -21,07 66,80 -52,85 -87,22 -29,64 11,58 

SS X L-9  40,00 -65,35 -26,93 191,45 40,79 101,17 -90,41 85,89 16,77 

SS X L-17  3,41 39,49 151,07 272,87 58,46 27,85 -31,41 101,76 -11,44 

SS X L-19  383,56 123,25 -70,59 376,35 57,73 -81,57 -76,14 108,70 34,28 

Sekati X L-1  -87,50 139,83 389,81 -70,97 -27,01 78,60 -70,21 73,58 36,98 

Sekati X L-2  -100,00 38,23 -0,07 -74,76 -7,92 33,85 84,38 29,85 20,23 

Sekati X L-4  -14,26 128,67 -33,19 -46,92 12,12 -10,96 155,26 68,82 37,82 

Sekati X L-6  -76,61 84,67 29,58 -75,68 31,87 -44,59 -91,41 13,07 20,89 

Sekati X L-9  2,21 0,37 -65,52 -44,18 -2,03 -28,42 55,21 92,67 16,18 

Sekati X L-10  286,65 544,75 271,22 70,06 57,57 -23,09 -61,23 31,03 10,77 

Sekati X L-17  466,28 142,96 42,48 144,95 93,84 -20,07 -82,25 358,92 41,33 

Sekati X L-20  -33,30 -40,22 130,04 16,21 14,31 22,66 -1,12 25,33 29,50 

41/7 X L-10  -96,84 288,11 14,29 -64,51 24,01 -15,72 -80,38 14,30 -8,65 

JS-12 X L-1  833,33 937,86 646,63 60,37 16,63 66,08 6,83 -39,91 0,26 

JS-12 X L-2  879,36 414,87 241,95 346,56 52,26 139,67 117,25 -38,98 20,21 

JS-12 X L-17  1642,99 948,38 -17,81 33,73 99,55 -29,56 -31,95 56,82 3,42 

JS-12 X L-21  317,68 98,31 131,86 22,32 27,33 5,13 33,60 -30,75 30,00 

¹ SPPFr - Severidade de pinta-preta no fruto; ² IPPFr - Incidência de pinta-preta no 

fruto; ³ SPPFo - Severidade de pinta-preta na folha; 4 IPPFo - Incidência de pinta-

preta na folha; 5 SS - SS72/12. 
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Do ponto de vista aplicado, é comum o cálculo da heterose em relação a 

uma cultivar de importância econômica (heterose-padrão), sendo que nesse 

trabalho optou-se por utilizar Golden para os materiais do grupo Solo e Tainung 

para materiais do grupo Formosa. O cálculo demonstrou que para severidade de 

pinta-preta em folha, o cruzamento SS-72/12 X 4 apresentou valores de heterose-

padrão negativos, comprovando sua maior resistência à cultivar do grupo Solo mais 

plantada (Tabela 13). Considerando a severidade de pinta-preta em frutos, nota-se 

que grande parte dos híbridos do grupo Formosa produzidos apresentaram-se 

superiores em resistência dos frutos em relação à testemunha Tainung, 

principalmente nos meses de agosto e novembro. Os cruzamentos que 

apresentaram valores de heterose negativa para as três épocas de avaliação foram: 

Sekati x 2, Sekati x 9, Sekati x 20, 41/7 x 10. (Tabela 13). Estes dados confirmam 

que o genitor Sekati apresenta um grau de resistência que pode ser passado via 

cruzamento, sendo este um material com bom desempenho "per se" e em 

cruzamentos. 

No grupo Solo, quanto à severidade de pinta-preta em frutos, apenas o 

cruzamento SS-72/12 X 6 apresentou desempenho superior a cultivar padrão 

Golden, em todas as avaliações (Tabela 13). Resultado este, também obtido na 

heterose com relação à média dos pais, o que comprova o grau de resistência 

desse material. 

A avaliação de incidência de pinta-preta nas folhas identificou 4 

cruzamentos do grupo Solo e 7 cruzamentos do grupo Formosa com valores 

negativos de heterose: SS-72/12 X 2, SS-72/12 X 9, SS-72/12 X 17, SS-72/12 X 19 

e Sekati x 2, Sekati x 6, Sekati x 9, Sekati x 10, JS-12 X 1, JS-12 X 17, JS-12 X 21, 

respectivamente (Tabela 13). 

Para incidência de pinta-preta nos frutos, apenas os híbridos do grupo 

Formosa Sekati x 1, Sekati x 2, Sekati x 6, Sekati x 9 e Sekati x 20 apresentaram 

maior resistência em todas as épocas de avaliação, em relação à cultivar Tainung 

(Tabela 13), o que reforça a superioridade destes híbridos em relação às 

testemunhas comparadoras utilizadas. 

Considerando, conjuntamente, todas as variáveis analisadas, foi possível 

concluir que os híbridos do grupo Formosa: Sekati X 2, Sekati X 9 e Sekati X 20, 

apresentaram boas estimativas em relação à severidade e incidência de pinta-preta 

em frutos em todas as épocas de avaliações da doença (Tabela 13). Estes 



60 
 

 

6
0

 

cruzamentos poderão ser indicados visando a produção de sementes de mamão-

híbrido geneticamente superiores e resistentes à pinta-preta. 

 

Tabela 13 - Heterose cultivar padrão para severidade de pinta-preta em folha, fruto 

e incidência de pinta-preta em híbridos de mamoeiro, derivados de cruzamento com 
testadores do grupo Solo e Formosa, nos anos de 2015 e 2016 em Linhares, ES  

Híbridos 
SPPFr¹ IPPFr² SPPFo³ IPPFo4 

ago/15 nov/15 mar/16 ago/15 nov/15 mar/16 ago/15 nov/15 mar/16 

SS5 X L-1 122,33 -44,98 0,00 192,02 -67,15 91,61 -23,48 -1,41 14,85 

SS X L-2 244,33 -15,78 0,00 266,70 -59,09 174,57 -2,91 17,65 -10,53 

SS X L-4 27,67 -42,32 0,00 32,22 -73,29 312,49 -55,87 -32,30 7,84 

SS X L-6 -27,67 -12,09 0,00 141,37 -48,09 158,64 3,00 41,22 1,67 

SS X L-9 133,33 -81,56 0,00 124,73 -52,18 76,20 16,24 -39,72 -7,35 

SS X L-17 66,67 -10,25 0,00 288,81 -38,13 383,64 61,78 188,35 -14,75 

SS X L-19 733,33 11,16 0,00 194,52 -49,05 -73,63 39,72 -33,80 -1,10 

Sekati X L-1 -98,87 -85,41 122,70 -88,15 -59,11 -13,96 278,73 -76,74 9,34 

Sekati X L-2 -100,00 -79,55 -50,03 -90,95 -58,72 -42,11 421,27 -84,49 -5,04 

Sekati X L-4 -90,94 -78,25 70,42 -72,38 -43,02 28,64 96,91 -90,30 7,26 

Sekati X L-6 -90,56 -26,37 17,04 -80,95 -35,81 -35,91 187,82 -78,67 -1,91 

Sekati X L-9 -90,56 -92,51 -82,96 -81,06 -49,42 -78,91 57,64 -81,40 -17,27 

Sekati XL10 -35,09 -45,25 222,63 20,92 -32,22 -3,75 72,73 -81,00 -3,44 

Sekati XL17 -49,81 -74,62 29,52 -3,97 10,34 -33,00 442,36 -82,16 20,81 

Sekati XL20 -84,90 -85,36 -47,72 -22,59 -36,71 -14,46 72,73 -78,67 0,76 

41/7 X L-10 -95,09 -42,53 -90,87 -63,00 -25,66 65,08 166,73 -76,74 0,68 

JS-12 X L-1 42,63 -29,01 345,33 4,57 -22,18 31,04 112,18 -60,47 -11,67 

JS-12 X L-2 1192,35 -19,93 151,13 169,12 -15,44 77,31 227,27 -65,88 4,89 

JS-12 X L-17 163,01 17,45 -13,63 -14,94 34,95 -19,31 296,91 -76,74 -3,04 

JS-12 X L-21 167,90 -0,22 189,71 91,34 18,03 2,26 60,55 -55,42 -7,03 

¹ SPPFr - Severidade de pinta-preta no fruto; ² IPPFr - Incidência de pinta-preta no 

fruto; ³ SPPFo - Severidade de pinta-preta na folha; 4 IPPFo - Incidência de pinta-

preta na folha; 5 SS - SS72/12. 
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3.1.4.4.2. Heterose para resistência à mancha-de-phoma 

Assim como nas avaliações de heterose para pinta-preta, para mancha-de-

phoma estimou-se a heterose com base apenas nas avaliações em que se 

constatou efeito significativo de genótipos, ou seja, para severidade e incidência da 

mancha-de-phoma nas folhas (Tabela 14). Este efeito foi observado na segunda e 

terceira épocas de avaliação. As combinações que apresentaram estimativas de 

heterose negativas para incidência da mancha-de-phoma na folha durante as duas 

épocas foram: SS 72/12 X 1 ( -30.43; -16,09), SS 72/12 X 9 ( -21.80; -9.99), Sekati 

X 1 (-97.02; -45.47), Sekati X 9 (-65.46; -30.16), 41/7 X 10 (-2.34; -28,98); JS-12 X 

2 (-75.84; -86.78); JS-12 X 17 (-23.74; -52.63); JS-12 X 21 (-45.01; -7.99) (Tabela 

14). 

Cruzamentos com o genitor SS 72/12, apresentando valores de heterose 

negativa foram também observados por Vivas et al. (2014b), que evidenciou a 

possibilidade de obtenção de híbridos do grupo Solo com elevado grau de 

resistência à mancha-de-phoma. 
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Tabela 14 - Estimativa de heterose para severidade e incidência de mancha-de-

phoma em folhas, avaliadas em híbridos de mamoeiro, derivados de cruzamento 
com testadores do grupo Solo e Formosa, nos anos de 2015 e 2016 em Linhares, 
ES. 

Híbridos 
IMPFo1 SMPFo2 

nov/15 mar/16 nov/15 mar/16 

SS3 X L-1 -30.43 -16.09 64,65 -100,00 

SS X L-2 17.01 15.30 -35,49 144,98 

SS X L-4 -0.46 2.47 -100,00 -100,00 

SS X L-6 -10.95 29.57 66,82 64,34 

SS X L-9 -21.80 -9.99 88,32 16,24 

SS X L-17 9.80 -22.28 88,64 228,68 

SS X L-19 95.22 -19.82 185,72 -37,51 

Sekati X L-1 -97.02 -45.47 -89,89 -100,00 

Sekati X L-2 -6.04 23.01 -45,95 -100,00 

Sekati X L-4 66.40 -20.22 -53,41 -100,00 

Sekati X L-6 -19.68 48.49 -86,28 -13,81 

Sekati X L-9 -65.46 -30.16 39,12 41,86 

Sekati X L-10 26.43 -16.88 -51,22 -58,51 

Sekati X L-17 45.74 2.17 17,19 139,73 

Sekati X L-20 30.22 -26.23 80,04 80,77 

41/7 X L-10 -2.34 -28.98 -42,18 -36,35 

JS-12 X L-1 12.04 -15.17 28,68 12,36 

JS-12 X L-2 42.99 -27.36 -15,11 -37,84 

JS-12 X L-17 -23.74 -52.63 62,26 -46,68 

JS-12 X L-21 -45.01 -7.99 -32,05 -75,28 

¹IMPFr= Incidência de mancha-de-phoma na folha; ²SMPFo=Severidade de 

mancha-de-phoma na folha; 3 SS = SS72/12. 

 
 
Para severidade da mancha-de-phoma nas folhas, constatou-se que 

apenas o cruzamento SS 72/12 X 4, pertencente ao grupo Solo, mostrou valores 

negativos de heterose, sendo este genótipo encontrado com valores negativos 

também para incidência de mancha-de-phoma em folhas na segunda época e 
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severidade de pinta-preta em folhas e frutos. Em contrapartida, observou-se que 

praticamente todos os híbridos do grupo Formosa apresentaram heterose negativa 

para severidade de mancha-de-phoma, sendo eles: Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati 

X4, Sekati X 6, Sekati X 10, 41/7 X 10, 41/7 x 10,JS-12 X 2 e JS-12 X 21 (Tabela 

14). 

Os dados do presente estudo corroboram com os obtidos por Vivas e 

colaboradores (2014b), demonstrando que os genótipos Sekati e JS-12 são fontes 

de resistência à mancha-de-phoma. 

A heterose em relação à cultivar padrão (heterose-padrão) demonstra o 

quanto o híbrido supera a cultivar-padrão mais cultivada comercialmente. Neste 

caso, para incidência de mancha-de-phoma nas folhas, apenas um genótipo do 

grupo Solo apresentou heterose cultivar-padrão negativa, SS72-12 X 9, os 

cruzamentos do grupo solo Formosa Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati X 4, Sekati X 9, 

Sekati X 10, 41/7 x 10, JS-12 X 1, JS-12 X 2, JS-12 X 17 e JS-12 X 21      

apresentaram valores negativos, maiores em termos absolutos (Tabela 15). Nestes 

casos, os híbridos oferecem níveis de resistência à mancha-de-phoma superiores 

a Tainung. 

Quanto à heterose-padrão em relação à severidade de mancha-de-phoma 

nas folhas, os cruzamentos SS 72/12 X 4, Sekati X 1 e Sekati X 4 foram os que se 

destacaram nas duas épocas de avaliação, tanto para a testemunha do grupo Solo 

Golden, quanto para a do grupo Formosa Tainung (Tabela 15). 

Os dados apresentados mostram que os genitores Sekati e SS 72/12 

possuem um grau de resistência que pode ser passado às gerações futuras sendo 

que o genótipo Sekati, tem essas características, tanto para mancha-de-phoma, 

quanto para pinta-preta, conforme resultados anteriores.  
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Tabela 15 - Heterose cultivar padrão para severidade e incidência de mancha-de-

phoma em folha, em híbridos de mamoeiro derivados de cruzamento com 
testadores do grupo Solo e Formosa, nos anos de 2015 e 2016 em Linhares, ES. 
 

Híbridos 
IMPFo¹ SMPFo² 

nov/15 ** mar/16 ** nov/15 ** mar/16 ** 

SS3 X L-1 9.10 -47.95 95,90 -100,00 

SS X L-2 46.76 -47.86 36,61 -83,66 

SS X L-4 5.65 -50.50 -100,00 -100,00 

SS X L-6 -3.34 -36.67 59,30 -80,00 

SS X L-9 60.23 -39.79 36,34 -58,34 

SS X L-17 26.95 -55.03 140,44 -60,00 

SS X L-19 57.27 -38.46 36,61 -33,34 

Sekati X L-1 -97.95 -41.55 -86,80 -100,00 

Sekati X L-2 -57.01 -0.30 43,99 -100,00 

Sekati X L-4 -47.45 -31.52 -46,80 -100,00 

Sekati X L-6 -73.21 28.79 -86,80 51,45 

Sekati X L-9 -64.02 -19.85 -13,20 454,55 

Sekati X L10 -65.24 -15.43 -40,00 151,45 

Sekati X L17 -43.81 2.90 67,58 321,27 

Sekati X L20 -60.85 -44.24 73,19 354,55 

41/7 X L-10 -74.71 -22.51 -26,81 303,09 

JS-12 X L-1 -4.60 -19.95 179,99 354,55 

JS-12 X L-2 -11.24 -50.45 199,98 151,45 

JS-12 X L-17 -58.16 -58.37 273,17 142,36 

JS-12 X L-21 -64.09 -18.13 26,78 0,00 

¹IMPFr= Incidência de mancha-de-phoma na folha; ²SMPFo=Severidade de 
mancha-de-phoma na folha 3 SS = SS72/12. 



65 
 

 

6
5

 

Estudos realizados por Santa-Catarina (2016), com o mesmo grupo de 

genótipos, identificou para os materiais do grupo Solo melhores resultados de 

heterose no cruzamento SS 72/12 X 4, com maior magnitude de heterose padrão 

para produtividade, sendo este, observado também com melhores resultados para 

doença. O autor apresentou o híbrido SS 72/12 X 6 como detentor das melhores 

médias de heterose para firmeza do fruto e da polpa. Este híbrido foi também 

selecionado no presente estudo, por possuir maiores valores de resistência. Para 

os cruzamentos do grupo Formosa, observou-se maior produtividade nos 

cruzamentos de Sekati X 1, Sekati X 4 e Sekati X 20, enquanto que para teor de 

sólidos solúveis, os híbridos que detiveram melhores resultados foram Sekati X 4 e 

Sekati X 20 (Santa-Catarina, 2016), sendo os híbridos citados, detentores de 

heterose negativa para doença.  

 
 
 
 

3.1.5. CONCLUSÕES 

 
 
 

Com base nas médias, observou-se que os genótipos que apresentam 

menores médias de incidência e severidade de doença foram as linhagens 2, 4, 9, 

20 e o parental Sekati, além dos híbridos SS 72/12 X 1, SS 72/12 X 4 e SS 72/12 

X 9, para pinta-preta. As menores médias em mancha-de-phoma, considerando 

severidade e incidência foram obtidas pelas linhagens 4, 6 e 20 e os híbridos foram: 

SS 72/12 X 1, SS 72/12 X 2, SS 72/12 X 9 e Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati X 4, 

Sekati X 9, Sekati X 10, Sekati X 17 e Sekati X 20, 41/7 X10, JS-12 X 1, JS-12 X 2, 

JS-12 X 17 e JS-12 X 21 as linhagens 2 e 9 e os híbridos do grupo Solo SS 72/12 

X 1 e SS 72/12 X 9 e do grupo Formosa Sekati X 1, Sekati X 2, Sekati X 4 e Sekati 

X 20 atenderam às expectativas da pesquisa, possuindo em conjunto, 

características morfo-agronômicas e de resistência.  

Os valores de capacidade específica de combinação apontam os híbridos 

SS 72/12 X 9, Sekati X 1 e JS-12 X 17 com resultados promissores para a seleção 

de genótipos com resistência à pinta-preta, tanto em folha como em fruto, 

considerando apenas os frutos, além dos híbridos citados acima, são 

acrescentados os híbridos SS 72/12 X 1, Sekati X 9, Sekati X 20, JS-12 X 1 e JS-
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12 X 17, os híbridos que apresentaram resultados promissores para mancha-de-

phoma foram SS 72/12 X 1, SS 72/12 X 4, Sekati X 1, Sekati X 4 e JS-12 X 21 em 

folhas.  

Os efeitos de heterose mostram a possibilidade de ganhos genéticos 

significativos tanto para o grupo Solo quanto para o grupo Formosa. Para o grupo 

Solo o híbrido que apresentou valores de heterose negativa de severidade, tanto 

para pinta-preta quanto para mancha-de-phoma, foi SS 72/12 X 4. No grupo 

Formosa o híbrido com heterose negativa para pinta-preta foi Sekati X 9 e para 

mancha-de-phoma, os valores de heterose negativa para severidade foram obtidos 

para os híbridos Sekati X 1 e Sekati X 4. 

Os dados apresentados permitiram o lançamento de materiais que 

contemplam boas caraterísticas morfo-agronômicas e maior nível de resistência a 

doenças fúngicas foliares em estudo. 
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3.2. SELEÇÃO DE LINHAGENS F4 DE MAMOEIRO PARA RESISTÊNCIA À 

MANCHA-DE-PHOMA E PINTA-PRETA VIA MODELOS MISTOS 

 
 
 
 

3.2.1. INTRODUÇÃO 

 
 
 

O mamão (Carica papaya L.) é uma fruta tropical de grande importância 

para o Brasil. Dados da FAO, em 2015, apresentam o Brasil como segundo maior 

produtor da fruta, ficando atrás apenas da Índia. Todavia, a suscetibilidade do 

mamoeiro a doenças viróticas e fúngicas tem impedido a expansão dessa cultura 

frutícola no país (Liberato e Zambolim, 2002). A incidência e severidade das 

doenças fúngicas chegam em níveis tão elevados em épocas chuvosas e mais 

favoráveis que o controle químico, essencial para a obtenção de produções 

rentáveis, torna-se ineficaz (Suzuki et al., 2007).  

Dentre as doenças fúngicas foliares em mamoeiros brasileiros as de maior 

importância no campo são: a pinta-preta, causada pelo Asperisporium caricae 

(Speg.) Maubl e a mancha-de-phoma, causada pelo fungo Stagonosporopsis 

caricae (Sydow & P. Sydow) Aveskamp, Gruyter & Verkley, as quais podem 

provocar desfolha acentuada e perdas significativas na produção. Para estas 

doenças, o controle químico exclusivo, via pulverizações com fungicidas, possui 

limitações técnicas, podendo não ser efetivo sob condição chuvosa ou em função 

da seleção de isolados de fitopatógenos resistentes aos fungicidas (Garcia, 1999; 

Ghini e Kimati H., 2000). Ramalho et al. (2012) alerta sobre a necessidade de 

cultivares de mamoeiro resistentes às principais doenças e pragas, com eficiência 
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no uso de nutrientes e água, além de boas características nutricionais e com 

maiores produtividades. Porém, no melhoramento genético de plantas em geral, a 

produtividade é uma das caraterísticas mais complexas, que resulta da expressão 

e da associação de diferentes componentes, não apenas genéticos, mas associada 

ao manejo da cultura, sob forte influência do ambiente.  

O mesmo pode-se afirmar quanto à resistência a doenças. A 

vulnerabilidade da cultura do mamoeiro a várias doenças dificulta a condução de 

experimentos e restringe, muitas vezes, o avanço de gerações nas diferentes 

etapas do melhoramento. Por exemplo, o rouguing imposto legalmente para o 

controle de viroses, resulta em perdas de parcelas e, às vezes, de experimentos 

inteiros. As perdas, devido ao ataque de pragas e doenças, resulta em forte 

desbalanceamento experimental, impossibilitando a estimação de parâmetros 

genéticos e a predição dos valores genéticos aditivos e genotípicos (Resende et 

al., 2001). Para suplantar tais deficiências, uma alternativa é o uso de modelos 

mistos, os quais tem poder preditivo sobre respostas genéticas a partir de amostras 

da população. Modelos mistos são aplicados na avaliação genética de indivíduos 

candidatos à seleção, descrevendo dados experimentais preditivos, com efeitos 

fixos e aleatórios. Para seleção em espécies perenes, o método REML/BLUP, ou 

seja, a estimação de componentes de variância através da máxima verossimilhança 

restrita (REML) e a predição de valores genéticos pela predição linear não viciada 

(BLUP), é o mais indicado, pois permite uma predição precisa e imparcial dos 

valores genéticos, fornecendo informações adicionais de grande relevância para a 

identificação de genótipos superiores, aumentando a eficiência dos resultados 

(Resende, 2002; Ramalho e Araújo, 2011). O método Blup permite maximizar a 

precisão seletiva, impactando de forma positiva na identificação dos melhores 

indivíduos e os ganhos com a seleção. No entanto, a aplicação dessa metodologia 

no melhoramento de mamão ainda é muito escassa, principalmente em se tratando 

de características de resistência.  

