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RESUMO

GONCALVES JUNIOR, Deurimar Herénio; M.Sc. Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; julho de 2019; PROSPECCAO DENTRO DE
FAMILIAS DE RETROCRUZAMENTO EM Passiflora: IMPLICAQ@ES PARA O
MELHORAMENTO VISANDO RESISTENCIA AO CABMV: Orientador: Prof.
Alexandre Pio Viana; Conselheiras: Prof.2. Rosana Rodrigues e Prof.2. Telma Nair
Santana Pereira.

A virose do endurecimento dos frutos € hoje a doenca viral mais prejudicial a
cultura do maracujazeiro-azedo. Considerando sua importancia econdémica no
Brasil, tanto para a producdo de suco industrializado quanto para o consumo da
fruta fresca, € indiscutivel que os programas de melhoramento do maracujazeiro-
azedo invistam no desenvolvimento de cultivares resistentes ao cowpea aphid-
borne mosaic virus (CABMV), e produtivas. Para atender essa necessidade, esta
em progresso na Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro
(UENF) o programa de melhoramento que visa obter cultivares resistentes a essa
doenca. Os objetivos deste estudo foram: a) avaliar familias de irmé&os completos
de maracujazeiro quanto a resisténcia ao CABMV e as caracteristicas
agrondmicas; b) estimar parametros genéticos e valores genotipicos pelo
procedimento da méxima verossimilhanga restrita e melhor predicdo linear néo-
viesada (REML/BLUP) nessas familias. Aplicar indices de selecdo para as
caracteristicas simultaneamente e selecionar genotipos resistentes e com
caracteristicas agron6micas desejaveis para 0 avango no programa de

melhoramento genético do maracujazeiro-azedo. O ensaio foi realizado na
Vil



unidade experimental localizada na Escola Técnica Estadual Agricola Anténio
Sarlo, municipio de Campos dos Goytacazes — RJ. Foram avaliadas trés familias
de irmaos completos provenientes da recombinacdo dos genitores RC1 293, 355,
501 e 516. As plantas foram conduzidas em espaldeira vertical, com quatro
repeticbes, em cada parcela contendo 20 plantas por familia, seus genitores,
progenitores e os genotipos Passiflora edulis e Passiflora setacea. A resisténcia
foi avaliada, quinzenalmente, através dos sintomas visuais do CABMV, durante 16
meses por meio de escala descritiva de notas. Com os dados de severidade foi
realizada a area abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD). Foram
avaliadas também as caracteristicas produtivas e de qualidade de fruto: nimero
de frutos por plantas, producdo total (g.planta?l); diametro longitudinal do fruto
(mm); diametro transversal do fruto (mm), massa média do fruto (g), massa média
de polpa (g), rendimento de polpa (%), espessura da casca (mm) e teor de sélidos
soluveis totais (°Brix). Com os dados coletados foi estimado os componentes de
variancia, os parametros genéticos, os valores genéticos, ganhos e nova média
predita, via metodologia de modelos mistos REML/BLUP. A selecdo dos
gendtipos para compor a recombinagcdo para o préximo ciclo de selegéo
recorrente também foi apoiada através da utilizacdo de trés metodologias de
indice de selecao simultanea de caracteristicas: os indices Multiplicativo, Aditivo e
o rank médio adaptado de Mulamba e Mock. Os indices de selecao simultanea de
caracteristicas foram feitos individualmente para cada genétipo. Observou-se que
a herdabilidade com base na média da familia apresentou valores superiores aos
encontrados para a herdabilidade individual restrita para AACPDM, cujo valor foi
0,63. Da mesma forma, a herdabilidade com base na média das familias foi maior
gue a herdabilidade individual restrita para as demais caracteristicas avaliadas,
que variou de 0,017 para teor de sélidos soluveis totais a 0,91 para espessura de
casca. Pode-se obter ganhos pela estimacéo dos BLUPs individuais para todas as
caracteristicas avaliadas. Entre o0s indices de sele¢cdo simultanea de
caracteristicas empregados para a obtencdo dos ganhos genéticos, o rank médio
adaptado de Mulamba e Mock apresentou ganhos satisfatérios e equilibrados. Do
total de 87 genotipos avaliados que produziram frutos, foram selecionados os
genodtipos 167, 24, 34, 62 e 231. Estes foram o0s mais promissores para cada
variavel analisada, ndo apresentando sintomas do CABMV nos frutos, e