As características de resistência a doenças possuem difícil avaliação, pois 

são necessárias diversas avaliações dos diferentes tipos de sintomas e nos 

diferentes órgãos em que estes se manifestam, além da análise das diferentes 

épocas de infecção. Uma alternativa para avaliação mais reduzida dessas 

características é a análise de correlações, pois a correlação, permite uma seleção 

indireta dos genótipos resistentes, reduzindo assim a necessidade de avaliações 
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dos diferentes tipos de sintomas e nos diferentes órgãos, os quais podem ser 

colineares. Ao se reduzir as variáveis colineares àquelas mais explicativas, reduz-

se assim o trabalho de pesquisa na busca de seleção para resistência a doenças. 

Para a correta identificação da correlação, é necessário identificar os efeitos diretos 

e indiretos que controlam cada característica. Para tanto, uma das técnicas de 

análise multivariada utilizada é a Path Analysis (do inglês) ou análise de trilha 

(Liberato et al., 1999, 2000; Cruz et al., 2012). Observa-se que a correlação entre 

dois caracteres pode ser de natureza fenotípica, genotípica ou ambiental, porém, a 

genotípica é a de maior interesse para o melhoramento, pois é de natureza herdável 

(Nogueira et al., 2012). Pela análise de trilha decompõem-se a correlação existente 

em efeitos diretos e indiretos, através de uma variável principal e outras variáveis 

explicativas (Cabral et al., 2011), o que embasa melhor as hipóteses de causa e 

efeito, entre variáveis correlacionadas (Schuster, 1996). 

Buscando a seleção de genótipos do grupo Formosa quanto à resistência 

à pinta-preta e à mancha-de-phoma, foram estimados, neste trabalho, parâmetros 

genéticos, a repetibilidade e seleção com base na estabilidade dos valores 

genotípicos em uma progênie F4, advindas do cruzamento entre os genitores Sekati 

e JS-12, em quatro épocas de avaliação. Sendo a população avaliada pertencente 

ao programa de melhoramento genético da cultura do mamoeiro, desenvolvido em 

Linhares - ES, através da parceria UENF/CALIMAN. Ainda, estudou-se por análise 

de trilha, a correlação das características avaliadas de resistência e de 

produtividade, via modelos mistos. 

 
 
 
 

3.2.2. REVISÃO 

 
 
 

3.2.2.1. Medidas repetidas no melhoramento de plantas 

As características de interesse no melhoramento genético de fruteiras 

expressam-se mais de uma vez no mesmo indivíduo, gerando, deste modo, 

medidas repetidas no tempo ou no espaço. Os indivíduos pertencentes a essas 

espécies, devem ser avaliados por meio de modelos estatísticos que considerem o 
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efeito de ambiente permanente e o parâmetro associado à correlação fenotípica 

entre medidas repetidas em um mesmo indivíduo, conhecido como repetibilidade 

(Viana e Resende, 2014). 

O conceito básico consiste no estudo de variáveis em experimentos 

delineados ou não, com os dados coletados em pontos espaçados igualmente no 

tempo. Ou seja, os tratamentos devem ser avaliados nas unidades experimentais, 

e os dados devem ser coletados em sequência no tempo em cada unidade. 

Seguindo esse preceito básico, têm-se experimentos fatoriais com dois fatores: 

tratamento (genótipos), também chamado fatore subjetivo-entre; e tempo, chamado 

de fator subjetivo-dentro (Quintal, 2013). 

Um aspecto importante da repetibilidade é a capacidade de expressão, da 

variância média de determinado número de medidas, que corresponde às variações 

genotípicas e às alterações dos efeitos permanentes do ambiente, como proporção 

da variância fenotípica total. Observa-se que o ganho em acurácia no valor 

fenotípico do caráter pode ser relacionado com a repetibilidade e com o número de 

medições (Falconer e Mackay, 1996; Martuscello et al., 2007). 

Quando uma característica apresenta alta repetibilidade, há indicativo de 

pouco ganho em acurácia com o aumento do número de medidas repetidas. No 

entanto, quando a repetibilidade é baixa, são necessários grandes números de 

medições para se alcançar valores de determinação satisfatórios. Deste modo, o 

aumento do número de medidas tomadas para cada característica diminui a 

variância temporária causada pelo ambiente e a variância fenotípica, o que melhora 

a acurácia do coeficiente de repetibilidade. Ressalta-se que quando a variância 

ambiental temporária é baixa e a repetibilidade é alta, o aumento da tomada de 

dados pouco influenciará na melhoria do valor genotípico do indivíduo. Porém, se 

o valor de repetibilidade for baixo, o aumento no número de avaliações permitirá 

um ganho no valor genotípico (Martuscello et al., 2007).  

Para os programas de melhoramento, o conhecimento sobre esse dado é 

de extrema importância, pois possibilita estimar o número de avaliações 

necessárias para seleção de genótipos superiores de forma mais eficiente, além da 

economia de custos, tempo e mão de obra (Cruz et al., 2012). 

Para a cultura do mamão, foi estimada a repetibilidade de características 

ligadas ao rendimento (massa média de fruto, número de frutos comerciais e 

produção) por Luz et al. (2015), que observou dentre as características avaliadas 
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que o peso médio dos frutos é a característica mais estável ao longo do ciclo de 

produção. Já segundo Cortes (2017),  elevadas magnitudes de repetibilidade (> 

0,6) foram observadas para altura da planta; moderada magnitude de repetibilidade 

para diâmetro do caule ( entre 0,30 e 0,6) e baixa magnitude para as demais 

características de frutos: firmeza, espessura e teor de sólidos solúveis da polpa. 

Não foram encontrados estudos dessa natureza para resistência a doenças na 

cultura do mamoeiro. 

 

3.2.2.2. Seleção de genótipos via modelos mistos 

A estimação dos componentes de variância, usualmente utiliza o método 

dos quadrados mínimos, ou ANOVA, devido à simplicidade no uso do método. No 

entanto, nem sempre é possível realizar a estimação de todas as informações 

genótipo-ambiente por meio dessa metodologia, pois o método exige algumas 

condições para uma melhor precisão, como por exemplo, parcelas balanceadas 

(Hu, 2015). 

A cultura do mamoeiro, assim como as espécies perenes, de forma geral, 

apresenta aspectos que, por diversas vezes, impossibilitam a obtenção das 

condições exigidas pelo método dos quadrados mínimos (ANOVA). Aspectos 

como, expressão dos caracteres ao longo do tempo, desbalanceamento provocado 

por morte de plantas, necessidade de medições repetidas em um mesmo indivíduo 

durante vários anos ou épocas, entre outros (Viana e Resende, 2014). 

A modelagem mista chega como uma alternativa que permite a avaliação 

de genótipos, mesmo não apresentando as condições exigidas pela ANOVA, 

caracterizada pela presença de um ou mais efeitos fixos, além da média e um ou 

mais efeitos aleatórios. Além do erro experimental, esta modelagem possibilita a 

obtenção de estimativas para os efeitos fixos e predição para os aleatórios de forma 

conjunta (Resende, 2007).  

As análises de adaptabilidade e estabilidade produtiva, pelas quais é 

possível a identificação de genótipos com comportamento desejado e responsivos 

às variações ambientais, em condições específicas ou amplas, são  metodologias 

que podem ser empregadas para seleção, utilizando apenas uma estatística e 

apresentando dados superiores, quando comparados a estatísticas que utilizam 

apenas da característica desejada para seleção (Resende, 2007). 
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Resende (2002) afirma que o procedimento BLUP (Best Linear Umbeased 

Prediction - melhor preditor linear não-viesado), utilizado inicialmente para gado de 

leite, ajusta os dados, considerando os efeitos ambientais identificáveis (efeito de 

bloco, de período de medição, de local, entre outros) e, simultaneamente, prediz os 

valores genéticos dos indivíduos. A predição dos valores genéticos pelo BLUP pode 

ser feita por efeitos aleatórios em concordância aos efeitos fixos, assim como com 

desajuste de informações nas parcelas. Isso é possível devido ao método ser 

embasado em modelos lineares compostos por matrizes de incidência, tanto de 

efeitos fixos como de aleatórios. Assim, inviabilizam que a inversão da matriz de 

estimativas apresente infinitas soluções. Além disso, o BLUP minimiza os efeitos 

de dados desbalanceados, ponderando-os pela quantidade disponível para cada 

genótipo, permitindo, deste modo, estimativas mais eficientes que as obtidas via 

método dos mínimos quadrados (Silva et al., 2017). O procedimento BLUB é ótimo 

para seleção, considerando efeitos aditivos, de dominância e genotípicos.  O BLUP 

permite o uso simultâneo de várias fontes de informações provenientes de vários 

experimentos ou locais, avaliados em uma ou diversas épocas. 

 Para a correta aplicação do procedimento BLUP, são necessárias 

estimativas fidedignas de componentes de variância, que são obtidos por meio da 

metodologia REML (Restricted Maximum Likelihood - máxima verossimilhança 

restrita), para dados desbalanceados ou não. O método possui vantagens 

superiores quando comparado ao método dos mínimos quadrados para estimação 

de dados desbalanceados (Searle et al., 1992). Além de não gerar estimativas 

tendenciosas dos parâmetros, esse método leva em conta a covariância genética 

entre as observações, ponderando os genótipos com número desigual de 

informações na mesma ou em diferentes gerações, compara genótipos através do 

tempo e espaço, permite lidar com estruturas complexas de dados, como medidas 

repetidas, diferentes épocas, locais e delineamentos, permite a utilização de dados 

com estrutura desbalanceada, além de permitir a utilização de um grande número 

de informações que geram estimativas mais concisas e precisas (Resende, 2002). 

O procedimento REML/BLUP consiste, portanto, em estimar componentes 

da variância a partir de um modelo estatístico. Como não é possível, na maioria das 

vezes, mensurar todos os indivíduos de uma população, a informação inicial ficará 

restrita a uma amostra representativa. O método busca estimar os componentes a 

partir de valores iniciais de forma a maximizar a probabilidade de confiança dos 
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dados amostrados, conforme o modelo assumido. Portanto, é baseado em métodos 

numéricos, álgebra linear, visando a obtenção da solução interativa das equações 

de modelo misto (obtenção do BLUP) e no cálculo numérico para 

maximização/minimização de funções de várias variáveis, visando a obtenção das 

estimativas REML (Resende, 2004). 

Diversos autores têm utilizado a metodologia REML/BLUP para seleção de 

genótipos, em espécies como goiabeira (Almeida, 2017), mamoeiro (Pinto et al., 

2013; Ramos et al., 2014; Silva et al., 2017), manga rosa (Maia et al., 2014), 

maracujá azedo (Rocha, 2014), algodão (Carvalho et al., 2016) e milho (Silva, 

2016). Contudo, observa-se que grande parte dos estudos são voltados para 

caracteres morfo-agronômicos, estudos de modelagem mista para seleção, 

visando resistência a doenças no mamoeiro são escassos, sendo os trabalhos de 

Vivas et al. (2014a, b), uns dos poucos trabalhos realizados com essa vertente. 

Neste trabalho, os autores observaram que a modelagem mista é um método 

eficiente para a classificação de genitores quando consideradas as habilidades de 

combinação em um dialelo circulante, apresentando correlação acima de 0,8 e 

predição de progênies resistentes. 

 

3.2.2.3. Correlações e análise de trilha entre os caracteres 

Os programas de melhoramento buscam obter cultivares superiores, mas 

agregar vantagens adicionais ou selecionar genótipos com diversas características 

é um desafio constante. O mercado exige, além de produtividades superiores, 

características capazes de reduzir o custo de produção, resistência ou tolerância a 

pragas e doenças, maior eficiência de nutrientes, arquitetura adequada, visando 

facilitar o manejo, entre outras (Ramalho et al., 2012a). 

Considerando o grande número de caracteres a serem utilizados como 

critérios de seleção ao mesmo tempo, os programas de melhoramento vêm 

encontrando dificuldades na seleção dos genótipos, devido à existência de 

correlação entre os caracteres. Esta correlação pode apresentar-se positiva ou 

negativa (Ramalho et al., 2012a). 

A importância de estudos de correlação entre características reside na 

possibilidade de se avaliar o quanto a alteração em um caráter pode afetar os 

demais. Essa informação é importante para os melhoristas, principalmente quando 



74 
 

 

7
4

 

a seleção de um caráter é dificultada por causa de baixa herdabilidade ou 

dificuldades na mensuração e identificação (Cruz et al., 2012). 

Pode-se estimar correlações fenotípicas, genotípicas e ambientais. A 

correlação fenotípica é feita com base nos dados coletados, podendo induzir os 

melhoristas a erros (Chaudhary et al., 1973). As correlações genéticas podem ser 

causadas por pleiotropismo, fenômeno pelo qual um gene influencia dois ou mais 

caracteres. As ligações gênicas podem, também, ser a causa da correlação, no 

entanto, essa correlação é transitória e ocorre principalmente em populações 

derivadas de cruzamentos entre linhagens divergentes (Falconer e Mackay, 1996). 

Segundo estudos realizados por Cruz et al. (2014), o ambiente é a causa 

de correlação entre características, quando estas estão influenciadas pelas 

mesmas condições. Se um ambiente favorece um caráter em detrimento do outro, 

as correlações serão negativas; serão positivas se as duas variáveis analisadas 

forem beneficiadas ou prejudicadas juntas, pelas mesmas condições ambientais.  

O valor dos coeficientes de correlação não ultrapassa uma unidade e é 

adimensional. Os coeficientes que apresentam valores iguais a zero evidenciam a 

falta de relação linear entre as características, e não a ausência de relação ou 

dependência entre elas (Cruz et al., 2012). 

As análises de correlação entre as variáveis são essenciais na 

determinação dos critérios para a seleção, porém, a magnitude e o valor das 

correlações não são suficientes para esclarecer as relações entre as variáveis, sem 

apresentar a exata importância dos efeitos diretos e indiretos  dos fatores (Cruz et 

al., 2012). 

Estudos correlacionando características de resistência de plantas e 

produtividade têm sido abordados em café por Rocha et al. (2017), em soja por 

Machado (2017), maracujá doce por Braga (2011), em mamoeiro por Suzuki et al. 

(2007) e algodoeiro por Gridi-Papp et al. (1994).  

Embora úteis, os coeficientes de correlação podem resultar em equívocos 

de estratégia de seleção, pois a alta magnitude da correlação entre dois caracteres 

pode ocorrer em virtude do efeito indireto de um terceiro ou de um grupo de 

caracteres (Santos et al., 2017). Devido aos problemas existentes na correlação, 

Wright em 1921 e 1923 propôs a metodologia de análise de trilha (Path Analyse), 

que desdobra as correlações estimadas em efeitos diretos e indiretos de caracteres 

sobre uma variável básica. As estimativas são obtidas por meio de equações de 
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regressão, nas quais as variáveis são previamente padronizadas. O 

desdobramento das correlações depende do conjunto das características 

estudadas, as quais normalmente, são estabelecidas pelo conhecimento do 

pesquisador, pela sua importância e pelas possíveis inter-relações expressas em 

diagramas de trilha (Cruz et al., 2012). 

A análise de trilha auxilia na seleção indireta, confirmando os resultados 

apresentados nas análises de correlação entre as características. O sucesso dessa 

análise reside na formulação de hipóteses de causa e efeito entre variáveis, ou seja 

é uma ferramenta que permite aos melhoristas compreender as causas envolvidas 

na associação entre caracteres e decompor a correlação existente entre os efeitos 

diretos e indiretos. A decomposição é realizada através de uma variável principal e 

das variáveis explicativas (Schuster, 1996; Li et al., 2013). 

Estudos de correlação e análise de trilha em mamoeiros têm sido 

realizados por Suzuki et al., (2007); Oliveira et al., (2010); Silva, (2015); Silva et al., 

(2016) e Cortes et al., (2017), visando compreender as relações entre variáveis 

morfo-agronômicas  da cultura, para otimizar as seleções e facilitar o trabalho de 

campo, reduzindo-se assim o número de caracteres a serem avaliados (limitando a 

seleção das características de maior associação causa-efeito ou mais 

correlacionadas com a produtividade e a qualidade dos frutos). Apesar de sua 

importância, tais análises são pouco empregadas na fitopatologia (Liberato et al., 

1999), bem como na área de resistência de plantas à doenças (Liberato et al., 

2000). 

 
 
 
 

3.2.3. MATERIAL E MÉTODOS 

 
 
 

3.2.3.1. Material Vegetal 

A população avaliada foi constituída por 130 progênies F4 obtidas pelo 

método SSD (Single Seed Descent), derivada do cruzamento entre as linhagens 

Sekati e JS-12, cujo os genitores pertencem ao grupo Formosa. Os genitores 

apresentam características agronômicas e sensoriais distintas, sendo o genitor 
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Sekati detentor de frutos grandes com ótima firmeza de polpa e teor de sólidos 

solúveis baixo (ºBrix) (Yamanishi et al., 2006). Por outro lado, o genitor JS-12 

apresenta firmeza moderada e frutos grandes, com alto teor de sólidos solúveis 

(ºBrix) (Cardoso et al., 2015). Deste modo, o genitor Sekati foi utilizado como fonte 

de firmeza de polpa, enquanto o JS-12 como fonte de sabor. 

O cruzamento foi realizado priorizando-se as características morfo-

agronômicas, contudo, estudos realizados na população mostram a relevância de 

avaliações quanto à resistência a doenças foliares, cujos trabalhos apontam estes 

genitores como possíveis fontes de resistência à pinta-preta (Dianese et al., 2007; 

Vivas et al., 2012a; Poltronieri et al., 2017) e a mancha-de-phoma (Vivas et al., 

2013d). Análise de resistência dos parentais, evidencia que o genitor Sekati 

apresenta resistência à pinta-preta, oídio e mancha-de-phoma. O genitor JS-12, 

também demonstrou níveis de resistência para as doenças acima citadas, contudo, 

para mancha-de-phoma, sua resistência superou o genótipo Sekati (Dianese et al., 

2007; Vivas et al., 2012a, d, 2013d, 2014c; Poltronieri et al., 2017). 

Os materiais do presente estudo foram obtidos da autofecundação, via 

proteção floral, das plantas hermafroditas de cada linhagem, realizadas a partir de 

90 dias após o plantio no campo. Do plantio das sementes obtidas, a partir dos três 

meses no campo, efetuou-se a fenotipagem e a genotipagem das populações 

obtidas, em cada etapa do programa de melhoramento (Figura 2). 
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Figura 1- Fluxograma das etapas do programa de melhoramento genético de 
mamoeiro da UENF e obtenção das progênies F4.  
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3.2.3.2. Área experimental 

O experimento foi conduzido em área comercial da empresa Caliman 

Agrícola S.A, localizada no município de Linhares, no estado do Espírito Santo, 

entre os paralelos geográficos de 19º06’ – 19º18’ de latitude sul e entre os 

meridianos 39º45’ – 40º19’ a oeste, sendo conduzido nos anos de 2015 e 2016. 

Segundo a classificação climática proposta por Köppen, a região é de clima tropical 

úmido (Awi), com inverno seco e chuvas máximas no verão (Alvares et al., 2014). 

 

3.2.3.3. Delineamento e condições experimentais 

O experimento foi composto de 130 linhagens F4. O delineamento utilizado 

foi blocos casualizados com seis repetições, tendo uma planta como parcela 

experimental, totalizando 780 plantas distribuídas em espaçamento de 3,6 m entre 

fileiras e 1.5 m entre plantas dentro da fileira. 

Em março de 2015 foi realizado o semeio das 130 linhagens F4, sendo 

estas transplantados para a área comercial em abril. Visando a obtenção de planta 

hermafrodita, foram plantadas três mudas por cova. Após a sexagem (três meses 

após o plantio) foi mantida apenas uma planta hermafrodita. 

Os tratos culturais foram conforme práticas adotadas em plantios 

comerciais da empresa Caliman Agrícola S.A, com irrigação por gotejamento na 

base da planta. Efetuou-se o controle fitossanitário mediante controle químico de 

plantas daninhas, pragas e patógenos, com aplicações dos seguintes grupos 

químicos: herbicidas (glicina substituída, bipiridílio, acetanilida); acaricidas e 

inseticidas (esteres de ácidos graxos, avermectinas e piretroides); e fungicidas 

(estrobilurinas, benzimidazóis, triazóis e ditiocarbamatos). 

 

3.2.3.4. Avaliação da pinta-preta e mancha do phoma 

Por meio de fenotipagem no campo, todas as plantas, nos seis blocos 

foram avaliadas. A identificação das plantas constituiu-se em uma etiqueta fixada 

no Solo contendo informações como repetição e genótipo. 

Foram realizadas quatro avaliações de campos, nos meses de novembro 

de 2015, março, junho e setembro de 2016. As avaliações permitiram a observação 
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das doenças em diferentes estações, visando-se ainda avaliar a repetibilidade e a 

estabilidade da resistência no tempo. 

Avaliaram-se, nas quatro épocas, as seguintes características (variáveis): 

- Severidade pinta-preta na folha (SPPFo), foram estimados com auxílio de 

escala diagramática adotada por Vivas et al (2011) com os valores de área 

lesionada de 0,2; 1,6; 3,5; 5,4; 7,6 e 12,8%; na folha cujo pecíolo detinha a primeira 

inflorescência recém-aberta. 

- Severidade de mancha-de-phoma na folha (SMPFo), foram estimados 

com auxílio de escala diagramática descrita por Terra et al. (2008), com os valores 

de área lesionada de 1; 2; 4; 8; 16 e 32%; observada na folha posterior à folha cujo 

pecíolo detinha a primeira inflorescência recém-aberta. 

- Severidade de pinta-preta no fruto (SPPFr), foi estimada com os frutos no 

estágio 0 de maturação, com o auxílio de escala diagramática descrita por Vivas et 

al. (2010b), com percentagens de área superficial lesionada de 0,1; 0,3; 0,6; 1,2; 

2,5; 5,0; 10,0 e 20,0%. 

- Número de folhas totais (NFoT): determinado pela contagem total de 

folhas presentes em cada planta. 

- Número de folhas com pinta-preta (NFoPP): determinado pela contagem 

de folhas com pinta-preta presentes em cada planta. 

- Número de folhas com mancha-de-phoma (NFoMP): determinado pela 

contagem de folhas com mancha-de-phoma presentes em cada planta. 

- Número de frutos totais (NFrT): determinado pela soma da contagem de 

frutos comerciais, carpeloides e pentândricos presentes em cada planta. 

- Número de frutos com pinta-preta (NFrPP): determinado pela soma da 

contagem de frutos comerciais, carpeloides e pentândricos com pinta-preta 

presentes em cada planta. 

- Incidência de pinta-preta na folha (IPPFo): calculada pela relação do 

número de folhas com sintomas de pinta-preta e do número de folhas totais da 

planta. 

Fórmula:  

𝐼𝑃𝑃𝐹𝑜 = (
𝑛º 𝑑𝑒 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 𝑐𝑜𝑚 𝑝𝑖𝑛𝑡𝑎 − 𝑝𝑟𝑒𝑡𝑎

𝑛º 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 𝑡𝑜𝑡𝑎𝑖𝑠
) 𝑥 100 
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- Incidência de pinta-preta no fruto (IPPFr): calculada pela relação do 

número de frutos com sintomas de pinta-preta e do número de frutos totais da 

planta. 

Fórmula:  

𝐼𝑃𝑃𝐹𝑟 = (
𝑛º 𝑑𝑒 𝑓𝑟𝑢𝑡𝑜𝑠 𝑐𝑜𝑚 𝑝𝑖𝑛𝑡𝑎 − 𝑝𝑟𝑒𝑡𝑎

𝑛º 𝑓𝑟𝑢𝑡𝑜𝑠 𝑡𝑜𝑡𝑎𝑖𝑠
) 𝑥 100 

 

- Incidência de mancha-de-phoma na folha (IMPFo): calculada pela relação 

do número de folhas com sintomas de mancha e do número de folhas totais da 

planta. 

Fórmula:  

𝐼𝑀𝑃𝐹𝑜 = (
𝑛º 𝑑𝑒 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 𝑐𝑜𝑚 𝑚𝑎𝑛𝑐ℎ𝑎 𝑑𝑒 𝑝ℎ𝑜𝑚𝑎

𝑛º 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 𝑡𝑜𝑡𝑎𝑖𝑠
) 𝑥 100 

 

3.2.3.5. Análises estatísticas 

Foi utilizada a metodologia dos modelos lineares mistos, devido ao 

desbalanceamento experimental provocado por perdas causadas por rouging 

devido a viroses, principalmente. Para a abordagem REML/BLUP, foi utilizado o 

modelo 28 do programa Selegen-REML/BLUP (Resende, 2016) apropriado para 

avaliação de linhagens em delineamento em blocos completos, com uma planta por 

parcela, em um mesmo local e com medições repetidas no tempo (épocas). 

A avaliação genética foi realizada empregando um modelo de acordo com 

a equação descrita abaixo: 

y = Xm + Zg + Wp + e 

 

Em que: 

y é o vetor de dados; 

m é o vetor dos efeitos das combinações medição-repetição (assumidos 

como fixos) somados à média geral; 

g é o vetor dos efeitos genotípicos (assumidos como aleatórios); 

p é vetor dos efeitos de ambiente permanente (parcelas no caso) 

(aleatórios); 

e é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios); 

X, Z e W representam as matrizes de incidência para os referidos efeitos; 
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O vetor m contempla todas as medições em todas as repetições e ajusta 

simultaneamente para os efeitos de repetições, medição e interação repetição x 

medição.   

 

3.2.3.5.1. Componentes de variância (REML individual) e 

coeficiente de repetibilidade 

Estimou-se a herdabilidade das médias e determinou-se a acurácia da 

predição de valores genotípicos obtidos com a realização de “m” medidas repetidas. 

Ainda, determinou-se a eficiência da realização de “m” medidas, 

calculando-se os seguintes componentes de variância: 

Vg: variância genotípica; 

Vperm: variância de ambiente permanente; 

Ve: variância residual temporária; 

Vf: variância fenotípica individual;  

H²g = h²: herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo, ou seja, 

dos efeitos genotípicos totais; 

r: repetibilidade ao nível de parcela: 

 

𝜌 =
(𝑉𝑔 + 𝑉𝑝𝑒𝑟𝑚)

𝑉𝑓
 

 

C²perm = c2: coeficiente de determinação dos efeitos de ambiente 

permanente; 

h2mg: herdabilidade da média de genótipos; 

Acgen: acurácia na seleção de genótipos;  

MG: Média geral do experimento. 

3.2.3.5.2. Componentes de média (BLUP Individual) e seleção 

genotípica 

Para a seleção de genótipos, considerando todas as épocas de avaliação, 

estudaram-se os efeitos (g) e valores (u + g) genotípicos preditos, livres de toda 

interação com épocas. A quantidade (u + g + gem) refere-se ao valor genotípico 

médio nas várias épocas e capitaliza uma interação média com todas as épocas 

avaliadas. 
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Considerando a seleção com base na estabilidade de valores genéticos, 

determinou-se estabilidade genotípica pelo método da média harmônica dos 

valores genotípicos (MHVG), conforme Resende (2002; 2004). No contexto dos 

modelos mistos, este é um método para ordenamento de genótipos, 

simultaneamente, por seus valores genéticos (produtividade) e estabilidade, refere-

se a um procedimento BLUP sob médias harmônicas. Quanto menor for o desvio 

padrão do comportamento genotípico através das épocas, maior será a média 

harmônica de seus valores genotípicos através das épocas. Assim, a seleção pelos 

maiores valores da média harmônica dos valores genotípicos (MHVG) implica, 

simultaneamente, seleção para produtividade e estabilidade. 

 

3.2.3.5.3. Correlações simples e análise de trilha das variáveis 

associadas às doenças pinta-preta e mancha-de-phoma 

do mamoeiro 

A análise de correlação fenotípica foi obtida com a planilha de dados 

fenotípicos. Para a estimação da correlação fenotípica foi utilizado o modelo 105 

de estatística geral. Após a obtenção das médias corrigidas pelo procedimento 

BLUP, foram estimadas as correlações genéticas a partir dos valores genotípicos 

(u+g) entre as características avaliadas (Resende, 2016).  

Posteriormente, as correlações genéticas serviram como base para o 

diagnóstico de multicolinearidade, para verificar a existência de multicolinearidade, 

proposta por Montgomery & Peck (1981), no intuito de se evitar superestimativas 

dos coeficientes de trilha (Cruz et al., 2012). 

A análise de trilha foi realizada com base na matriz de correlações 

genéticas, com um estimador de quadrados-mínimos (Cruz et al., 2012). 

Consideraram-se a realização do diagrama causal na decomposição das relações 

genéticas entre a produção de frutos, considerada como a característica principal 

e as características relacionadas às doenças: severidade e incidência de pinta-

preta na folha e no fruto e severidade e incidência de mancha-de-phoma em folhas 

sob diferentes efeitos, diretos e indiretos. Com base nas estimativas dos efeitos 

diretos e indiretos para com a variável principal produção de frutos, buscou-se 

verificar se a alta magnitude das correlações genéticas das variáveis básicas com 
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a variável principal deveu-se à contribuição indireta de uma ou mais das variáveis 

primárias ou secundárias. 

 
 
 
 

3.2.4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
 
 

3.2.4.1. Componentes de variância (REML individual) e coeficiente 

de repetibilidade 

Ao se desmembrar a variância fenotípica em variância genotípica, variância 

de efeitos permanentes e variância residual temporária, observou-se que a 

variância genética foi baixa, para a maioria das variáveis associadas às doenças 

(SPPFr = 0,030; IPPFr = 0,013; SPPFo = 0,068; SMPFo = 0,073 e IMPFo = 0,175), 

à exceção de IPPFo (0,3003), predominando os efeitos ambientais (Tabela 1). 

Pereira et al. (2013) afirmam que a elevada variância ambiental pode ser explicada, 

por se tratar de plantas perenes e jovens, pois as mesmas encontram-se 

submetidas às variações climáticas, contribuindo para que os potenciais genótipos 

sejam expressos em diferentes magnitudes ao longo dos anos. O ano de 2016 foi 

considerado atípico, com um período longo de seca, o que pode ter alterado as 

respostas quanto à resistência às doenças em estudo. 

 



 
 

 

8
4

 

 

Tabela 1 - Estimativas dos componentes de variância e coeficientes de determinação, obtidos pelo REML individual para severidade 

de pinta-preta no fruto (SPPFr), incidência de pinta-preta no fruto (IPPFr), severidade de pinta-preta na folha (SPPFo), incidência de 
pinta-preta na folha (IPPFo), severidade de mancha-de-phoma na folha (SMPFo) e incidência de mancha-de-phoma (IMPFo) em 
populações F4 de mamoeiro, em quatro épocas nos anos de 2015 e 2016, em Linhares-ES 
. 

 SPPFr1 IPPFr2 SPPFo3 IPPFo4 SMPFo5 IMPFo6 

Vg 0,030   0,013   0,068   0,303   0,073   0,175   

Vperm 0,001   0,001   0,002   0,019   0,005   0,012   

Ve 0,226   0,191   0,616   4,341   0,995   1,569   

Vf 0,257   0,205   0,687   4,663   1,073   1,756   

h²g 0,115 ± 0,017 0,063 ± 0,013 0,099 ± 0,016 0,065 ± 0,013 0,068 ± 0,013 0,100 ± 0,016 

r 0,119 ± 0,018 0,068 ± 0,013 0,103 ± 0,016 0,069 ± 0,013 0,073 ± 0,014 0,107 ± 0,017 

c²perm 0,004   0,005   0,003   0,004   0,004   0,007   

h²mg 0,755   0,612   0,723   0,622   0,635   0,722   

Média 0,900   0,887   1,182   3,774   6,123   4,969   
 

1 Severidade de pinta-preta no fruto; 2 Incidência de pinta-preta no fruto; 3 Severidade de pinta-preta na folha; 4 Incidência de pinta-preta 
na folha; 5 Severidade de mancha-de-phoma na folha; 4 Incidência de mancha-de-phoma na folha; Vg: variância genotípica; Vperm: 
variância de ambiente permanente; Ve: variância residual temporária; Vf: variância fenotípica individual; h2g = h2: herdabilidade de 
parcelas individuais no sentido amplo, ou seja, dos efeitos genotípicos totais; r: repetibilidade ao nível de parcela; c2perm = c2: 
coeficiente de determinação dos efeitos de ambiente permanente; h2mg: herdabilidade de médias de genótipos;  Média geral do 
experimento 
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Os fatores climáticos são capazes de exercer grande influência sobre o 

desenvolvimento da planta, essas condições afetam sobremaneira a incidência e a 

severidade das doenças que atacam a cultura, especialmente aquelas de natureza 

fúngica (Oliveira et al., 2011a). Ademais, os valores de incidência e severidade 

foram em geral, baixos, demonstrando que as condições ambientais não foram tão 

favoráveis à ocorrência das doenças, o que possibilitaria discriminar melhor os 

genótipos discrepantes quanto à resistência a doenças (dados não-apresentados). 

Segundo Oliveira et al (2011a) a pinta-preta ocorre com maior intensidade em 

condições de temperaturas entre 23 °C e 27 °C, com ventos fortes e altas 

precipitações pluviométricas, enquanto a mancha de phoma ocorre com maior 

severidade em regiões com alta umidade relativa quando ocorrem chuvas que 

facilitam a penetração do fungo.  

A herdabilidade individual no sentido amplo permite explorar toda variância 

genética entre os genótipos. Para as variáveis estudadas, foram estimados valores 

de 6% a 12%, consideradas de baixa magnitude. Resende (2002) classificou a 

herdabilidade em baixa quando apresentava valores inferiores a 0,15; mediana, 

quando apesentava valores entre 0,15 e 0,50 e de alta magnitude quando as 

estimativas apresentavam valores superiores a 0,50. Resultados em magnitudes 

semelhantes para características morfo-agronômicas foram observados por 

Teixeira et al. (2012) e Pinto et al. (2013) em mamoeiro; Carvalho et al. (2016) em 

açaizeiro e Almeida (2017) em goiabeira, demonstrando pouco sucesso quando 

selecionadas plantas individuais. Contudo, estudos de Pedrozo et al. (2009) com 

cana-de-açúcar afirmam uma tendência de se encontrar valores de herdabilidade 

entre baixo e médio quando se avaliam plantas individuais. Uma possível causa 

para as baixas estimativas de herdabilidade individual é a base genética estreita da 

população, além da alta influência ambiental, conforme discutido acima. 

Através dos resultados obtidos, nota-se que a seleção com base no 

indivíduo praticamente não apresenta ganhos para as futuras gerações, sendo 

deste modo, não recomendada, pois mesmo que fenotipicamente os resultados 

individuais de determinada planta sejam satisfatórios, estes não representam 

verdadeiramente o genótipo.   

Os valores de herdabilidade média dos genótipos (h2
mg), são estimados 

quando é utilizada a média dos blocos como critério de avaliação e/ou seleção 

(Resende, 2007). Em face dos valores obtidos para severidade de pinta-preta 
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apresentarem valores superiores a 72%, as herdabilidades de incidência à pinta-

preta serem superiores a 61% e os valores de mancha-de-phoma serem superiores 

a 63% (Tabela 1), ou seja, até dez vezes superior à herdabilidade individual, o que 

permite afirmar que a seleção com base na média de genótipos com altos níveis de 

resistência pode ser mais efetiva e indica uma maior viabilidade em termos de 

ganho genético. Considerando a severidade de pinta-preta, foi possível observar 

um maior ganho, pois a alta herdabilidade desta característica nos dá uma maior 

confiabilidade em selecionar genótipos que apresentem menos doença. Pinto et al. 

(2013), avaliando características morfo-agronômicas  em populações de mamoeiro, 

observou valores de herdabilidade média semelhantes aos encontrados no 

presente estudo. É importante afirmar que a herdabilidade é uma propriedade não 

só de um caráter, mas também da população e das circunstâncias ambientais as 

quais os indivíduos estão sujeitos, podendo seu valor ser afetado com as alterações 

nos componentes de variância genéticos e fenotípicos (Falconer, 1987). 

 

3.2.4.2. Eficiência no uso de M medidas 

Observou-se que para severidade de pinta-preta nos frutos, o coeficiente 

de repetibilidade individual (r) variou de 0,12 para 0,35, sendo de baixa e média 

magnitudes, respectivamente. A incidência de pinta-preta nos frutos apresentou o 

r variando de 0,07 para 0,22, sendo nesse caso ambos de baixa magnitude; e os 

valores de severidade de pinta-preta na folha variaram de 0,10 para 0,31, sendo 

considerados de baixa e média magnitudes. A incidência na folha apresentou 

valores de 0,07 para 0,27, ambos de baixa magnitude. Já os resultados de 

coeficiente de repetibilidade em severidade de mancha-de-phoma na folha 

apresentaram estimativas que variaram de 0,07 para 0,24 na quarta época e para 

incidência de mancha-de-phoma nas folhas o r foi de 0,11 para 0,32 (Tabela 2 e 3). 

Os coeficientes de repetibilidade foram classificados, segundo estudos de 

Resende (2002), onde coeficientes inferiores a 0,30 são considerados de baixa 

magnitude, indicando a necessidade de um maior número de medidas para 

aumento do ganho em acurácia. Entre 0,30 e 0,60 são considerados de média 

magnitude, mostrando regularidade entre medidas e evidências de efeitos 

ambientais na expressão das características e, acima de 0,60, de alta magnitude, 

indicando a possibilidade de predizer o valor real dos indivíduos. O conhecimento 
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do coeficiente de repetibilidade das características estudadas nos permite avaliar o 

tempo necessário para que a seleção de indivíduos superiores geneticamente seja 

feita com a acurácia desejada pelo pesquisador (Bruna et al., 2012).  

Considerando o número de avaliações realizadas, as características 

SPPFr, SPPFo e IPPFr apresentaram repetibilidade mediana e as demais 

características estudadas apresentaram baixa repetibilidade. Resultados 

semelhantes foram obtidos em estudos realizados por Cortes (2017) em mamoeiro 

para características agronômicas, como produtividade, firmeza do fruto, Brix, 

espessura da polpa, altura da planta e diâmetro do caule, onde os valores de 

repetibilidade observados variaram entre baixa, média e alta magnitude. Luz et al. 

(2015) em mamoeiro, para características relacionadas a rendimento, estimaram 

coeficientes de repetibilidade variando entre média e alta magnitudes.  Bruna et al. 

(2012), em pessegueiro, observaram para características de produtividade e 

adaptabilidade, valores de repetibilidade mediana e baixa. Menezes et al. (2016), 

em  capim-elefante e Pereira et al. (2013) em café, observaram repetibilidade 

mediana para características agronômicas e reação de resistência a ferrugem. 

Resultados de baixa repetibilidade foram observados em estudos com goiabeira 

quanto à produtividade da planta e características relacionadas ao fruto (Almeida, 

2017), o que sugere que são necessárias várias avaliações no tempo, com o intuito 

de se ter maior acurácia e ganhos na seleção de linhagens resistentes. 

No contexto de avaliação genotípica, quanto à eficiência no uso de m 

medidas, o parâmetro estatístico mais importante é a acurácia seletiva (Acm). Esse 

parâmetro refere-se ao valor genotípico verdadeiro do material genético, é aquele 

estimado ou predito a partir das informações de herdabilidade e repetibilidade do 

caráter, da quantidade e qualidade das informações e dos procedimentos utilizados 

na predição dos valores genéticos (Bruna et al., 2012). A acurácia é mais alta 

quanto menores forem os desvios absolutos entre os valores genéticos 

paramétricos ou verdadeiros e os valores genéticos estimados ou preditos (Maia et 

al., 2014). Os valores de acurácia podem ser classificados como muito alto (r > 

0,90), alto ( 0,70< r ≤ 0,90), moderado ( 0,50 < r ≤ 0,70) e baixo 

(r ≤ 0,50) (Resende e Duarte, 2007). 
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Tabela 2 - Eficiência das medidas repetidas preditas pelo Blup para severidade de pinta-preta em folha e fruto, incidência de pinta-preta 
em fruto avaliadas em quatro épocas, nos anos de 2015 e 2016, Linhares-ES. 
 

m 
SPPFr IPPFr SPPFo 

h2med r Acm Ef h2med R Acm Ef h2med r Acm Ef 

1 0.44 0.12 0.66 1.00 0.29 0.07 0.53 1.00 0.40 0.10 0.63 1.00 

2 0.61 0.21 0.78 1.34 0.44 0.13 0.67 1.37 0.57 0.19 0.75 1.35 

3 0.70 0.29 0.84 1.56 0.54 0.18 0.74 1.63 0.66 0.26 0.81 1.58 

4 0.76 0.35 0.87 1.72 0.61 0.22 0.78 1.82 0.72 0.31 0.85 1.75 

5 0.79 0.40 0.89 1.84 0.66 0.27 0.81 1.98 0.76 0.36 0.87 1.88 

6 0.82 0.45 0.91 1.94 0.70 0.30 0.84 2.12 0.80 0.41 0.89 1.99 

7 0.84 0.49 0.92 2.02 0.73 0.34 0.85 2.23 0.82 0.44 0.90 2.08 

8 0.86 0.52 0.93 2.09 0.76 0.37 0.87 2.33 0.84 0.48 0.92 2.16 

9 0.87 0.55 0.93 2.15 0.78 0.39 0.88 2.42 0.85 0.51 0.92 2.22 

10 0.88 0.57 0.94 2.20 0.79 0.42 0.89 2.49 0.86 0.53 0.93 2.28 
 

SPPFr - Severidade de pinta-preta no fruto; IPPFr - Incidência de pinta-preta no fruto; SPPFo - Severidade de pinta-preta na folha; r: 
Coeficiente de determinação da repetibilidade; Acm: acurácia dos valores fenotípicos permanentes baseados em m épocas de avaliação 
e Ef: eficiência das m avaliações, comparadas com a situação em que apenas uma avaliação é realizada. 
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Tabela 3 - Eficiência das medidas repetidas preditas pelo Blup para incidência de pinta-preta em folha e severidade e incidência de 
mancha-de-phoma em folha, avaliadas em quatro épocas, nos anos de 2015 e 2016, Linhares-ES. 

m 
IPPFo SMPFo IMPFo 

h2med r Acm Ef h2med R Acm Ef h2med r Acm Ef 

1 0.29 0.07 0.54 1.00 0.31 0.07 0.55 1.00 0.40 0.11 0.63 1.00 

2 0.45 0.13 0.67 1.37 0.47 0.14 0.68 1.37 0.57 0.19 0.75 1.34 

3 0.55 0.18 0.74 1.62 0.57 0.19 0.75 1.62 0.66 0.26 0.81 1.57 

4 0.62 0.23 0.79 1.82 0.63 0.24 0.80 1.81 0.72 0.32 0.85 1.74 

5 0.67 0.27 0.82 1.98 0.68 0.28 0.83 1.97 0.76 0.37 0.87 1.87 

6 0.71 0.31 0.84 2.11 0.72 0.32 0.85 2.10 0.79 0.42 0.89 1.98 

7 0.74 0.34 0.86 2.22 0.75 0.35 0.87 2.21 0.82 0.46 0.90 2.07 

8 0.76 0.37 0.87 2.32 0.77 0.39 0.88 2.30 0.83 0.49 0.91 2.14 

9 0.78 0.40 0.89 2.41 0.79 0.41 0.89 2.38 0.85 0.52 0.92 2.20 

10 0.80 0.43 0.89 2.48 0.81 0.44 0.90 2.46 0.86 0.54 0.93 2.26 
 

IPPFo - Incidência de pinta-preta na folha; SMPFo - Severidade de mancha-de-phoma na folha; IMPFo – Incidência de mancha-de-phoma 
na folha; r: Coeficiente de determinação da repetibilidade; Acm: acurácia dos valores fenotípicos permanentes baseados em m épocas de 
avaliação e Ef: eficiência das m avaliações, comparadas com a situação em que apenas uma avaliação é realizada . 
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De acordo com a predição obtida pelo BLUP (melhor preditor linear não-

viesado), para 10 diferentes épocas de avaliação com relação à acurácia, foi 

possível observar que todas as variáveis apresentadas no estudo obtiveram 

incrementos significativos de determinação genética até a quarta avaliação, 

indicando que as avaliações foram eficientes e são recomendadas. Para 

severidade e incidência de pinta-preta nos frutos, foi observado aumento de 0,66 

para 0,87 e de 0,53 para 0,78 respectivamente; os valores de severidade de pinta-

preta na folha variaram de 0,63 para 0,85 (tabela 2), enquanto para incidência na 

folha os valores foram de 0,54 para 0,79. Para severidade de mancha-de-phoma 

na folha a acurácia passou de 0,55 na primeira época e para 0,80, na quarta época, 

os valores de incidência de phoma nas folhas passaram de 0,63 para 0,85 (tabela 

3). 

Os altos valores de acurácia, considerando as quatro épocas de avaliação, 

apresentam boa precisão experimental, o que indica a existência de variância 

genética entre os genótipos avaliados. Portanto, pode-se concluir que há sentido 

em se selecionar genótipos quanto a resistência a mancha do phoma e pinta-preta 

nos frutos e em folhas. Resultados análogos, quanto a características morfo-

agronômicas , foram obtidos por Oliveira et al. (2011b), com maracujá; Bruna et al. 

(2012) com pessegueiro e por Assunção (2014) com capim- elefante. Todavia, há 

poucos estudos precedentes análogos a este, visando avaliar a viabilidade da 

seleção para resistência de plantas a doenças. Neste estudo, de maneira geral, a 

utilização de quatro épocas de avaliação possibilitou um aumento na eficiência de 

seleção para todos os caracteres avaliados, apresentando maior confiabilidade do 

valor fenotípico em predizer o valor real dos genótipos. 

 

3.2.4.3. Seleção de genótipos superiores 

No caso de resistência às doenças, são buscados ou selecionados os 

genótipos com menores médias e ganhos. Por isso, são selecionados os genótipos 

detentores dos valores mais baixos, com sintomas ausentes (valores nulos) ou com 

poucos sintomas (valores mais baixos). 

Observou-se que a média dos valores genotípicos dos indivíduos 

selecionados pelo índice foi de 0,75 para severidade de pinta-preta nos frutos, 

sendo inferior à média geral (0,90). Quanto à severidade de pinta-preta nos frutos, 

o genótipo 57 destacou-se com valor de 0,68. Considerando a incidência de pinta-
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preta no fruto, a média dos valores genotípicos dos genótipos selecionados foi de 

0,78, sendo inferior à média geral (0,89). O genótipo 82 foi o que mais se destacou 

para incidência de pinta-preta no fruto. Em relação a severidade de pinta-preta nas 

folhas a média dos valores genotípicos dos selecionados foi de 0,94, inferior à 

média geral (1,18), sendo o genótipo 129, detentor da média 0,75 o que mais se 

destacou. Quando avaliado a incidência de pinta-preta na folha, observou-se que a 

média dos genótipos selecionados foi de 3,20, sendo inferior à média geral (3,77), 

com destaque para o genótipo 52 com 2,18 de média. Para severidade de mancha-

de-phoma nas folhas, a média dos valores genotípicos dos genótipos selecionados 

foi de 5,83, inferior à média geral, cujo valor foi de 6,12. O genótipo 3 se destacou 

por apresentar uma média genotípica de 5,43. Considerando a incidência de 

mancha-de-phoma nas folhas, observou-se uma média de valores genotípicos dos 

genótipos selecionados de 4,51, um pouco inferior à média geral (4,70). O genótipo 

80 possui destaque devido a sua média de 4,19 (Tabela 4). 

Com base no ranqueamento dos valores de ganho para as características 

em estudo, foram selecionados os últimos 30 genótipos, para pinta-preta no fruto. 

Notou-se que os mesmos genótipos selecionados pela menor incidência, foram os 

mesmos selecionados para menores severidades, com destaque para as 

linhagens: 4, 16, 24, 57, 58, 80, 126 e 129 (Tabela 4 e 5). As linhagens selecionadas 

para severidade e incidência de pinta-preta na folha foram 18, 24,42, 46, 51, 52 e 

129. Para severidade e incidência de mancha-de-phoma nas folhas destacaram-se 

que as linhagens 11,18, 24, 27, 46, 51, 55, 64, 75, 80, 104, 107, e 129, as quais 

foram selecionadas para as duas características. 

As linhagens 24 e 129 apareceram entre as 30 melhores linhagens para 

todas as características avaliadas, podendo, deste modo, serem consideradas 

como potencialmente resistentes às duas doenças. 

As linhagens 46, 51, 80 e 129 foram selecionadas como melhores 

genótipos em todas as características relacionadas à severidade, tanto em folha 

para pinta-preta e mancha-de-phoma, quanto em fruto para pinta-preta. Observou-

se que as linhagens citadas possuem uma capacidade de redução de severidade, 

o que de certo modo é importante, pois, apesar de apresentarem sintomas, seus 

valores de média são mais baixos.  
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Tabela 4 – Ordenamento dos valores fenotípicos e ganhos preditos para severidade e incidência de pinta-preta em frutos (SPP Fr e 
IPP Fr) e severidade de pinta-preta em folhas (SPP Fo) em população F4 de mamoeiro, avaliadas em quatro épocas nos anos de 
2015 e 2016, em Linhares-ES. 

 
 

 

SPPFr: Severidade de pinta-preta nos frutos; IPPFr: Incidência de pinta-preta nos frutos; SPPFo Severidade de pinta-preta na folha; u+g: valores 
genotípicos preditos livres da interação com o ambiente; u + g + gem: valor genotípico médio nos vários ambientes e capitaliza uma interação 
média com todos os ambientes avaliados 

  

Ordem 
SPP Fr IPP Fr SPP Fo 

Genot u+g Ganho u+g+gem Genot u+g Ganho u+g+gem Genot u+g Ganho u+g+gem 

1 57 0.68 0.00 0.90 82 0.72 0.00 0.89 129 0.75 0.00 1.18 

2 52 0.70 0.00 0.90 13 0.72 0.00 0.89 27 0.77 0.00 1.19 

3 126 0.71 0.00 0.90 4 0.73 0.00 0.89 85 0.77 0.01 1.19 

4 93 0.71 0.00 0.90 116 0.73 0.00 0.89 113 0.83 0.01 1.19 

5 129 0.72 0.01 0.91 109 0.74 0.01 0.89 42 0.86 0.01 1.19 

6 22 0.73 0.01 0.91 64 0.74 0.01 0.89 24 0.88 0.02 1.20 

7 61 0.73 0.01 0.91 85 0.74 0.01 0.89 74 0.89 0.02 1.20 

8 16 0.74 0.01 0.91 129 0.76 0.01 0.90 51 0.90 0.02 1.20 

9 43 0.74 0.01 0.91 101 0.76 0.01 0.90 37 0.91 0.02 1.20 

10 90 0.75 0.01 0.91 80 0.78 0.01 0.90 82 0.91 0.03 1.21 

11 80 0.75 0.01 0.91 56 0.78 0.01 0.90 98 0.92 0.03 1.21 

12 124 0.75 0.02 0.92 40 0.79 0.01 0.90 88 0.93 0.03 1.21 

13 58 0.75 0.02 0.92 83 0.79 0.01 0.90 46 0.94 0.03 1.21 

14 21 0.75 0.02 0.92 81 0.79 0.02 0.90 116 0.96 0.04 1.22 

15 55 0.76 0.02 0.92 24 0.79 0.02 0.90 31 0.97 0.04 1.22 
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Tabela 4 – Cont.. 
 
 

 

SPPFr: Severidade de pinta-preta nos frutos; IPPFr: Incidência de pinta-preta nos frutos; SPPFo Severidade de pinta-preta na folha; u+g: valores 
genotípicos preditos livres da interação com o ambiente; u + g + gem: valor genotípico médio nos vários ambientes e capitaliza uma interação média 
com todos os ambientes avaliados  

Ordem 
SPP Fr IPP Fr SPP Fo 

Genot u+g Ganho u+g+gem Genot u+g Ganho u+g+gem Genot u+g Ganho u+g+gem 

16 4 0.76 0.02 0.92 113 0.79 0.02 0.90 4 0.98 0.04 1.22 

17 46 0.76 0.02 0.92 110 0.79 0.02 0.90 6 0.98 0.04 1.22 

18 99 0.77 0.02 0.92 126 0.79 0.02 0.91 83 0.98 0.04 1.23 

19 97 0.77 0.03 0.93 8 0.80 0.02 0.91 13 0.98 0.05 1.23 

20 31 0.77 0.03 0.93 16 0.80 0.02 0.91 57 0.99 0.05 1.23 

21 28 0.77 0.03 0.93 115 0.80 0.02 0.91 107 0.99 0.05 1.23 

22 98 0.77 0.03 0.93 57 0.80 0.02 0.91 102 1.00 0.05 1.23 

23 24 0.78 0.03 0.93 127 0.80 0.02 0.91 52 1.00 0.05 1.24 

24 51 0.78 0.03 0.93 25 0.81 0.03 0.91 19 1.01 0.06 1.24 

25 130 0.78 0.03 0.93 12 0.81 0.03 0.91 97 1.01 0.06 1.24 

26 5 0.78 0.04 0.94 95 0.81 0.03 0.91 20 1.01 0.06 1.24 

27 77 0.79 0.04 0.94 111 0.81 0.03 0.91 80 1.02 0.06 1.25 

28 107 0.79 0.04 0.94 60 0.82 0.03 0.92 122 1.02 0.07 1.25 

29 108 0.79 0.04 0.94 58 0.82 0.03 0.92 18 1.02 0.07 1.25 

30 122 0.79 0.04 0.94 76 0.82 0.03 0.92 40 1.03 0.07 1.25 

Média 0.9  0.89  1.18 

Média selecionados 0.75  0.78  0.94 

Ganho -12,26%  -7,26%  -19,4% 
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Tabela 5 - Ordenamento dos valores fenotípicos e ganhos preditos para incidência de pinta-preta em frutos (IPP Fo) e severidade e 
incidência de mancha-de-phoma (SMP Fo e IMP Fo) população F4 de mamoeiro, avaliadas em quatro épocas nos anos de 2015 e 
2016, em Linhares-ES. 
 

 

IPPFo: Incidência de pinta-preta na folha; SMPFo: Severidade de mancha-de-phoma na folha; IMPFo: Incidência de mancha-de-phoma na folha; 
u+g: valores genotípicos preditos livres da interação com o ambiente; u + g + gem: valor genotípico médio nos vários ambientes e capitaliza uma 
interação média com todos  

Ordem 
IPP Fo SMP Fo IMP Fo 

Genot u+g Ganho 
u+g+ 
gem 

Genot u+g Ganho 
u+g+ 
gem 

Genot u+g Ganho 
u+g+ 
gem 

1 52 2.18 0.00 3.77 3 5.43 0.00 6.12 80 4.19 0.00 4.97 

2 121 2.59 0.01 3.79 11 5.49 0.01 6.13 46 4.22 0.01 4.98 

3 18 2.62 0.02 3.80 51 5.58 0.01 6.13 75 4.26 0.01 4.98 

4 128 2.96 0.03 3.81 77 5.60 0.01 6.14 40 4.30 0.02 4.99 

5 38 2.99 0.04 3.81 129 5.61 0.02 6.14 82 4.32 0.02 4.99 

6 46 2.99 0.04 3.82 104 5.65 0.02 6.15 96 4.33 0.03 5.00 

7 111 3.02 0.05 3.83 24 5.65 0.03 6.15 104 4.34 0.03 5.00 

8 90 3.03 0.06 3.83 112 5.72 0.03 6.15 42 4.37 0.04 5.01 

9 14 3.05 0.06 3.84 126 5.74 0.03 6.16 129 4.40 0.04 5.01 

10 126 3.09 0.07 3.84 41 5.78 0.04 6.16 55 4.41 0.05 5.02 

11 51 3.13 0.08 3.85 83 5.80 0.04 6.16 18 4.46 0.05 5.02 

12 66 3.20 0.08 3.86 97 5.81 0.04 6.17 36 4.46 0.06 5.03 

13 11 3.23 0.09 3.86 2 5.84 0.05 6.17 64 4.46 0.06 5.03 

14 47 3.25 0.09 3.87 27 5.85 0.05 6.17 9 4.47 0.07 5.04 

15 72 3.26 0.10 3.87 55 5.87 0.05 6.18 107 4.50 0.07 5.04 
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Tabela 5 – Cont. 
 
 

 

IPPFo: Incidência de pinta-preta na folha; SMPFo: Severidade de mancha-de-phoma na folha; IMPFo: Incidência de mancha-de-phoma na folha; 
u+g: valores genotípicos preditos livres da interação com o ambiente; u + g + gem: valor genotípico médio nos vários ambientes e capitaliza uma 
interação média com todos os ambientes avaliados.

Ordem 
IPP Fo SMP Fo IMP Fo 

Genot u+g Ganho 
u+g+ 
gem 

Genot u+g Ganho 
u+g+ 
gem 

Genot u+g Ganho 
u+g+ 
gem 

16 77 3.26 0.10 3.88 80 5.89 0.06 6.18 92 4.53 0.08 5.05 

17 42 3.26 0.11 3.88 124 5.90 0.06 6.18 52 4.56 0.08 5.05 

18 131 3.28 0.12 3.89 115 5.90 0.06 6.18 27 4.58 0.09 5.06 

19 22 3.29 0.12 3.90 101 5.90 0.06 6.19 94 4.59 0.09 5.06 

20 33 3.37 0.13 3.90 64 5.91 0.07 6.19 59 4.61 0.10 5.07 

21 129 3.37 0.13 3.91 109 5.92 0.07 6.19 6 4.63 0.10 5.07 

22 106 3.39 0.14 3.91 108 5.93 0.07 6.19 11 4.64 0.10 5.07 

23 28 3.39 0.14 3.92 75 5.94 0.07 6.20 69 4.65 0.11 5.08 

24 24 3.40 0.15 3.92 8 5.94 0.08 6.20 120 4.65 0.11 5.08 

25 93 3.41 0.15 3.92 107 5.95 0.08 6.20 10 4.67 0.12 5.09 

26 56 3.44 0.16 3.93 46 5.95 0.08 6.20 105 4.68 0.12 5.09 

27 89 3.45 0.16 3.93 111 5.97 0.08 6.21 51 4.68 0.12 5.09 

28 110 3.46 0.17 3.94 18 5.98 0.09 6.21 12 4.69 0.13 5.10 

29 60 3.48 0.17 3.94 13 5.99 0.09 6.21 81 4.69 0.13 5.10 

30 5 3.51 0.17 3.95 57 6.00 0.09 6.21 24 4.70 0.14 5.11 

Média  3,77  6,12  4,70 

Média selecionados 3,20  5,83  4,51 

Ganho  -39,85%  -20,92%  -15,12% 
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Segundo Resende (2007), a metodologia do REML/BLUP proporciona o 

ordenamento dos genótipos potenciais para a seleção explorando toda a variação 

genotípica entre e dentro de progênies, porém, considerando cada variável 

analisada separadamente. Diversos estudos vêm apresentando a eficiência deste 

procedimento em diferentes culturas, perenes ou não (Pedrozo et al., 2009; 

Pereira et al., 2013; Pinto et al., 2013; Carvalho et al., 2016; Cortes, 2017) 

 

3.2.4.4. Estabilidade de valores genotípicos para seleção 

Segundo Resende (2002), a seleção das menores médias harmônicas e 

dos menores valores genotípicos (MHVG) implica simultaneamente em seleção 

para estabilidade e resistência.  

De acordo com os critérios de estabilidade (MHVG), houve coincidência 

na seleção da maioria das linhagens quanto à resistência à pinta-preta e mancha–

de-phoma, pela média genética livre da interação (u+g) (Tabela 6), o que indica 

que as progênies selecionadas apresentam estabilidade, além de resistência 

conjunta à pinta-preta e à mancha-de-phoma. 

Verificou-se que dentre as 30 melhores linhagens selecionadas para 

severidade de pinta-preta no fruto, 80% coincidiram com o resultado da média 

genética. Para incidência de pinta-preta nos frutos, 94% apresentaram resultados 

semelhantes à media genética (Tabela 6). Para pinta-preta nas folhas, observou-

se uma menor coincidência de resultados. Para a severidade de pinta-preta em 

folhas, 64% das linhagens foram semelhantes, enquanto a incidência de pinta-

preta na folha apresentou média de 50%. Para a seleção de linhagens para 

mancha-de-phoma, observou-se uma percentagem de coincidência de 67 e 77% 

para severidade e incidência de mancha-de-phoma, respectivamente. 

Um dos métodos que mais penalizaram os valores genotípicos preditos 

foi o MHVG, por isso é possível afirmar que o método em questão é uma opção 

segura e conservadora (Carbonell et al., 2007). 

Estudos que avaliaram a estabilidade para características morfo-

agronômicas  obtiveram resultados semelhantes ao presente estudo (Carbonell et 

al. (2007); Pereira (2009); Carvalho et al. (2016) e Almeida (2017). 



 
 

   

9
7

 

Tabela 6 - Estabilidade de valores genéticos (MHVG), quanto à resistência de mamoeiro à pinta-preta e mancha-de-phoma em folhas 
e frutos preditos pela análise BLUP, no ano de 2015 e 2016, no município de Linhares ES. 
 

 

SPPFr: Severidade de pinta-preta nos frutos; IPPFr: Incidência de pinta-preta nos frutos; SPPFo: Severidade de pinta-preta na folha; IPPFo: 
Incidência de pinta-preta na folha; SMPFo Severidade de mancha-de-phoma na folha; IMPFo: Incidência de mancha-de-phoma na folha; 

  

Ordem 
SPP Fr IPP Fr SPP Fo IPP Fo SMP Fo IMP Fo 

Genot MHVG Genot MHVG Genot MHVG Genot MHVG Genot MHVG Genot MHVG 

1 57 0.63 82 0.67 129 0.68 52 1.33 83 1.81 80 2.70 

2 93 0.65 64 0.67 27 0.69 28 1.39 2 1.82 96 2.79 

3 126 0.65 85 0.67 85 0.71 42 1.40 77 1.82 6 2.92 

4 129 0.65 13 0.68 42 0.74 72 1.41 104 1.83 107 3.30 

5 61 0.66 109 0.68 113 0.76 14 1.41 108 1.83 40 3.30 

6 52 0.66 101 0.69 52 0.77 50 1.42 3 1.83 94 3.38 

7 43 0.67 4 0.69 83 0.78 89 1.44 107 1.84 18 3.38 

8 80 0.67 116 0.69 25 0.79 94 1.45 55 1.84 9 3.46 

9 22 0.67 24 0.70 13 0.79 122 1.46 80 1.84 81 3.48 

10 28 0.67 56 0.71 116 0.79 38 1.53 111 1.85 129 3.53 

11 77 0.68 129 0.71 44 0.80 61 1.60 8 1.85 69 3.55 

12 90 0.68 8 0.71 37 0.80 18 1.60 11 1.85 43 3.69 

13 16 0.68 40 0.71 82 0.81 103 1.61 51 1.85 92 3.69 

14 79 0.68 113 0.71 24 0.81 56 1.61 101 1.85 19 3.71 

15 4 0.68 83 0.72 48 0.82 114 1.63 87 1.85 27 3.72 
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Tabela 6 - Continuação.  

Ordem 
SPP Fr IPP Fr SPP Fo IPP Fo SMP Fo IMP Fo 

Genot MHVG Genot MHVG Genot MHVG Genot MHVG Genot MHVG Genot MHVG 

16 5 0.68 12 0.72 59 0.82 121 1.63 97 1.85 105 3.72 

17 21 0.69 127 0.72 22 0.82 43 1.64 57 1.85 52 3.77 

18 98 0.69 126 0.72 43 0.82 34 1.64 52 1.86 114 3.78 

19 58 0.69 57 0.72 80 0.82 113 1.64 58 1.86 12 3.79 

20 122 0.69 80 0.72 107 0.83 5 1.65 88 1.86 68 3.81 

21 46 0.69 81 0.73 6 0.83 41 1.65 53 1.86 46 3.83 

22 130 0.69 21 0.73 21 0.83 111 1.65 86 1.86 36 3.86 

23 112 0.70 27 0.73 19 0.83 8 1.66 24 1.86 41 3.86 

24 34 0.70 93 0.73 74 0.84 49 1.66 66 1.86 79 3.88 

25 108 0.70 110 0.74 88 0.84 131 1.66 27 1.86 55 3.88 

26 107 0.70 108 0.74 46 0.85 55 1.67 4 1.86 120 3.88 

27 94 0.70 58 0.74 55 0.85 129 1.67 64 1.87 59 3.91 

28 49 0.70 76 0.74 112 0.85 1 1.67 75 1.87 75 3.91 

29 88 0.70 111 0.74 93 0.85 25 1.67 54 1.87 64 3.94 

30 31 0.70 97 0.74 57 0.86 93 1.68 93 1.87 14 3.95 
 

SPPFr: Severidade de pinta-preta nos frutos; IPPFr: Incidência de pinta-preta nos frutos; SPPFo: Severidade de pinta-preta na folha; IPPFo: 
Incidência de pinta-preta na folha; SMPFo Severidade de mancha-de-phoma na folha; IMPFo: Incidência de mancha-de-phoma na folha; 
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3.2.4.5. Correlações 

 

Pelas estimativas dos coeficientes de correlação fenotípica (rf), genotípica 

(rg) e (Tabela 7), observaram-se que para todas as 63 combinações de caracteres 

(variáveis) ambiental (re) possíveis, os valores de correlação foram baixos, em 

geral, indicando que as respostas de resistência não interferem entre si, em termos 

de severidade e incidência. Porém, mesmo com valores baixos, foi possível 

identificar correlações significativas, tanto a nível genotípico como fenotípico e 

ambiental. É importante ressaltar que em muitas características, as estimativas de 

correlação genotípica foram superiores às correlações fenotípicas, o que indica que 

os fatores genéticos possuem maior relevância que os fatores ambientais (Oliveira 

et al., 2008). 

A correlação significativa entre as características pode ser causada por 

possíveis pleiotropias, onde um mesmo gene ou mesmo loco controlam ambas 

características, ou seja, é uma causa permanente de correlação, ou pode ocorrer 

devido a ligações gênicas causadas devido à população apresentar-se em 

desequilíbrio de ligação, ou seja, é uma causa transitória de correlação, ou até 

mesmo por causas ambientais. O ambiente pode ser considerado causa de 

correlação quando dois caracteres são influenciados pelas mesmas diferenças de 

condições ambientais (Falconer, 1987). 

Segundo Cruz et al. (2012), a magnitude e a direção das correlações 

devem ser consideradas para a correta interpretação dos dados. Quanto à direção, 

as correlações podem apresentar valores positivos, indicando a tendência de uma 

variável aumentar quando o outra aumenta, quando negativas, evidenciam a 

possibilidade de uma variável aumentar enquanto a outra diminui (Nogueira et al., 

.2012). 

É importante se distinguir e quantificar o grau de associação genética e 

ambiental entre as características avaliadas, uma vez que as causas genéticas de 

correlação possuem natureza herdável e podem auxiliar os programas de 

melhoramento (Hallauer et al., 2010; Cruz et al., 2012). 

Dentre as estimativas de correlação genotípica (rg) para resistência, as 

características que apresentaram significância foram a severidade de pinta-preta 

no fruto com incidência de pinta-preta na folha, severidade de pinta-preta no fruto 

com produtividade, a incidência de pinta-preta no fruto com incidência de pinta-



100 
 

   

1
0

0
 

preta na folha, a incidência de pinta-preta na folha com incidência de mancha-de-

phoma na folha e a severidade de mancha-de-phoma na folha com incidência de 

mancha-de-phoma na folha foram as estimativas que apresentaram significância 

(Tabela 7). 

 
Tabela 7- Estimativas dos coeficientes de correlação fenotípica (rf), genotípica (rg) 

e ambiental (re) entre as variáveis de resistência e produtividade do mamoeiro em 
quatro épocas de avaliação, nos anos de 2015 e 2016, no município de Linhares-
ES. 
 

Variáveis  SPPFr IPPFr SPPFo IPPFo SMPFo IMPFo Prod 

SPPFr 

rf 1 0.0434 NS -0.0138 NS 0.1517** 0.1981** 0.0742* 0.0988** 

rg 1 0.0255 NS -0.078 NS 0.2039* 0.0927 NS 0.0793 NS 0.1761* 

re 1 0.058 NS 0.0056 NS 0.0906* 0.3233** 0.0629 NS 0.0389 NS 

IPPFr 

rf  1 -0.0268 NS 0.1436** -0.0033 NS -0.0187 NS 0.0883* 

rg  1 -0.0674 NS 0.2415** -0.0245 NS -0.036 NS 0.1583 NS 

re  1 -0.0165 NS 0.0352 NS 0.0218 NS -0.0242 NS 0.0369 NS 

SPPFo 

rf   1 0.1069** -0.0372 NS 0.0067 NS -0.0562 NS 

rg   1 0.0275 NS -0.094 NS -0.0115 NS -0.1504 NS 

re   1 0.0789* 0.0186 NS 0.0169 NS 0.0064 NS 

IPPFo 

rf    1 0.0125 NS 0.2997** 0.0288 NS 

rg    1 0.0251 NS 0.272** 0.0924 NS 

re    1 0.0109 NS 0.2186** 0.0732* 

SMPFo 

rf     1 0.2753** 0.0241 NS 

rg     1 0.3695** 0.0758 NS 

re     1 0.1659** -0.0242 NS 

IMPFo 

rf      1 0.0529 NS 

rg      1 -0.0024 NS 

re      1 0.1452** 

Produt 

rf       1 

rg       1 

re       1 
 

SPPFr: Severidade de pinta-preta nos frutos; IPPFr: Incidência de pinta-preta nos frutos; SPPFo: 
Severidade de pinta-preta na folha; IPPFo: Incidência de pinta-preta na folha; SMPFo Severidade 
de mancha-de-phoma na folha; IMPFo: Incidência de mancha-de-phoma na folha; 

 
 
Cruz et al. (1988) afirmam que as correlações genotípicas estão ligadas às 

propriedades genéticas das populações analisadas, enquanto a natureza 

genotípica dos fatores que determinam os caracteres influencia tanto a magnitude 

quanto o sinal das correlações.  
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Quando observadas as estimativas de correlação ambiental (re), houve  

significância para: severidade de pinta-preta no fruto com incidência de pinta-preta 

na folha, severidade de pinta-preta no fruto com severidade de mancha-de-phoma 

na folha, a severidade de pinta-preta na folha com a incidência de pinta-preta na 

folha, a incidência de pinta-preta na folha com incidência de mancha-de-phoma na 

folha, incidência de pinta-preta na folha com produtividade, a severidade de 

mancha-de-phoma na folha com incidência de mancha-de-phoma na folha e 

incidência de mancha-de-phoma na folha com a produtividade. 

Para fins de melhoramento, busca-se as estimativas de correlação 

genética, que podem ser muito úteis quando existem caracteres de baixa 

herdabilidade ou de difícil mensuração, pois é possível, nessas condições, realizar 

uma seleção indireta, desde que seja observada ação de causa e efeito para as 

correlações estudadas (Falconer, 1987; Cruz et al., 2012).  

Considerando à correlação genética (tabela 7), a severidade de pinta-preta 

no fruto aumentou à medida que a incidência de pinta-preta na folha aumentou, 

entrando em consonância com estudos de Elder et al. (2000), que afirmam que a 

falta de um controle na folha, pode ocasionar danos ao fruto. Pois a doença 

inicialmente infecta as folhas, produzindo esporos, que com o auxílio da chuva e do 

vento, levam inóculo para o fruto infectando-o. Sendo assim, busca-se genótipos 

com menores médias de incidência nas folhas, reduzindo, deste modo, a infecção 

nos frutos.  

As estimativas de correlação entre incidência de pinta preta no fruto e pinta-

preta na folha, indicam que o aumento de uma característica influencia no aumento 

da outra, confirmando a literatura (Elder et al., 2000), que afirma  que o patógeno 

infecta os frutos com o acúmulo de inóculo nas folhas, obtido desde o período 

vegetativo da planta até a época de avaliação.  

A correlação significativa entre severidade de pinta-preta nos frutos e 

produtividade e a correlação significativa entre incidência de pinta-preta nos frutos 

e produtividade indica que o aumento da produtividade afeta na incidência e 

severidade dos frutos, contudo, nota-se que a correlação existente entre essas 

características é de baixa magnitude. Cruz et al. (2012) relatam que um coeficiente 

de correlação de baixa magnitude não implica na falta de relação entre duas 

variáveis, mas na ausência de relação linear entre essas variáveis. Esses 

resultados, bem como as implicações discutidas, comprovam que as correlações 

simples são pouco informativas em estudos de inter-relação da resistência a 
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doenças com produção (Reis et al., 2006; Moraes, 2007; Hikishima et al., 2010; 

Silva et al., 2017). 

A correlação entre incidência de pinta-preta na folha e incidência de 

mancha-de-phoma na folha foi significativa. A correlação positiva entre as variáveis 

mostra que a seleção de genótipos mais resistentes à pinta-preta na folha pode 

influenciar positivamente em uma seleção indireta para genótipos mais resistentes 

à mancha-de-phoma, ou vice e versa. Isto indica, a priori, que o mecanismo de 

resistência associado à redução da incidência destas doenças em folhas pode se 

dar por uma característica fenológica inespecífica, que reduz a infecção de ambos 

os patógenos em folhas novas ou que condiciona ao escape a ambas as doenças. 

Foi observado significância para a correlação entre as características 

severidade de mancha-de-phoma e incidência de mancha-de-phoma, 

demonstrando que o aumento de uma característica influencia positivamente no 

aumento da outra. Acredita-se que isso ocorra devido ao aumento da severidade 

de doença ocasionar uma maior produção de inóculo, que é disseminada por meio 

das gotas de chuvas, infectando novas folhas e frutos, permitindo deste modo um 

maior número de folhas sintomáticas. 

3.2.4.6. Análise de trilha 

O diagnóstico de multicolinearidade realizado com base nas correlações 

genéticas resultaram num número de condições (NC) de 3,21, indicando 

multicolinearidade fraca (Montgomery, D.C. & Peck, 1981). Consequentemente, 

não houve superestimativa dos coeficientes de correlação de trilha neste trabalho 

e, portanto, não se descartou variáveis multicolineares. Somente a 

multicolinearidade severa superestima, tanto os valores dos coeficientes de 

correlações simples quanto os efeitos diretos das variáveis básicas, estimados por 

meio da análise de trilha (Santos et al., 2017). 

O sucesso da utilização dos coeficientes de trilha está diretamente ligado à 

composição dos diagramas causais, que deverá ser formada com o conhecimento 

do melhorista sobre quais variáveis são mais importantes na expressão da variável 

principal (Santos et al., 2017). Verificou-se que o diagrama utilizado permitiu 

explicar 83,27% (R2) da variação na produção de frutos (Tabela 8). Os maiores 

efeitos genotípicos diretos positivos sobre a produtividade do mamão foram 

expressos pelos caracteres SPPFr (0,1636) e IPPFr (0,1582), cujos valores obtidos 
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foram igualmente de baixa magnitude e de mesmo sinal aos coeficientes de 

correlação genotípica total (Tabela 8). 

O modelo de análise de trilha não explicou bem o efeito das variáveis de 

doença sobre a característica principal, produção de frutos. Do ponto de vista do 

melhoramento isso mostra que a seleção de genótipos com alta produtividade e 

resistência deve ser baseada em todas as variáveis, visto que estas características 

foram independentes e pouco correlacionadas. Estudos em safras distintas, sob 

condições mais favoráveis às doenças, deverão ser reconduzidos para se reavaliar 

a correlação entre as variáveis de doença, características fenológicas ou 

morfológicas e fisiológicas. Outra opção que pode ser levada em consideração na 

seleção é o uso de variáveis compostas ou análise multivariada, tais como análises 

de correlação canônica, análise de componentes principais, método de 

agrupamento hierárquico entre outros. Vivas et al. (2015) obtiveram resultados 

satisfatórios com a análise multivariada para resistência à pinta-preta, mancha-de-

phoma e oídio em mamoeiro. 

 

Tabela 8 – Estimativas dos efeitos diretos e indiretos dos componentes primários 
severidade e incidência de pinta-preta no fruto, severidade e incidência de pinta-preta 
na folha e severidade e incidência de mancha-de-phoma na folha sobre a 
característica principal produção por planta em mamoeiro. 

 

Caracteristica 
Efeito 
direto 

Efeitos indiretos 
Totais 

SPPFr IPPFr SPPFo IPPFo SMPFo IMPFo 

SPPFr 0.1636  0.0030 0.0084 0.0065 0.0060 -0.0027 0.1848 

IPPFr 0.1582 0.0031  0.0066 0.0081 -0.0017 0.0023 0.1766 

SPPFo -0.1170 -0.0118 -0.0090  0.0000 -0.0055 0.0009 -0.1424 

IPPFo 0.0349 0.0307 0.0368 0.0002  0.0010 -0.0111 0.0924 

SMPFo 0.0688 0.0142 -0.0039 0.0094 0.0005  -0.0145 0.0744 

IMPFo -0.0408 0.0107 -0.0088 0.0025 0.0095 0.0244  -0.0024 

R² 0.8327        

Efeito Residual 0.9575        
SPPFr: Severidade de pinta-preta nos frutos; IPPFr: Incidência de pinta-preta nos frutos; SPPFo: 
Severidade de pinta-preta na folha; IPPFo: Incidência de pinta-preta na folha; SMPFo Severidade de 
mancha-de-phoma na folha; IMPFo: Incidência de mancha-de-phoma na folha; 
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3.2.5.  CONCLUSÃO 
 
 
 

A magnitude dos parâmetros indicou variabilidade para todas as 

características avaliadas, permitindo maiores ganhos genéticos se a seleção for 

praticada a nível de progênie. 

Observou-se que as progênies mais promissoras foram a 24, 29, 46, 51, 80 

e 129, possuindo os menores valores de média para incidência e para severidade, 

considerando as doenças pinta-preta e mancha-de-phoma. Deve-se selecionar os 

materiais acima citados visando a continuidade do processo de melhoramento. 

Através da análise de correlação foi possível identificar estimativas com 

significância, quando comparadas as duas doenças, o que pode indicar um ganho 

positivo na seleção conjunta. 

Os dados de análise de trilha não explicam os efeitos das variáveis de 

doença sobre a produtividade, sendo necessário a seleção baseada em todas as 

variáveis.   
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3.3. MAPEAMENTO GENÉTICO DE QTL PARA RESISTÊNCIA À PINTA-

PRETA E MANCHA DE PHOMA EM MAMOEIRO 

 
 
 
 

3.3.1. INTRODUÇÃO 

 
 
 

A cultura do mamoeiro é muito apreciada no mercado nacional e 

internacional, pois a fruta é detentora de alto valor nutritivo e medicinal (Azad et al., 

2012). O fruto do mamoeiro é uma ótima fonte de vitamina A, B, ácido folato e 

pantotênico, potássio, magnésio, fósforo, ferro, cálcio, e vitamina C (Ming et al., 

2007), além de betacaroteno, que tem propriedades preventivas de câncer, 

diabetes e doenças cardíacas (Aravind et al., 2013). As propriedades digestivas e 

emolientes da fruta e da papaína são amplamente exploradas pelas indústrias de 

fármacos, cosméticos e de alimentos.  

Analisando os dados de produção, produtividade e exportação de mamão 

no Brasil nos últimos anos, observou-se que o país se mantém nas primeiras 

colocações, o que demonstra a competitividade do país no cenário internacional 

(Carvalho et al., 2017). As exportações de frutos de mamão no período de janeiro 

a julho de 2017, foram recordes, segundo os dados da Secretaria de Comércio 

Exterior (Secex), superando 24 mil toneladas de frutos comercializados 

principalmente para Europa e Estados Unidos da América (Barbieri, 2017).  

A respeito de sua importância na agricultura, tanto para atender a demanda 

de frutos de mamão do mercado interno quanto do externo, a cultura do mamoeiro 

tem entraves em sua expansão no Brasil, dentre os quais, destacam-se problemas 
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fitossanitários, especialmente viroses e doenças fúngicas. Dentre as doenças 

fúngicas, a pinta-preta [Asperisporium caricae (Speg.) Maubl.], mancha-de-phoma 

[Stagonosporopsis caricae (Sydow & P. Sydow) Aveskamp, Gruyter & Verkley] 

destacam-se (Lucena, 2016). As viroses são controladas pela prática do roguing, 

imposta por força de lei e, para o controle das doenças fúngicas foliares são feitas 

aplicações frequentes de fungicidas pelos produtores (Santos et al., 2017).  

Com o intuito de diminuir as aplicações de fungicidas na cultura do 

mamoeiro, o melhoramento genético visando resistência a doenças tem avançado 

nos últimos anos  (Vivas et al., 2011, 2013a, c, e, 2014c, 2015; Oliveira, 2015; 

Poltronieri et al., 2017). Todavia, ainda não existem cultivares ou genótipos imunes 

às principais doenças. Os genótipos identificados como mais resistentes, “per se” 

ou em cruzamentos, apresentam sintomas variáveis das doenças nas folhas. A 

fenotipagem é baseada na avaliação visual de sintomas e requer rigorosa 

padronização e acurácia dos avaliadores, para que as avaliações não contenham 

erros que possam mascarar os resultados dificultando a obtenção de ganhos 

genéticos por seleção (Passos, 2016). Embora ainda não tenham sido conduzidos 

estudos específicos de herança da resistência às doenças foliares provocadas por 

fungos na cultura do mamoeiro, a resistência está, até então, verificada a campo 

(Vivas et al., 2010a, 2012c, d, 2013b, c, d, 2014a, 2015, 2017) e com raras 

exceções, confirmada sob inoculações controladas (Santos, 2013; Gonçalves et al., 

2015; Oliveira, 2015). Os dados sugerem que essa resistência pode apresentar 

efeitos aditivos, além daqueles de dominância e epistasia (Vivas et al., 2012a, b, 

2014c; Poltronieri et al., 2017).  

Uma ferramenta complementar que pode contribuir para seleção da 

resistência das plantas a doenças são os marcadores moleculares baseados em 

PCR, tais como marcadores microssatélites, dentre outros (Caixeta, 2006). Os 

marcadores moleculares são numerosos e podem estar distribuídos pelo genoma, 

possuem herança mendeliana e  geralmente expressam caráter codominante, 

sendo muitas vezes multialélicos (Yang et al., 2013). Na cultura do mamoeiro, 

estudos prévios utilizam marcadores RAPD, ISSR, e microssatélites SSR-ESTs  

(Silva, 2006; Ramos, 2007, 2010; Ramos et al., 2014; Mendes, 2017).  

Os melhoristas têm se beneficiado, cada vez mais, com marcadores 

moleculares, principalmente para o desenvolvimento de mapas de ligação  

saturados (Chutimanitsakun et al., 2011). A possibilidade de identificação, 

mapeamento e medição dos efeitos gênicos controladores de caracteres 
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quantitativos, por meio de marcadores moleculares, é de extrema importância para 

o melhoramento de plantas.  

Os mapas de ligação apresentam-se como recurso fundamental para 

estudos de características genéticas complexas, como é o caso da resistência, em 

espécies vegetais (Chutimanitsakun et al., 2011). De acordo com estudos de 

Ferreira e Grattapaglia em 1998, a construção do mapa genético ajuda na obtenção 

de informações importantes para o melhoramento de determinada espécie. Tais 

informações variam desde a associação de marcadores com caracteres 

quantitativos e localização destes, nos grupos de ligação, até a identificação de 

regiões genômicas associadas a característica de maior interesse.  

Marcadores associados a QTL de grande efeito, que explicam boa parte da 

variação fenotípica observada, podem ser utilizados na seleção assistida por 

marcadores (SAM), possibilitando uma seleção de genótipos de forma rápida e 

eficiente (Moretzsohn et al., 2009). Para resistência a doenças, podem-se citar os 

trabalhos de Antonio et al. (2012), que utilizaram seleção assistida para resistência 

a mofo branco em feijoeiro e Fulladolsa et al. (2015), que utilizaram a SAM para 

resistência ao potato virus Y (PVY) em batata. 

O mapeamento de QTL é uma ótima abordagem para o estudo de 

características complexas, através da obtenção de dados fenotípicos em uma 

progênie e a identificação de regiões do genoma onde o genótipo do marcador pode 

ser associado ao fenótipo dos indivíduos (Broman e Sen, 2009). Poucos trabalhos 

foram desenvolvidos com QTL na cultura do mamão e todos, até o momento, 

buscam caracteres morfoagronômicos de interesse do melhoramento (Blas et al., 

2012; Mendes, 2017), sendo inexistentes estudos similares direcionados à 

resistência à doenças. 

Objetivou-se, neste trabalho, identificar e determinar a localização genética 

e a ação gênica de QTL associadas à resistência à pinta-preta (A. caricae), e à 

mancha-de-phoma (S. caricae), consideradas as principais doenças fúngicas da 

cultura do mamoeiro, com base em mapa genético, desenvolvido com marcadores 

SNP’s, visando subsidiar o melhoramento e a seleção assistida para resistência, 

bem como demais atributos de interesse agronômico.  
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3.3.2. REVISÃO 

 
 
 

3.3.2.1. Utilização de marcadores moleculares no melhoramento 

Nos programas de melhoramento genético de plantas tradicionalmente se 

realiza seleção dos genótipos superiores, que são os que apresentam as 

características desejáveis, com base em avaliações quantitativas e qualitativas dos 

indivíduos. Com o desenvolvimento dos marcadores moleculares de DNA, 

atualmente, é possível detectar variações genéticas, independentemente da 

expressão fenotípica, excluindo-se, dessa forma, parte do erro experimental e a 

influência do ambiente, o que favorece a obtenção de maiores ganhos genéticos 

por seleção (Silva, 2014). 

Diversos tipos de marcadores moleculares estão disponíveis para estudos 

genéticos, sendo os mais utilizados: Isoenzimas; RFLP (Restriction Fragment 

Length Polymorphisme - Polimorfismo de comprimentos de fragmentos de 

restrição); AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism – Polimorfismo de 

comprimento de fragmentos amplificados); os Microssatélites (SSR – Simple 

Sequence Repeats – Repetição de Sequências Simples ) e os SNPs (Single 

Nucleotide Polymorphism -  Polimorfismo de uma única base) (Ramalho et al., 

2012b). 

A tecnologia dos marcadores SNP’s tem se destacado na genética 

molecular devido à sua abundância natural ao longo dos genomas, por ser a forma 

mais frequente de polimorfismo de um organismo e pela capacidade de gerar 

grande número de informações genéticas por ensaio (Chagné et al., 2007). Os 

marcadores SNP permitem a construção de mapas genéticos de alta saturação e 

resolução para a identificação e caracterização de locos de interesse, além de 

análises de divergência genética e o estabelecimento de relações filogenéticas 

(Guimarães, 2009). Os SNP’s representam uma abordagem mais interessante para 

estudos de genotipagem, pois são geneticamente estáveis e passíveis de 

automatização (Vignal et al., 2002). Contudo, a aplicação de maior impacto para os 

programas de melhoramento é o mapeamento genético. Vale destacar que apesar 

do grande potencial desses marcadores, para estudos genéticos do mamoeiro, são 

escassos estudos utilizando esta tecnologia. 



109 
 

   

1
0

9
 

A metodologia denominada “Restriction-site Associated DNA Sequencing” 

(RAD-Sequencing), vem sendo empregada na UENF, na cultura do mamoeiro, 

permitindo a redução da complexidade genômica para análise molecular (Pereira 

et al., 2015). A técnica consiste na obtenção e sequenciamento de pequenos 

fragmentos adjacentes a um grupo de sítios de reconhecimento de uma enzima de 

restrição específica (Barchi et al., 2011). Os resultados obtidos por essa 

metodologia consideram a possível descoberta de milhares de polimorfismos de 

única base (SNP’s), os quais podem ser utilizados para a construção de mapas 

genéticos, estudos de associação entre outros (Pereira et al., 2015). 

A metodologia RAD-Sequencing apresenta enormes potencialidades de 

uso, na seleção de materiais resistentes a doenças, principalmente as controladas 

por mecanismos de resistência complexa no hospedeiro (Etter et al., 2012). 

Diversos trabalhos têm sido realizados utilizando a metodologia RAD-Sequencing 

para a identificação de SNP’s. Valdisser et al. (2016) obtiveram resultados 

trabalhando com feijão comum (Phaseolus vulgaris), Wang et al. (2015), 

identificaram SNP’s e, com base no novo mapa formado, identificaram novas 

regiões com QTL em algodão, para rendimento e qualidade de fibra. 

Na resistência a doenças de natureza poligênica, os genes são 

coletivamente acompanhados pela natureza biométrica, por isso é importante o uso 

de marcadores moleculares para a detecção de QTL (‘quantitative trait loci” – locos 

controladores de características quantitativas). Estes QTL ou QRL’s (‘quantitative 

resistance loci” – locos controladores de resistência quantitativa), genes associados 

a características de herança quantitativa, capazes de contribuir para o controle 

genético da resistência, com diferentes efeitos. O controle pode ser feito para uma 

ou mais doenças; porém o uso de marcadores possibilita o isolamento do efeito de 

cada QTL, assim como o estudo de sua segregação (Fronza, 2003).  

Os marcadores moleculares localizados nas proximidades da região 

genômica de interesse são candidatos para o desenvolvimento de ferramentas de 

seleção assistida por marcadores (SAM). A seleção assistida por marcadores 

moleculares pode ser utilizada nas etapas iniciais dos programas de melhoramento, 

reduzindo significativamente o tempo necessário para um ciclo de seleção (Xu e 

Crouch, 2008), além de facilitar a piramidação de genes, que concentram diferentes 

características de interesse em um único genótipo (Silva, 2014). 
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3.3.2.2. Mapeamento genético 

Os mapas de ligação vêm sendo utilizados como uma ferramenta de 

pesquisa poderosa pelos melhoristas e geneticistas de plantas. Constitui a base 

para o mapeamento de locos de características quantitativas (QTL), permitindo, 

deste modo, a posterior implementação da seleção assistida por marcadores 

moleculares em muitas espécies botânicas  (Pereira et al., 2015). 

Os primeiros mapas genéticos em plantas foram fundamentados em 

marcadores do tipo morfológico e citológico, principalmente nas culturas do milho, 

tomate e ervilha. Originavam-se de informações cromossômicas acumuladas por 

muitas pesquisas, tais como aneuploidias, translocações, deleções e inversões, 

sendo que, com base nas alterações fenotípicas, de espécies com cariótipo bem 

conhecido, era possível associar genes de interesse a determinados cromossomos. 

Apesar da importância dos estoques cromossômicos em estudos genéticos, estas 

pesquisas são limitadas, devido à baixa resolução genômica e, portanto, não 

permitem identificar genes ou regiões específicas e menores, associadas a 

características de herança quantitativa. Ademais, estes estudos restringem-se 

apenas às espécies mais estudadas, de amplo conhecimento citológico e 

genômico, como milho, trigo, tomate, ervilha e aveia (Carneiro e Vieira, 2002). 

A produção de mapas genéticos com alto nível de cobertura do genoma  

possui inúmeras finalidades para o melhoramento (Tanksley, 1993), entre as quais 

podemos citar: o mapeamento comparativo entre diferentes espécies, com o intuito 

de avaliar a semelhança entre os genes, a ordem dos genes e a função específica 

de cada gene na expressão do fenótipo; predizer os descendentes de cruzamentos 

controlados; decompor caracteres complexos e seus componentes mendelianos; 

identificar marcas relacionadas com regiões-chave do genoma para a expressão 

de características quantitativas (QTL) (Semagn et al., 2006). 

Segundo Lorieux et al. (2000), um mapa de ligação eficiente deve seguir 

critérios como simplicidade, robustez, transferência e uma relação de custo-

eficácia. Contudo, uma premissa deve ser levada em consideração, que é a seleção 

de genótipos contrastantes, tanto para a expressão genotípica quanto fenotípica 

para os caracteres de interesse, ou seja, o número de marcas no mapa é 

proporcional ao número de caracteres contrastantes nos genitores (Carneiro e 

Vieira, 2002). 

Um bom mapa de ligação deve ser “saturado” com um número elevado de 

marcadores. Os marcadores agrupados dentro de um mesmo “grupo de ligação”, 
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ou seja, que co-segregam (permanecem ligados) acima de um determinado limite 

definido estatisticamente, do ponto de vista biológico, tendem a estar próximos ou 

incluir genes de um mesmo cromossomo (Collard et al., 2005). 

O mapeamento genético toma como base a hipótese de co-segregação de 

dois marcadores, sinalizando a proximidade entre eles, e indicando que a 

probabilidade de ocorrência de permuta genética entre esses marcadores é menor, 

quanto menor for a distância física entre eles, o que possibilita o ordenamento linear 

da informação genética ao longo dos cromossomos (Brogin, 2005). 

A probabilidade de ocorrência de permuta genética, também conhecida 

como frequência de recombinação, reflete a distância genética entre dois locos e/ou 

marcadores ligados. A utilização da frequência de recombinantes como medida de 

distância entre dois genes, foi proposta por A. H Sturtevant, em 1913 (Carneiro e 

Vieira, 2002). Existem funções de mapeamento que estabelecem a relação entre 

distância de mapa e frequência de recombinação  entre os pares de marcas 

(Bhering e Cruz, 2008). Essas funções convertem as frações de recombinação em 

unidades de mapa denominado centiMorgans (cM). Considera-se uma unidade de 

mapa igual a 1% de recombinação ou 1 cM. Estas funções, corrigem distorções 

entre conversão e unidades. Haldane é a função mais simples, que admite 

ocorrência de permutas genéticas independentes e totalmente ao acaso. A função 

de Kosambi admite a existência de interferência parcial nos cálculos da distância 

em centiMorgans, sendo que essa interferência significa que uma permuta é capaz 

de afetar a ocorrência de outras regiões adjacentes, ou seja, considera a ocorrência 

de permutas duplas (Schuster e Cruz, 2004).  

O LOD-Score é a medida da fração de recombinação estimada entre dois 

marcadores e seu valor define a significância de ligação. O LOD-Score é calculado 

pela razão de máxima verossimilhança convertida para o logaritmo de base 10. Em 

geral, as ligações dos locos têm maior credibilidade quando os valores de LOD-

Score são iguais ou maiores que 3 (Moulin, 2013).  

São necessários pacotes computacionais otimizados para realização das 

análises de ligação e o ordenamento das marcas nos grupos de ligação.  Os 

principais programas utilizados para a elaboração de mapas genéticos são: 

Mapmaker/EXP (Lander et al., 1987), Gmendel (Liu e Knapp, 1990), Map Manager 

QTX (Manly et al., 2001) e JoinMap (Van Ooijen e Voorrips, 2001). Para a 

construção de mapas de ligação, os princípios básicos são praticamente os 

mesmos nestes programas estatísticos. 
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Os mapas constituem a base para o mapeamento de locos de 

características quantitativas (QTL). Quando consideradas as características de 

resistência de natureza poligênica é possível a identificação de QTL ou QRL’s 

(‘quantitative resistance loci” – locos controladores de resistência quantitativa de 

resistência), regiões cromossômicas que contêm genes de herança quantitativa, 

capazes de contribuir para o controle genético da resistência, com diferentes 

efeitos. Mapear um QTL significa indicar sua posição no genoma, o número de 

locos que controlam a característica e estimar seus efeitos genéticos, tais como 

efeito aditivo, efeito de dominância e epistático. A decomposição da interação 

genótipo x ambiente em  nível de QTL permite estudos de mapeamento 

comparativo (Ferreira e Grattapaglia, 1998; Toledo et al., 2008). O controle pode 

ser feito para uma ou mais doenças; porém o uso de marcadores possibilita o 

isolamento do efeito de cada QRL, assim como, o estudo de sua segregação 

(Fronza, 2003). 

Para a cultura do mamoeiro foram construídos mapas de ligação genética 

de alta densidade (Ma et al., 2004; Chen et al., 2007; Pereira et al., 2015), 

fornecendo ferramentas essenciais para a análise genômica comparativa, seleção 

assistida por marcadores e dissecação genômica de traços complexos.  O primeiro 

mapa genético de alta densidade de mamoeiro foi construído com 1.501 

marcadores, incluindo 1.498 marcadores polimorfismo de comprimento de 

fragmentos amplificados (AFLP), 2 marcadores morfológicos e um marcador 

transgênico (Ma et al., 2004). Embora de alta densidade, o mapa não foi adequado 

para alinhar a sequência do genoma de mamoeiro a grupos de ligação e a 

integração de mapas genéticos e físicos, devido à natureza desconhecida dos 

marcadores AFLP. Para superar essa limitação, foram utilizados marcadores de 

repetição de sequência simples (SSRs) ou microssatélites, baseados em 

sequências altamente informativas para construir o segundo mapa genético, com 

707 marcadores, incluindo 706 marcadores SSR, baseados em sequência e um 

marcador morfológico (Chen et al., 2007).  

Estudos com marcadores polimorfismo de uma única base (SNPs) vêm 

crescendo cada vez mais, devido à sua  abundância natural ao longo do genoma, 

por ser a forma mais frequente de polimorfismo de um organismo e pela capacidade 

de gerar grande número de informações genéticas por ensaio (Chagné et al., 2007). 

Os SNP’s representam uma abordagem mais interessante para estudos de 

genotipagem, pois são geneticamente estáveis e passíveis de automatização 
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(Vignal et al., 2002). Devido a isso, a equipe de genética e melhoramento da UENF 

desenvolveu um mapa genético com alto grau de saturação, utilizando-se para tal 

marcadores SNPs desenvolvidos a partir de bibliotecas RADseq (Restriction-site 

Associated DNA Sequencing) para posterior identificação de QTLs associados às 

principais características avaliadas em programas de melhoramento do mamoeiro 

(Pereira et al., 2015). 

O mapa obtido apresenta 1.235 marcadores SNPs de alta qualidade, 

agrupados em 10 grupos de ligação, estando o cromossomo 1 dividido em dois 

subgrupos. Apesar de o mapa genético estar saturado, novos marcadores podem 

ser adicionados a ele para torná-lo ainda mais preciso e, possivelmente, poder unir 

os dois subgrupos do cromossomo 1 (Pereira et al., 2015). 

 

3.3.2.3. QTL 

Muitas características de importância econômica em plantas possuem 

herança quantitativa, dentre as quais, aquelas associadas à produtividade, 

resistência, etc. Essas características possuem expressão fenotípica de variação 

contínua, atribuída à segregação simultânea de diversos genes distribuídos pelo 

genoma. As regiões cromossômicas referentes à sua localização são definidas 

como QTL, sigla derivada do inglês “quantitative traits loci” (Toledo et al., 2008).  

O mapeamento de QTL tem como objetivo aumentar o conhecimento da 

herança genética dos caracteres, além de identificar os marcadores moleculares 

que podem, futuramente, serem utilizados na seleção assistida para características 

de relevância como, por exemplo, produção e resistência a doenças (Bernardo, 

2008). Mapear um QTL significa indicar sua posição no genoma, o número de locos 

que controlam a característica e estimar seus efeitos genéticos, tais como efeito 

aditivo, efeito de dominância e epistático. A decomposição da interação genótipo x 

ambiente em  nível de QTL permite estudos de mapeamento comparativo (Ferreira 

e Grattapaglia, 1998; Toledo et al., 2008). 

A capacidade de detecção de um QTL é dada pela função da magnitude 

do seu efeito sobre determinada característica, do tamanho da população avaliada, 

da frequência de recombinação entre o marcador e o QTL e da herdabilidade da 

característica avaliada (Paterson et al., 1991; Tanksley, 1993). Uma vez detectados 

os marcadores ligados a uma determinada característica, é possível realizar a 

seleção de indivíduos com base apenas no fenótipo marcador, sem a necessidade 
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de avaliação fenotípica da característica per se. A abordagem citada é conhecida 

como seleção assistida por marcadores (SAM) (Ferreira e Grattapaglia, 1998). 

A partir do final da década de 1980, diversas metodologias foram propostas 

para a identificação de QTL. Dentre estas, destacam-se o mapeamento por marcas-

simples, mapeamento por intervalo, mapeamento por intervalo composto e 

Multiplos QTL. 

O mapeamento por marcas compara as médias das classes genotípicas 

dos marcadores, por meio de regressão linear, teste t, análise de variância e razão 

de verossimilhança. O método de mapeamento com base em intervalo (“ interval 

mapping”), proposto por Lander e Botstein (1989), usado para aumentar o poder de 

detecção das associações, permite a estimativa dos efeitos e determinação da 

posição dos QTL. O método possui como base as informações de segregação de 

pares de marcadores adjacentes como unidade de análise. O  método de máxima 

verossimilhança estima a frequência dos recombinantes e a magnitude do efeito do 

QTL no intervalo entre dois marcadores ligados (Lynch e Walsh, 1998). Porém este 

último método desconsidera os QTL fora do intervalo, o que pode diminuir a 

precisão das estimativas e o poder dos testes.  

O mapeamento por intervalo composto emprega a combinação do 

mapeamento de intervalo simples e a regressão linear múltipla, proporcionando 

maior resolução no mapeamento e permitindo a avaliação dos efeitos da interação 

QTL x ambientes (Schuster e Cruz, 2004). Proposto por Jansen (1993) e Zeng  

(1993), a metodologia evita que a existência de múltiplos QTL interfira no 

mapeamento de QTL de um determinado intervalo em consideração. As 

informações de marcadores adjacentes e marcadores em outros grupos de ligação 

são incluídas na forma de covariáveis. Entretanto este modelo não considera o 

efeito epistático (Zeng, 1994). Segundo Doerge (2002), é necessário cuidado à 

adição de cofatores no modelo para preservar a quantidade suficiente de 

informação que possibilita estimar o efeito do QTL. Entretanto, a presença de mais 

de um QTL dentro do intervalo pode impedir a eliminação da interferência entre 

esses QTL (Braga, 2011). 

A abordagem estatística para localização por múltiplos QTL (Multiple QTL 

Mapping (MQM) é mais poderosa que a abordagem de QTL-único, pois pode 

diferenciar entre QTL ligados ou em interação. Quando os alelos de QTL interagem, 

observa-se grande potencial de alterações no caráter quantitativo, podendo ocorrer 

a perda da expressão do caráter na presença de certas combinações de múltiplos 
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QTL (Doerge, 2002).  O mapeamento por múltiplos intervalos foi proposto por Kao 

et al. (1999), seu maior desafio  é considerar simultaneamente cada posição no 

genoma, pois cada QTL pode agir de forma independente, pode estar ligado a outro 

QTL ou interagir epistaticamente com outros QTL. Os QTL, quando em interação, 

são de grande interesse, pois indicam regiões do genoma não detectadas por 

outras metodologias (Doerge, 2002). 

Os métodos de mapeamento por intervalo, intervalo composto e múltiplo 

intervalo são baseados em populações de ascendência endogâmica.  Populações 

obtidas de genitores com ascendência endogâmica são mais simples de serem 

analisadas, pois cada loco apresenta no máximo dois alelos em segregação e a 

fase de ligação entre os locos é conhecida (Braga, 2011). 

Para que a magnitude dos efeitos do QTL seja estimada corretamente, é 

necessário que os mapas genéticos possuam uma boa saturação, ou seja, 

contenham marcadores em elevado número e bem distribuídos em todo o genoma. 

Quanto maior a distância entre dois marcadores, menor será a precisão da 

estimativa do QTL entre estes (Wu et al., 2007). Segundo Ferreira e Grattapaglia 

(1998), deve ser considerada a repetibilidade da informação da ligação entre os 

marcadores e os respectivos QTL nas diferentes populações, assim como a 

interação QTL x ambiente e a seleção simultânea de  caracteres diferentes. 

Apesar da importância econômica, poucos estudos foram realizados 

associando mapas genéticos a marcadores na cultura do mamoeiro, sendo esses 

estudos, visando apenas características agronômicas e comerciais dos frutos, tais 

como forma, tamanho, peso, firmeza da polpa e do fruto.  Blas et al. (2012) 

identificaram quatorze QTLs capazes de explicar de 5 a 23% da variância fenotípica 

observada, nos grupos de ligação 2, 3, 7 e 9, para tamanho e forma do fruto. 

Mendes, (2017) conseguiu identificar três QTLs, sendo: um QTL associado à 

firmeza da polpa, um QTL associado à firmeza do fruto e um QTL associado às 

duas características. A variação fenotípica explicada pelos QTLs variou de 1,49 a 

9,66%.  Até o momento, não foram observados estudos de QTL associados à 

resistência genética a doenças foliares na cultura do mamoeiro, sendo este, o 

pioneiro. 
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3.3.3. MATERIAL E MÉTODOS  

 
 
 

3.3.3.1. Obtenção de linhagens 

O material vegetal utilizado neste estudo foi obtido originalmente do 

cruzamento dos genitores Sekati e JS-12, provenientes do grupo Formosa, 

procedentes do banco de germoplasma UENF/Caliman, localizado na Empresa 

Caliman Agrícola S/A, na cidade de Linhares – ES. O genitor Sekati (linhagem) 

apresenta frutos com boa firmeza e baixo teor de sólidos solúveis (ºBrix) (Yamanishi 

et al., 2006). Quando avaliado quanto à resistência a doenças, apresentou níveis 

de resistência à pinta-preta (Dianese et al., 2007; Vivas et al., 2012a; Poltronieri et 

al., 2017), oídio (Vivas et al., 2012b) e mancha-de-phoma (Vivas et al., 2013d). O 

genitor JS-12, segundo estudo realizado por Cardoso et al. (2015), demonstra 

firmeza moderada de frutos e alto teor de sólidos solúveis (ºBrix). Apresenta, 

também, níveis de resistência à pinta-preta nas folhas (Vivas et al., 2012a), oídio 

(Vivas et al., 2012b) e mancha-de-phoma (Vivas et al., 2013d, 2014c). 

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

foi também proveniente de avaliações de cruzamentos em dialelo parcial (Cardoso, 

2012; Vivas, 2012), as quais indicaram destacada capacidade de combinação do 

mesmo quanto a características morfo-agronômicas  (Cardoso et al., 2014, 2015, 

2017) e quanto à resistência a doenças (Vivas et al., 2012a, b, 2013a, d, 2014a, b). 

O cruzamento Sekati x JS-12 deu origem a um indivíduo F1, o qual foi 

autofecundado, originando-se assim a população 2. A geração F2, constituída de 

186 indivíduos, foi utilizada como a população de mapeamento, para subsequente 

estimativa de QTL (locos de característica quantitativa). A população F2 foi 

avançada via método SSD (Single Seed Descent – descendente de uma única 

semente), por duas gerações, obtendo-se a população F4, a qual foi utilizada para 

fenotipagem quanto à resistência a doenças, visando a identificação de QTL (locos 

de herança quantitativa) (Figura 1).  
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Figura 1- Fluxograma das etapas de melhoramento genético e de cruzamentos 

para o mapeamento genético do mamoeiro e identificação de QTL 
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3.3.3.2. Condução do experimento 

O ensaio foi realizado na Empresa Caliman Agrícola S.A localizada no 

município de Linhares, situado geograficamente entre os paralelos 19° 06’ – 19° 18’ 

de latitude sul e entre os meridianos 39° 45’ – 40° 19’ de longitude oeste. O clima 

da região é do tipo Awi de Koppen (tropical úmido), com chuvas no verão e inverno 

seco. O experimento foi composto por uma população de 98 linhagens F4. O 

delineamento experimental utilizado foi blocos casualizados com seis repetições, 

sendo uma planta por parcela, totalizando 588 plantas, distribuídas em um 

espaçamento de 3.6 m entre fileiras e 1.5 m entre plantas na fileira. O semeio dos 

98 tratamentos foi realizado em março de 2015 e transplantados para o campo em 

abril de 2015. O plantio foi realizado com três mudas por cova e, após a sexagem 

(três meses após o plantio), foi mantida apenas uma planta hermafrodita. Cada 

planta foi identificada com uma etiqueta fixada ao solo, contendo informações como 

repetição e tratamento. 

Os tratos culturais foram conforme práticas adotadas em plantios 

comerciais da empresa Caliman Agrícola S.A, com irrigação por gotejamento, na 

base da planta. Efetuou-se o controle fitossanitário mediante controle químico de 

plantas daninhas, pragas e patógenos, com aplicações dos seguintes grupos 

químicos: herbicidas (glicina substituída, bipiridílio, acetanilida); acaricidas e 

inseticidas (esteres de ácidos graxos, avermectinas e piretroides); e fungicidas 

(estrobilurinas, benzimidazóis, triazóis e ditiocarbamatos). 

 

3.3.3.3. Obtenção dos dados fenotípicos 

A avaliação das doenças foi realizada em todas as plantas nos seis blocos. 

Realizaram-se quatro avaliações de campo, nos meses de novembro de 2015, 

março, junho e setembro de 2016, com o intuito de observar a ação do patógeno 

nas diferentes condições ambientais e, deste modo, obter médias de severidade e 

incidência à pinta-preta e mancha-de-phoma mais precisas e confiáveis. 

 

3.3.3.3.1. Avaliação dos sintomas 

- Severidade pinta-preta na folha (SPPFo), foi estimada com auxílio de 

escala diagramática adotada por Vivas et al. (2011) com os valores de área 
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lesionada de 0,2; 1,6; 3,5; 5,4; 7,6 e 12,8%; na folha cujo pecíolo detinha a primeira 

inflorescência recém-aberta; 

- Severidade de mancha-de-phoma na folha (SMPFo), foi estimada com 

auxílio de escala diagramática descrita por Terra et al. (2008) com os valores de 

área lesionada de 1; 2; 4; 8; 16 e 32%; observada na folha posterior à folha cujo 

pecíolo detinha a primeira inflorescência recém-aberta; 

- Severidade de pinta-preta no fruto (SPPFr), foi estimada com os frutos no 

estágio 0 de maturação, com o auxílio de escala diagramática descrita por Vivas et 

al. (2010b), com percentagens de área superficial lesionada de 0,1; 0,3; 0,6; 1,2; 

2,5; 5,0; 10,0 e 20,0%; 

- Número de folhas total (NFoT): determinado pela contagem total de folhas 

presentes em cada planta; 

- Número de folhas com pinta-preta (NFoPP): determinado pela contagem 

de folhas com pinta-preta presentes em cada planta; 

- Número de folhas com mancha-de-phoma (NFoMP): determinado pela 

contagem de folhas com mancha-de-phoma presentes em cada planta; 

- Número de frutos total (NFrT): determinado pela soma da contagem de 

frutos comerciais, carpeloides e pentândricos presentes em cada planta; 

- Número de frutos com pinta-preta (NFrPP): determinado pela soma da 

contagem de frutos comerciais, carpeloides e pentândricos com pinta-preta 

presentes em cada planta; 

- Incidência de pinta-preta na folha (IPPFo): calculada pela relação do 

número de folhas com sintomas de pinta-preta e do número de folhas totais da 

planta. 

Fórmula:  

𝐼𝑃𝑃𝐹𝑜 = (
𝑛º 𝑑𝑒 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 𝑐𝑜𝑚 𝑝𝑖𝑛𝑡𝑎 − 𝑝𝑟𝑒𝑡𝑎

𝑛º 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 𝑡𝑜𝑡𝑎𝑖𝑠
) 𝑥 100 

 

- Incidência de pinta-preta no fruto (IPPFr): calculada pela relação do 

número de frutos com sintomas de pinta-preta e do número de frutos totais da 

planta. 

Fórmula:  

𝐼𝑃𝑃𝐹𝑟 = (
𝑛º 𝑑𝑒 𝑓𝑟𝑢𝑡𝑜𝑠 𝑐𝑜𝑚 𝑝𝑖𝑛𝑡𝑎 − 𝑝𝑟𝑒𝑡𝑎

𝑛º 𝑓𝑟𝑢𝑡𝑜𝑠 𝑡𝑜𝑡𝑎𝑖𝑠
) 𝑥 100 
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- Incidência de mancha-de-phoma na folha (IMPFo): calculada pela relação 

do número de folhas com sintomas de mancha e do número de folhas totais da 

planta. 

Fórmula:  

𝐼𝑀𝑃𝐹𝑜 = (
𝑛º 𝑑𝑒 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 𝑐𝑜𝑚 𝑚𝑎𝑛𝑐ℎ𝑎 𝑑𝑒 𝑝ℎ𝑜𝑚𝑎

𝑛º 𝑓𝑜𝑙ℎ𝑎𝑠 totais
) 𝑥 100 

 

3.3.3.3.2. Mapeamento de QTL 

O conjunto de dados fenotípicos estabelecidos para as seis características 

quantitativas (SPP Fo, IPP Fo, SPP Fr, IPP Fr, SMP Fo, IMP Fo), juntamente com 

os marcadores SNP’s que compõem o mapa genético do mamoeiro, foi utilizado 

para análise da associação característica-marcador visando à identificação de QTL 

de resistência (QRL). 

O mapa genético de mamoeiro utilizado no estudo apresenta 1.235 

marcadores SNP’s, agrupados em 10 grupos de ligação (GL), sendo o cromossomo 

1 dividido em dois subgrupos (GL9 e GL10). Com cobertura total de 3.442,3 cM e 

densidade de 1 marcador SNP a cada 2,8 cM (Pereira et al., 2015). 

As análises de QTL foram realizadas com o auxílio do pacote R/qtl do 

programa R (www.r-project.org). O LOD threshold para cada característica foi 

identificado, considerando o teste de permutação, com erro de 0,05 sobre 1000 

permutações por dado. Os QTL foram identificados pelo método de intervalos 

simples (Interval Mapping), a cada 2,5 cM, a fim de encontrar regiões com 

potenciais QTL. Na região dos potenciais QTL, os marcadores com os maiores 

valores de LOD foram tomados como cofatores, e os dados foram reanalisados 

com o uso da função de mapeamento MQM (Multiple QTL Model). Por intermédio 

da estatística W (Shapiro-Wilk), foram avaliados os dados fenotípicos da população 

F4, quanto ao seu ajuste à distribuição normal (Shapiro e Wilk, 1965). Quando não 

foi observada distribuição normal, utilizou-se a função de mapeamento Two parts + 

MQM, que associa dados não paramétricos ao modelo de múltiplos QTL (MQM). 

Adotou-se como critério de evidência de possível QTL os picos de LOD Score com 

valores superiores a 2,0. Em seguida, estimou-se a porcentagem da variância 

explicada pelos QTL por meio da função “makeqtl” do pacote R/Qtl. 

Os efeitos gênicos (a = efeito aditivo e d = efeito de dominância) e a 

porcentagem de variação individual fenotípica atribuível a um QTL foram 
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estimados, segundo Broman e Sen (2009), com base na posição de QTL de 

máxima verossimilhança. Os efeitos gênicos foram obtidos por meio das seguintes 

funções: 

Fórmula do efeito aditivo: 

𝑎 =  
(𝜇𝐵𝐵 −  𝜇𝐴𝐴)

2
 

Fórmula do efeito de dominância: 

𝑑 =  𝜇𝐴𝐵 −
 (𝜇𝐴𝐴 +  𝜇𝐵𝐵)

2
 

O grau médio de dominância para um QTL foi calculado como a razão de 

d/a. A ação gênica foi determinada de acordo com as diretrizes apresentadas por 

Stuber et al. (1987), que consideram a ação gênica aditiva (A) = 0 a 0,20; 

dominância parcial (DP) = 0,21 a 0,80; dominância (D) = 0,81 a 1,20; e 

sobredominância (SD) = >1,20. O sinal do componente aditivo do efeito do alelo B 

(de JS-12) definiu o pai contribuinte para cada QTL: se positivo, o alelo que 

aumenta a média da característica veio do genótipo JS-12; se negativo, o alelo veio 

do genótipo Sekati.  

Para a classificação dos efeitos dos QTLs considerou-se a amplitude do R². 

Classificaram-se os QTLs em: pequeno efeito, R2 inferior a 5%; efeito médio com 

R2 entre 5% e 15%; grande efeito com R2 acima de 15%.  

 
 
 
 

3.3.4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
 
 

3.3.4.1. Dados fenotípicos e identificação de QTL 

A análise de QTL, para os dados fenotípicos de resistência para pinta-preta 

e mancha-de-phoma, doenças de importância na cultura do mamoeiro, foram 

baseadas em avaliação de população F4, com 86 plantas hermafroditas, em um 

experimento com seis repetições, durante os anos de 2015 e 2016, associadas a 

1.235 marcadores SNP’s que compuseram o mapa. Quanto aos dados fenotípicos 

foi observada variabilidade genética entre as linhagens estudadas. Os valores 
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médios da população F4, dos parentais e da F1 demonstram que os parentais 

diferiram entre si para várias características estudadas, especialmente quanto aos 

valores de severidade das doenças, mesmo não tendo sido a resistência a doenças 

o critério inicial exclusivo que definiu o cruzamento (Tabela 1 e Figura 2). Os valores 

de incidência das doenças em folhas, em geral, foram semelhantes entre genitores. 

Para a severidade de pinta-preta no fruto, tanto o genitor Sekati quanto o 

genitor JS-12, apresentou a média de 0,02. O valor médio para a população F4 foi 

de 0,46, apresentando valores mínimo e máximo de 0,04 e 3,38, respectivamente. 

Observou-se que o cruzamento desses genótipos combinou alelos favoráveis de 

ambos os parentais, permitindo deste modo uma herança transgressiva, ou seja, 

uma progênie capaz de superar ambos os pais, pois recebeu alelos favoráveis para 

o incremento de média em ambos os parentais. 

 Para incidência de pinta-preta no fruto, observou-se que os genitores 

Sekati e JS-12 apresentaram médias de 28,12 e 28,68, respectivamente. A média 

da população F4 foi de 21,87, com valor mínimo de 3,17 e máximo de 35,46. Ao 

considerarmos o valor médio da população F4 observou-se uma heterobeltiose 

negativa, influenciando para um decréscimo da média, sendo esta média, inferior à 

média do menor pai. 

Para a característica de severidade de pinta-preta na folha, as médias 

foram de 1,07 e 0,19, para Sekati e JS-12, respectivamente. A população F4 

apresentou uma média 0,19, com variação de 0,02 a 1,29. Os resultados indicaram 

heterose positiva para severidade da pinta-preta na folha, cuja média de F1 foi 

superior à média dos pais. Contudo o valor da média diminuiu com o aumento de 

autofecundações, o que é considerado favorável para a resistência à pinta-preta.  

Os dados médios de incidência de pinta-preta na folha foram 57,48 para o 

genitor Sekati e 63,40 para o genitor JS-12. A população F4 apresentou média de 

45,29, com valores mínimos de 31,73 e máximos de 53,26 (Tabela 1). Ou seja, o 

cruzamento entre os parentais resultou numa heterobeltiose negativa, onde a 

média do F1 foi menor que a média do menor pai, no presente estudo. Todos os 

valores obtidos na população F4 apresentaram-se inferiores à média do menor 

parental. 

A característica severidade de mancha-de-phoma na folha apresentou 

médias de 1,22 para o genitor Sekati e de 0,50 para o genitor JS-12. O valor médio 

da população F4 foi de 1,48 com valores mínimo e máximo de 0,13 e 10,90, 

respectivamente. O F1 apresentou heterose positiva, onde o cruzamento dos 
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genótipos auxiliou no incremento da média de forma geral. Com as sucessivas 

autofecundações, a média tendeu a aumentar, o que para resistência genética não 

é desejável.  

Para incidência de pinta-preta e mancha-de-phoma, observou-se uma 

média de 23,21 para o genitor Sekati, enquanto o genitor JS-12 apresentou a média 

de 12,21. Na população F4 foi observado média de 23,91 sendo 14,03 o valor 

mínimo encontrado e 36,64 o valor máximo (Tabela 1). Sendo assim, o F1 

apresentou uma heterose negativa, e que os alelos favoráveis à resistência estão 

presentes na população F4. 

Dos dados obtidos nas seis características avaliadas, duas características, 

apresentaram valores que aproximaram-se da distribuição normal (W = 0.96; 

Shapiro e Wilk, 1965), permitindo, desta forma, a utilização do modelo de múltiplos 

QTL (MQM). As demais características apresentaram distribuição não-normal, o 

que levou à utilização de modelos não-paramétricos. O modelo não-paramétrico é 

menos rígido e não permite avanços quanto à natureza do QTL, além de identificar 

apenas o QTL de maior efeito por grupo de ligação. Devido a isso, optou-se por 

utilizar o modelo two parts + múltiplo QTL, que inicialmente realiza as análises de 

forma não-paramétrica e, posteriormente, trabalha com a análise dos QTL 

presentes em cada grupo de ligação (Tabela 1).  

 
 

Tabela 1 - Médias de plantas F4 (População de JS-12 X Sekati), parentais e F1 

Tratamento Sekati JS12 F1 F4 Variação F4 Normalidade 

SPP Fruto 0.02 0.02 0.10 0.46 0.04 – 3.38 0.71 

IPP Fruto 28.12 28.68 - 21.87 3.17 – 35.46 0.99 

SPP Folha 1.07 0.19 0.85 0.19 0.02 – 1.29 0.62 

IPP Folha 57.48 63.40 - 45.29 31.73 – 53.26 0.94 

SMP Folha 1.22 0.50 1.02 1.48 0.13 – 10.9 0.62 

IMP Folha 23.21 12.21 - 23.91 14.03 – 36.64 0.99 
 

SPP – Severidade de pinta-preta; IPP – Incidência de pinta-preta; SMP – Severidade de mancha-
de-phoma; IMP – Incidência de mancha-de-phoma; F1 e parentais (Sekati e JS12) - Dados retirados 
de (Vivas, 2012; Vivas et al., 2014c)  
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Figura 2 - Histograma da severidade e incidência de pinta-preta no fruto, 

severidade e incidência de pinta-preta na folha, severidade e incidência de mancha-
de-phoma na folha de uma população F4 com 186 plantas obtidas pelo cruzamento 
entre Sekati e JS-12. Os dados apresentados indicam as médias fenotípicas dos 
respectivos genótipos.  
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3.3.4.2. Identificação de QTL 

Os QTLs de resistência considerados no presente estudo apresentaram 

relação entre característica e marcador com LOD Score superior a 2. Com base 

nisso, foram identificados um total de cinquenta e um QTLs de resistência nas seis 

características avaliadas. Para cada característica, foi observado o número de QTL 

variando entre 2 e 17 (Figura 3 e 4). Todos os 10 grupos de ligação apresentaram 

QTLs de resistência, sendo, o grupo de ligação 1 o mais frequente, sendo este, 

presente no cromossomo 2 do mamoeiro. 

 A taxa de variação fenotípica explicada pelos QTLs variou entre 1,03% e 

49,83% dentre as seis características analisadas, sendo a menor e a maior 

observadas na IPPFo. As localizações dos QTLs, percentagem de variação 

fenotípica explicada por cada marcador, efeitos dos QTL, dentre outras 

características, podem ser visualizados na Tabela 2. Ao longo de todo genoma 

foram observadas regiões que conferem resistência, seja a pinta-preta ou a 

mancha-de-phoma, associadas a QTL presentes em todos os grupos de ligação. 

Grande parte dos QTLs para cada característica foi ligado em diferentes grupos. 

Para a maioria das análises, o parental que mais contribuiu com o aumento da 

média foi o genótipo Sekati.  Para resistência a doenças, buscou-se médias cada 

vez menores, o que indica que o genitor JS-12 atuou na redução das médias de 

doença.  

Em cada QTL identificado por intervalo de mapeamento, o pico (posição de 

QTL ligado) é flanqueado por loci que estão associados às características 

avaliadas. Na Tabela 2 é possível observar o marcador que se encontra associado 

a cada QTL, nos diferentes grupos de ligação. 

O grupo de ligação 1 apresentou um ou mais QTL para todas as 

características avaliadas, sendo que a marca 131_187058_LG2, pertencente ao 

cromossomo 2, foi associada à IPPFo e IMPFo, sugerindo que existem genes de 

resistência próximos, ou algum caso de pleiotropia (Tabela 2). 
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Tabela 2 - Localização dos efeitos dos QTL e ação gênica, para cada característica quantitativa em uma população F4 de mamão 
derivada do cruzamento entre genótipos do grupo Formosa, 2017.   

QTL GLa Pico (cM) Locib Cromoc R² LOD 
Genes de efeitod 

d/a 
LOD 

threshold 
a = 0.05 

Ação Gênica Dire Sigf 

a d 

SPP Fruto 
Modelo two parts + multiplo QTL   63.24 20.86        

QTL 1 /SPPFr 1 470.00 77_186163_LG2 2 38.78 15.01 0.02 1.22 81.13 2.00 SD JS *** 

QTL 2 /SPPFr 2 512.00 114_635059_LG4 4 3.82 2.06 0.05 -0.10 -2.04 2.00 SD JS * 

QTL 3 /SPPFr 4 288.00 3599_2838_Un - 12.36 6.04 -0.06 -0.21 3.51 2.00 SD SK *** 

QTL 4 /SPPFr 5 436.00 82_143565_Un - 7.02 3.64 -0.05 0.43 -9.45 2.00 SD SK *** 

QTL 5 /SPPFr 6 456.70 53_157628_LG9 9 6.39 3.34 0.01 -0.21 -26.45 2.00 SD JS ** 

QTL 6 /SPPFr 8 60.00 9_366258_LG5 5 3.71 2.00 0.07 0.18 2.54 2.00 SD JS * 

QTL 7 /SPPFr 10 77.30 116_68993_LG1 1 11.17 5.53 -0.11 0.13 -1.16 2.00 D SK *** 

IPP Fruto 
Modelo de múltiplo QTL   59.13 18.65        

QTL 1 /IPPFr 1 15.50 42631_566_Un - 5.24 2.52 -1.36 -2.65 1.95 2.00 SD SK * 

QTL 2 /IPPFr 1 72.50 37080_1828_Un - 8.59 3.98 -0.17 2.86 -16.79 2.00 SD SK *** 

QTL 3 /IPPFr 1 287.50 29_2956_LG2 2 8.84 4.08 -1.48 -0.34 0.23 2.00 DP SK *** 

QTL 4 /IPPFr 1 462.50 589_18094_LG2 2 6.42 3.04 1.77 -7.50 -4.24 2.00 SD JS ** 

QTL 5 /IPPFr 2 281.10 258_27693_Un - 6.77 3.20 -1.02 -1.64 1.62 2.00 SD SK ** 

QTL 6 /IPPFr 2 290.00 69_695639_LG4 4 28.87 11.14 1.67 1.91 1.15 2.00 SD JS *** 

QTL 7 /IPPFr 3 405.00 2964_2850_Un - 29.18 11.23 3.20 -1.35 -0.42 2.00 DP JS *** 

QTL 8 /IPPFr 3 460.00 119_90300_LG3 3 10.52 4.78 -3.12 -0.44 0.14 2.00 A SK *** 

QTL 6 com QTL 8 2 com 3 290.0 e 405.0 

  23.16 9.36       *** 
 

a Grupo de ligação; b Marcador mais próximo, associado a posição do QTL; c Cromossomo onde é encontrado; d Os efeitos aditivos estão associados 
com o alelo do genitor Sekati; e Direção de resposta, o alelo de qual parental está influenciando mais para o aumento da média.; f Códigos de 
significância: '***'(0);' ** '(0,001); '*' (0.01); '.'(0.1)  

mailto:2@290.0:3@405.0
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Tabela 2 – Cont. 
 

QTL GLa Pico (cM) Locib Cromoc R² LOD 
Genes de efeitod 

d/a 
LOD 

threshold 
a = 0.05 

Ação Gênica Dire Sigf 

a d 

  SPP Folha 
Modelo two parts + múltiplo QTL   48.61 13.88        

QTL 1 /SPPFo 1 446.00 29_1208005_LG2 2 8.20 3.09 -0.03 0.64 -20.89 2.00 SD SK ** 
QTL 2 /SPPFo 9 184.00 66_310983_LG1 1 40.43 12.10 -0.59 -0.41 0.70 2.00 DP SK *** 

  IPP Folha 
Modelo de múltiplo QTL   99.07 97.42        

QTL 1 /IPPFo 1 0.00 131_187058LG2 2 2.99 29.90 1.27 -0.87 -0.68 2.00 DP JS *** 
QTL 2 /IPPFo 1 186.50 3794_5839_Un - 1.58 20.65 1.18 0.45 0.38 2.00 DP JS *** 
QTL 3 /IPPFo 2 241.60 5_262811_LG4 4 49.83 83.28 2.73 3.94 1.44 2.00 SD JS *** 
QTL 4 /IPPFo 2 250.20 5_916287_LG4 4 1.28 18.03 -2.70 -4.18 1.55 2.00 SD SK *** 
QTL 5 /IPPFo 2 267.30 5_2424053_LG4 4 1.44 19.40 -1.30 2.88 -2.21 2.00 SD SK *** 
QTL 6 /IPPFo 3 239.00 1967_5760Un - 5.07 38.80 -1.12 -2.37 2.11 2.00 SD SK *** 
QTL 7 /IPPFo 3 464.40 119_8686_LG3 3 1.29 18.03 1.15 0.60 0.52 2.00 DP JS *** 
QTL 8 /IPPFo 4 203.80 83_778964_LG6 6 40.30 78.95 10.04 -9.58 -0.95 2.00 D JS *** 
QTL 9 /IPPFo 4 210.00 165_290602_LG6 6 41.72 79.65 -9.91 11.06 -1.12 2.00 D SK *** 

QTL 10 /IPPFo 5 255.00 78_404554_LG7 7 40.72 79.16 1.44 2.81 1.95 2.00 SD JS *** 
QTL 11 /IPPFo 5 298.80 27_1056942_LG7 7 4.43 36.42 -2.46 -0.81 0.33 2.00 DP SK *** 
QTL 12 /IPPFo 5 326.70 3096_2313_LG7 7 7.43 45.68 2.75 -0.17 -0.06 2.00 A JS *** 
QTL 13 /IPPFo 6 210.00 2_2673746_LG9 9 4.99 38.49 -3.82 -3.64 0.95 2.00 D SK *** 
QTL 14 /IPPFo 6 230.00 813_15520_LG9 9 1.35 18.60 2.55 2.16 0.85 2.00 D JS *** 
QTL 15 /IPPFo 7 271.80 4760_2113_Un - 3.64 33.11 1.85 4.28 2.32 2.00 SD JS *** 
QTL 16 /IPPFo 7 283.60 13_269356_LG8 8 2.55 27.42 -0.84 -3.53 4.22 2.00 SD SK *** 
QTL 17 /IPPFo 8 150.00 9_2418662_LG5 5 1.03 15.47 0.02 -1.70 -74.47 2.00 SD JS *** 

QTL 3 com QTL 10 2 e 5 241.6 e 255.0   40.86 79.23    2.00   *** 
a Grupo de ligação; b Marcador mais próximo, associado a posição do QTL; c Cromossomo onde é encontrado; d Os efeitos aditivos estão associados 
com o alelo do genitor Sekati; e Direção de resposta, o alelo de qual parental está influenciando mais para o aumento da média.; f Códigos de 
significância: '***'(0);' ** '(0,001); '*' (0.01); '.'(0.1)  

mailto:2@241.6:5@255.0
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Tabela 2 - Cont. 
 

QTL GLa Pico (cM) Locib Cromoc R² LOD 
Genes de efeitod 

d/a 
LOD 

threshold 
a = 0.05 

Ação Gênica Dire Sigf 

a d 

  SMP Folha 
Modelo two parts + múltiplo QTL   61.95 20.15        

QTL 1 /SMPFo 1 466.10  12_2714328_LG2 2 9.72 4.74 -0.04 9.81 -219.84 2.00 SD SK *** 
QTL 2 /SMPFo 4 136.00  84_590784_LG6 6 7.24 3.63 -0.73 0.66 -0.90 2.00 D SK *** 
QTL 3 /SMPFo 5 439.80  82_167377_Un - 14.86 6.87 -0.18 7.44 -40.24 2.00 SD SK *** 
QTL 4 /SMPFo 6 242.00  2_1086162_LG9 9 6.40 3.24 -0.31 0.61 -1.97 2.00 SD SK ** 
QTL 5 /SMPFo 7 112.00  17_537121_LG8 8 6.39 3.24 -0.56 0.70 -1.25 2.00 SD SK ** 

  IMP Folha 
Modelo two parts + múltiplo QTL   79.55 33.09        

QTL 1 /IMPFo 1 0 131_187058_LG2 2 3.15 3.28 0.35 1.99 5.67 2.00 SD JS * 
QTL 2 /IMPFo 1 140.00 25_14905_LG2 2 3.48 3.28 -0.05 -1.53 30.99 2.00 SD SK ** 
QTL 3 /IMPFo 2 356.80 4443_1711_LG4 4 14.09 10.93 2.09 1.12 0.54 2.00 DP JS *** 
QTL 4 /IMPFo 6 327.50 47_703819_LG9 9 13.59 10.63 0.83 -2.20 -2.65 2.00 SD JS *** 
QTL 5 /IMPFo 6 432.80 53_1092426_LG9 9 7.53 6.54 3.84 -1.05 -0.27 2.00 DP JS *** 
QTL 6 /IMPFo 6 440.00 53_512265_LG9 9 11.21 9.12 -4.11 -2.83 0.69 2.00 DP SK *** 
QTL 7 /IMPFo 8 205.00 18_837412_LG5 5 8.02 6.90 2.41 1.47 0.61 2.00 DP JS *** 
QTL 8 /IMPFo 8 287.50 10_2064978_LG5 5 12.56 9.98 -3.21 -1.93 0.60 2.00 DP SK *** 
QTL 9 /IMPFo 9 123.70 64_729273_LG1 1 9.09 7.67 -2.51 -2.48 0.99 2.00 D SK *** 

QTL 10 /IMPFo 9 140.00 24415_38146_Un - 6.70 5.91 3.29 1.64 0.50 2.00 DP JS *** 
QTL 11 /IMPFo 10 5.60 14_561022_LG1 1 7.25 6.33 -0.99 -0.69 0.70 2.00 DP SK ** 
QTL 12 /IMPFo 10 38.70 171_399638_Un - 10.90 8.91 -1.18 -0.12 0.11 2.00 A SK *** 

QTL 3 com QTL 11 2 com 10 356.8 e 5.6   5.48 4.95    2.00   ** 
QTL 4 com QTL 12 6 com 10 327.5 e 38.7   9.72 8.11    2.00   *** 

a Grupo de ligação; b Marcador mais próximo, associado a posição do QTL; c Cromossomo onde é encontrado; d Os efeitos aditivos estão associados 
com o alelo do genitor Sekati; e Direção de resposta, o alelo de qual parental está influenciando mais para o aumento da média.; f Códigos de 
significância: '***'(0);' ** '(0,001); '*' (0.01); '.'(0.1) 

mailto:1@466.1
mailto:4@136.0
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129 
 

 

 

 

 

Figura 3 – Análise dos picos nos grupos de ligação de mapa genético do mamoeiro 

(cruzamento Sekati x JS-12), indicando: a - Sete QTLs de resistência para 
severidade de pinta-preta nos frutos (SPPFr); b - Oito QTL para incidência de pinta-
preta nos frutos (IPPFr); c - Dois QTL para severidade de pinta-preta nas folhas. O 
eixo vertical representa o valor de LOD score. A linha pontilhada horizontal marca 
o limiar (T), acima da qual (LOD score superior a 2.0) define QTL. Os números e os 
marcadores no eixo horizontal representam o grupo de ligação em que cada QTL 
foi identificado. 
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Figura 4 - Análise dos picos nos grupos de ligação indicando: a – Dezessete QTL 
de resistência para incidência de pinta-preta nas folhas (IPPFo); b - Cinco QTL para 
severidade de mancha-de-phoma nas folhas (SMPFo); c -. Doze QTL para 
incidência de mancha-de-phoma nas folhas (IMPFo). O eixo vertical representa o 
valor de LOD score. A linha pontilhada horizontal marca o limiar (T), acima da qual 
(LOD score superior a 2.0) define QTL. Os números e os marcadores no eixo 
horizontal representam o grupo de ligação em que cada QTL foi identificado. 
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A maioria das marcas associadas aos QTL foi do tipo SD 

(sobredominância), ou seja, a seleção atua sobre o heterozigoto. De acordo com 

Ramalho et al. (2012b), se há sobredominância no indivíduo heterozigótico, uma 

hipótese que explica tal ocorrência é a produção de duas enzimas funcionais, em 

que o desempenho em termos fenotípicos de uma seria superior ao da outra. Outra 

hipótese é a pleiotropia, em que o mesmo gene governa mais de uma 

característica. Neste caso, um par de alelos determina duas ou mais características 

(Falconer, 1987). 

As interações de sobredominância nem sempre atuam no sentido de 

aumentar o valor fenotípico, pois podem ocorrer reduzindo a expressão do caráter, 

o que foi almejado para esse estudo, com vistas a redução nas intensidades das 

doenças. Dos 51 QTLs, 27 apresentaram sobredominância, 14 apresentaram 

dominância parcial, sete apresentaram dominância e três apresentaram interação 

alélica aditiva (Tabela 2). 

Estudo realizado por Silva (2015a) buscou identificar QTL de resistência à 

ferrugem em amendoim. O autor obteve 13 QTLs que explicavam de 5,8 a 59,3% 

da variação fenotípica observada. Faria (2007), em cruzamentos de genótipos do 

gênero citrus, identificou um QTL para resistência ao vírus da tristeza dos citrus, 

explicando 95% da variação fenotípica, utilizando um mapa integrado e duas 

abordagens de mapeamento, sendo uma delas o método de múltiplo QTL. 

Utilizando marcadores SNP, Roy et al. (2010) identificaram 13 QTLs 

explicando a mancha-foliar, causada por Cochliobolus sativus em cevada, que 

explicaram de 2,3 a 3,9% de variância fenotípica. Estudo realizado por Cabral 

(2016), em alface (Lactuca sativa), avaliou severidade de murcha de fusário e 

identificou dois QTLs de efeito maior, explicando 30 a 40% da variação fenotípica 

observada na população F3 e F2, respectivamente. Constatou-se também um QTL 

de efeito menor na população F3, explicando 0,06% da variação fenotípica. Estudo 

em algodoeiro, visando resistência ao nematoide Meloidogyne incognita raça 3, 

detectou dois QTLs respondendo por 9,3% e 4,31% da variação fenotípica (Silva, 

2014). Scherloski et al. (2015) avaliaram a resistência de trigo à fusariose, causada 

pelo fungo Fusarium graminearum, por meio de severidade e conseguiram 

identificar 19 QTLs, sendo esses, capazes de explicar de 2,9% a 48% da variação.  

St.Clair (2010) afirma que a detecção dos QTL de efeito maior, pode estar 

ligado à presença de genes de forte efeito qualitativo. A autora comenta que o 
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percentual de variação fenotípica explicada por um QTL não é uma propriedade 

fixa, podendo variar com o tamanho, tipo de população e com o ambiente. 

Quando determinada uma relação preditiva entre marcador, genótipo e 

fenótipo, a seleção assistida por marcadores (SAM) pode ser estabelecida. A 

utilização de SAM pode servir como complemento do melhoramento, ou mesmo, 

substituição da seleção fenotípica, sendo o maior impacto tecnológico, na seleção 

de características complexas, como a resistência quantitativa a doenças (St.Clair, 

2010)  

 

3.3.4.3. Identificação de QTL para SPPFr 

A identificação dos QTLs para a característica de severidade de pinta-preta 

nos frutos foi realizada através da utilização do modelo two parts + múltiplo QTL. 

Sete QTLs foram detectados nos grupos de ligação 1,2,4,5,6,8 e 10, controlando a 

característica de resistência a pinta-preta em frutos (Figura 3 e 5). Com base em 

estudos de Wai et al. (2012), é possível identificar em quais cromossomos estão 

localizados os QTLs. Para severidade os cromossomos que apresentaram QTLs 

de resistência foram os cromossomos 1, 2, 4, 5 e 9. Não foi possível identificar a 

qual cromossomo pertencem os QTLs 3 e 4 (Tabela 2). 

Em relação à variação fenotípica explicada pelos QTL (definida pelo 

coeficiente de determinação (R2), observou-se que para característica de 

severidade, os sete QTLs encontrados explicaram 63,24% da variação fenotípica 

observada, sendo os valores de variação mínima de 3,71% e máxima de 38,78%. 

O QTL 1, localizado no grupo de ligação 1 apresentou locos de grande efeito, pois 

explicou 38,78% da variação fenotípica, podendo ser considerado um QTL 

principal. Foram observados também quatro QTLs de efeito médio QTL 3, QTL 4, 

QTL 5 e QTL 7, explicando 12,36; 7,02; 6,39 e 11,17% respectivamente. Obteve-

se dois QTLs de pequeno efeito, o QTL 2 e o QTL 8, explicando 3,82 e 3,71% da 

variação (Tabela 2). Scherloski et al. (2015), Silva (2015) e Cabral (2016) em seus 

estudos com trigo amendoim e alface, respectivamente, também obtiveram valores 

de coeficiente de determinação variando de alto a baixo. 

A maioria das marcas associadas aos QTL apresentou sobredominância 

com exceção apenas do QTL 7, localizado no grupo de ligação 10 que apresentou 

dominância, ou seja, informativa apenas para um parental (Tabela 2). 
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Figura 5 - Localização no mapa genético de mamoeiro das regiões onde se 
encontrou: a - Sete QTL de resistência associados à severidade de pinta-preta nos 
frutos (SPPFr); b - Oito QTL associados à incidência de pinta-preta nos frutos 
(IPPFr); c -  Dois QTL associados à severidade de pinta-preta nas folhas (SPPFo). 
A linha vertical indica a localização em centiMorgans (cM) do referido QTL. A linha 
horizontal indica a que grupo de ligação o QTL pertence. A linha vermelha indica a 
posição do QTL ligado. 
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Pela análise dos locos de efeito gênico aditivo observou-se que que o 

genótipo Sekati apresentou uma maior resistência a este patógeno, pois sua 

presença induziu uma diminuição na média da característica. Fato este, que 

confirma as hipóteses apontadas por Dianese et al. (2007), Vivas et al. (2012a) e 

Poltronieri et al. (2017), que observaram que o genótipo Sekati apresentou maior 

nível de resistência a pinta-preta, podendo transmiti-la aos seus descendentes. 

 

3.3.4.4. Identificação de QTL para IPPFr 

A identificação dos QTLs para incidência de pinta-preta nos frutos foi 

realizada através do modelo de múltiplos QTL. Foram identificados oito QTLs e uma 

interação, estando os mesmos localizados nos grupos de ligação 1, 2 e 3 (Figura 3 

e 5). Os QTLs observados estão presentes, sendo: dois no cromossomos 2, um no 

cromossomo 3 e um no cromossomo 4 (Tabela 2), segundo estudos de Wai et al. 

(2012), não foi possível identificar em quais cromossomos encontram-se os QTLs 

1,2, 5 e 7. 

A percentagem total de variação fenotípica explicada pelos QTLs para 

incidência de pinta-preta nos frutos foi de 59,13%, sendo o QTL de variação mínima 

com valores de 3,71% e a máxima de 29,18%. Os três QTLs de grande efeito são: 

o QTL 7, localizado no grupo de ligação 3, que explica 29,18% da variação 

fenotípica, o QTL 6, localizado no grupo de ligação 2, que explica 28,87% da 

variação e a interação QTL 6 e QTL 8 explicando 23,16% da variação fenotípica. 

Os demais QTL identificados apresentaram efeito médio, explicando 5,24; 6,42; 

6,77; 8,59; 8,84; 10,52 de variação fenotípica (QTL 1, QTL 4, QTL 5, QTL 2, QTL 

3, QTL 8, respectivamente) (Tabela 2). 

A maioria das marcas associadas aos QTL apresentam sobredominância. 

O QTL 3 e o QTL 7 apresentaram dominância parcial e o QTL 8 apresentou efeito 

aditivo (Tabela 2).  

Com base nas análises dos locos de efeito gênico aditivo, o genótipo JS-

12 contribui como o genitor responsável para diminuição da incidência de pinta-

preta nos frutos (Tabela 2). Quando foi avaliada a resistência à incidência de pinta-

preta nos parentais, observou-se que os genótipos Sekati e JS-12 não 

apresentavam diferenças significativas entre si (Tabela 1). 
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3.3.4.5. Identificação de QTL para SPPFo 

A identificação dos QTLs para severidade de pinta-preta na folha, foi 

realizada com o auxílio do modelo two parts + múltiplo QTL. Dois QTLs localizados 

nos grupos de ligação 1 e 9, QTL 1 e QTL 2, respectivamente, foram detectados 

controlando a característica de resistência à pinta-preta em folhas (Figura 3 e 5). 

Os QTLs acima citados estão localizados nos cromossomos 2 e 1 do mamoeiro, 

respectivamente (Tabela 2). 

Observou-se que a percentagem total de variação explicada por esses 

QTLs foi de 48.61% da variação fenotípica observada. O QTL de grande efeito está 

localizado no grupo de ligação 9, ou seja, cromossomo 1, explicando 40,43% da 

variação observada. O QTL localizado no grupo de ligação 1, localizado no 

cromossomo 2, explica 8,20% da variação. Para a característica avaliada nota-se 

que existem apenas QTL de efeito alto, ou seja, um QTL principal e outro QTL de 

efeito médio (Tabela 2). 

A análise dos locos de efeito gênico aditivo nos mostra que o genótipo JS-

12 influencia na redução da severidade de pinta-prata, levando-nos a acreditar que 

respectivo parental possui uma maior resistência ao patógeno. Estudo de Vivas e 

colaboradores (2012a) afirma que o genótipo JS-12 apresenta níveis de resistência 

para severidade de pinta-preta nas folhas, corroborando com o resultado obtido 

neste estudo.  

3.3.4.6. Identificação de QTL para IPPFo 

Para a identificação dos QTLs de resistência para incidência de pinta-preta 

nas folhas, utilizou-se o modelo de múltiplo QTL. Foram identificados 17 QTLs 

individuais localizados nos grupos de ligação 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 e 8 (Figura 4 e 6) e 

a presença de uma interação entre os QTL 3 e 10. Os QTLs identificados no grupo 

de ligação 1 são o QTL 1 e 2, sendo o QTL1 localizado no cromossomo 2, no grupo 

de ligação 2, foram identificados os QTL 3, 4 e 5, todos localizados no cromossomo 

4, no grupo de ligação 3, os QTL 6 e 7, sendo o 7 localizado no cromossomo 3, no 

grupo de ligação 4, os QTL identificados foram QTL 8 e 9, ambos localizados no 

cromossomo 6, no grupo 5, os QTL 10, 11 e 12, pertencentes ao cromossomo 7, 

no grupo de ligação 6, os QTL 13 e 14, localizados no cromossomo 9, no grupo 7 

nota-se a presença dos QTL 15 e 16, onde o QTL16 encontra-se localizado no 

cromossomo 8, no grupo 8, identificou-se apenas o QTL 17, o qual segundo 

estudos de Wai et al. (2012), encontra-se localizado no cromossomo 5 (Tabela 2).   
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A variação fenotípica total explicada para a incidência de pinta-preta na 

folha, considerando todos os QTLs identificados e a percentagem de variação 

explicada por cada QTL é de 99%. Faria (2007) obteve resultados de R² 

semelhantes em citrus com o vírus da tristeza do citrus.      

No presente estudo, os QTLs de grande efeito foram o QTL 3, 9,10 e 8 com 

valores que explicam 49,83; 41,72; 40,72; 40,30%, respectivamente. Dos 13 QTLs 

restantes dois apresentaram efeito médio, explicando 7,43% da variação no QTL12 

e 5,07% da variação no QTL 6, os demais QTL apresentaram pequeno efeito com 

explicação de 1,03; 1,28; 1,29; 1,35; 1,44; 1,58.; 2,55; 2,99; 3,64; 4,43 e 4,99 nos 

QTL 17, 4, 7, 14, 5, 2, 16, 1, 15, 11 e 13, respectivamente (Figura 2). Scherloski et 

al. (2015) e Cabral (2016) em seus estudos com trigo e alface, respectivamente, 

também obtiveram valores de coeficiente de determinação variando de alto a baixo. 

Schuster e Cruz (2008) afirmam que vários QTL de efeitos maiores têm sido 

descritos na literatura, entretanto, a maioria dos QTL detectados é de efeito 

pequeno. O que pode ser observado na característica em questão. A variação 

fenotípica explicada pelo QTL tem forte componente ambiental, logo, a proporção 

da variação fenotípica explicada, poderia ser maior se considerada apenas a 

variação genética (Schuster e Cruz, 2008).  

Destaca-se que foram detectados 8 QTLs com efeito de sobredominância, 

4 QTL com dominância parcial, 4 QTL com dominância e 1 QTL com efeito aditivo 

para incidência de pinta-preta na folha (Tabela 2). 

O genótipo JS-12 foi o que mais contribuiu para o aumento da média de 

incidência de pinta-preta nas folhas, através da visualização da análise dos genes 

de efeito aditivo, o que leva a considerar o genótipo Sekati como genitor com 

potencial de doar alelos de resistência à pinta-preta, confirmando assim, mais uma 

vez as hipóteses apontadas por Dianese et al. (2007), Vivas et al. (2012a) e 

Poltronieri et al. (2017). 
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Figura 6 - Localização no mapa genético de mamoeiro de regiões com: a - 

Dezessete QTL de resistência associados à incidência de pinta-preta nas folhas. 
(IPPFo); b - Cinco QTL associados à severidade de mancha-de-phoma nas folhas 
(SMPFo); c - Doze QTL associados à incidência de mancha-de-phoma nas folhas. 
(IMPFo). A linha vertical indica a localização em centiMorgans (cM) do referido QTL. 
A linha horizontal indica a que grupo de ligação o QTL pertence. A linha vermelha 
indica a posição do QTL ligado. 
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3.3.4.7. Identificação de QTL para SMPFo 

Para a identificação dos QTL para severidade de mancha-de-phoma em 

folhas foi utilizado o modelo two parts + múltiplo QTL. Localizaram-se 5 QTLs que 

controlam a resistência, sendo os cinco observados em grupos de ligação distintos 

(1, 4, 5, 6 e 7) (Figura 4 e 6). Estudos realizados por Wai e colaboradores (2012) 

permitiram inferir sobre a localização cromossômica dos QTL, sendo os QTLs 

obtidos para essa característica, localizados nos cromossomos 2, 6, 9 e 8, e apenas 

no QTL 3 não foi possível localizar o cromossomo no qual este QTL se encontra 

(Tabela 2). 

Em relação à variação fenotípica explicada pelos QTL (definida pelo 

coeficiente de determinação, R2), para a característica em geral, considerando 

todos os QTL, a explicação da variação observada foi de 62%, onde o QTL que 

apresentou maior efeito foi o QTL 3 localizado no grupo de ligação 5, com valores 

de aproximadamente 15% de explicação da variação fenotípica. Por essa 

característica não foi possível identificar QTL de alto efeito e todos os QTL 

identificados apresentaram efeito médio (Tabela 2). 

Quase todos os QTL, com exceção do QTL 2 apresentaram efeito de 

sobredominância, sendo o QTL 2 com dominância (Tabela 2). 

O genitor JS-12, por meio da análise dos logos de efeito gênico aditivo, foi 

o genótipo mais indicado para seleção, pois este apresenta maior potencial de 

doação de alelos de resistência, quando se busca diminuição na severidade de 

mancha-de-phoma. Os resultados obtidos confirmam a hipótese apresentada por 

(Vivas et al., 2013a, 2014c) em que os autores observaram níveis de resistência à 

severidade de mancha-de-phoma nos genótipos JS-12. 

3.3.4.8. Identificação de QTL para IMPFo  

A identificação dos QTL de resistência para incidência de mancha-de-

phoma foi realizada por meio da utilização do modelo two parts + múltiplo QTL. 

Foram averiguados 12 QTLs, sendo suas localizações visualizadas nos grupos de 

ligação 1, 2, 6, 8, 9 e 10 (Figura 4 e 6), observou-se, ainda, duas interações: uma 

com os QTL 3 e 11, e outra com os QTL 4 e 12. No grupo de ligação 1, foram 

identificados 2 QTL, o QTL 1 e o 2; no grupo de ligação 2 apenas 1 QTL foi 

identificado (QTL 3); no grupo de ligação 6, foram identificados 3 QTLs que 

conferem resistência, o QTL4, 5, 6; e nos grupos de ligação 8, 9 e 10, foram 

identificados 2 QTL por grupo.  
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A percentagem de variação total explicada por esses QTL para incidência 

de mancha-de-phoma é de 79,55%, sendo observado, no conjunto de QTL que 

compõe a característica 10 QTLs de efeito mediano, com 6,70%; 7,25%; 7,53%; 

8,02%; 9,09%; 10,90%; 11,21%; 12,56%; 13,59%; 14,09% de explicação da 

variação fenotípica observada, QTL 10, QTL11, QTL 5, QTL 7, QTL 9, QTL 12, QTL 

6, QTL 8, QTL 4 e QTL 3, respectivamente, encontrados nos grupos de ligação 2, 

6, 8, 9 e 10, os outros 2 QTL apresentaram efeito baixo, explicando 3,15% e 3,48% 

da variação observada no fenótipo, dispostos no grupo de ligação 1. É importante 

ressaltar que as interações apresentaram efeito mediano, sendo que a interação 

QTL3 com QTL11 explica 5,48% da variação e a interação QTL4 com QTL12 

explica 9,72% das variações fenotípicas observadas. (Tabela 2). 

Pela análise dos locos de efeito gênico aditivo observou-se que tanto o 

genitor Sekati quanto o JS-12 influenciam na redução da incidência, já que foram 

observados, seis QTL influenciando positivamente a média em cada genitor. Estudo 

de Vivas et al. (2013a) apontam níveis de resistência à incidência de mancha-de-

phoma nos genótipos Sekati e JS-12, enquanto Vivas et al. (2014) confirmam os 

níveis de resistência do genótipo JS-12. 

 
 
 
 

3.3.5. CONCLUSÃO 

 
 
 

Os parentais da população apresentaram alelos favoráveis no que tange a 

resistência a doenças foliares, mesmo este não sendo o foco principal do 

cruzamento, o que permitiu a obtenção de um patrimônio genético diversificado na 

população segregante. Conclui-se ainda que que a variabilidade genética 

apresentada na população F4 pode ser utilizada em programas de melhoramento, 

visando resistência genética à pinta-preta e mancha-de-phoma, causadas pelos 

fungos A. caricae e S. caricae.  

Para a identificação de QTL de resistência, a utilização de múltiplos QTL 

para dados normais, bem como two-parts + múltiplos QTL para dados não normais, 

mostrou-se adequada, permitindo o mapeamento de 51 QTLs, sendo observados 

QTLs de com efeitos individuais, variando de 1,03% a 49,83%. Foram identificados 

oito QTLs de grande efeito, 28 QTLs de médio efeito e 15 QTLs de pequeno efeito. 
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A resistência à pinta-preta e mancha-de-phoma é poligênica, com predominância 

de efeitos sobredominância. 

A partir das informações obtidas será possível sintetizar um conjunto de 

primers capazes de realizar um anelamento em regiões do genoma em forte ligação 

com os fatores de resistência, permitindo deste modo, o desenvolvimento de 

marcadores altamente específicos que serão convertidos para seleção assistida 

(SAM) nos programas de melhoramento genético de mamoeiro. 
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