apresentando uma arquitetura desejavel. Os resultados obtidos com a selecao
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dos melhores individuos avaliados para as caracteristicas agrondmicas e
resisténcia ao CABMV, possibilitam delinear os rumos do programa de
melhoramento genético, visando a resisténcia ao CABMV na Regido Norte
Fluminense e prosseguindo com a obtencdo da populacdo do préximo ciclo de
selecao recorrente.



ABSTRACT

GONCALVES JUNIOR, Deurimar Herénio; M.Sc. Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; july 2019; PROSPECTING INSIDE OF BACKCROSS
FAMILIES IN Passiflora: IMPLICATIONS FOR BREEDING AIMING TO CABMV
RESISTANCE; Adviser: Prof. Alexandre Pio Viana; Committe Membrers: Prof.
Rosana Rodrigues e Prof. Telma Nair Santana Pereira.

The passion fruit woodiness disease is now the most harmful viral disease to the
passion fruit cultivation. Considering the economic importance in Brazil for both
the production of industrial juice and the consumption of fresh fruit, it is undisputed
that the passion fruit breeding programs invest in the development of cultivars
resistant to cowpea aphid-borne mosaic virus (CABMV) and productive at the
same time. To meet this need, the breeding program that aims to obtain cultivars
resistant to this disease is in progress at the Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro. Thus, the objectives of this study were to evaluate
passion fruit full-sibs families regarding resistance to CABMV and agronomic
characteristics, to estimate genetic parameters and genotypic values by restricted
maximum likelihood/best linear unbiased prediction (REML/BLUP) procedure in
these families and to select resistant genotypes with agronomic characteristics
desirable for the advancement in the passion fruit genetic breeding program. The
experiment was carried out at the experimental unit located at the Escola Técnica
Estadual Agricola Antdnio Sarlo, at the Campos dos Goytacazes city, Rio de

Janeiro, Brazil. The three families evaluated are from the recombination of RC1



293, 355, 501 and 516 genotypes. The plants were conducted in vertical, with four
replications, in each plot containing 20 plants per family, their parents and the
genotypes Passiflora edulis and Passiflora setacea. Resistance was assessed by
CABMV visual symptoms fortnightly for 16 months using a descriptive scale. With
the severity data, the area under the disease progress curve (AUDPC) was
performed. Fruit quality and productive characteristics were also evaluated:
number of fruits per plants, total yield (g.plant-1); longitudinal diameter of the fruit
(mm); (g), average pulp mass (g), pulp yield (%), peel thickness (mm) and total
soluble solids content (°Brix). With the collected data, was estimated the variance
components, the genetic parameters, the genetic values, the gains and the new
predicted average via mixed model methodology REML/BLUP. The selection of
genotypes to compose the recombination for the next recurrent selection cycle
was also supported through the use of three multiple trait selection indexe
methodologies: the multiplicative, additive, and the adapted average rank from
Mulamba and Mock. Simultaneous trait selection indices were made individually
for each genotype. Heritability at family mean level were higher than those found
for individual heritability in the restricted sense for AUDPC, which was 0.63.
Similarly, the Heritability at family mean level was higher than the individual
heritability in the restricted sense for the other characteristics evaluated, which
ranged from 0.017 for total soluble solids content to 0.91 for peel thickness. Gains
could be obtained by estimating individual BLUPs for all characteristics evaluated.
Among the multiple trait selection indexe employed to obtain genetic gains, the
adapted average rank from Mulamba and Mock presented satisfactory and
balanced gains. From the 87 genotypes evaluated, which produced fruits,
genotypes 167, 24, 34, 62 and 231 were selected. These were the most promising
for each variable analyzed, showing no symptoms of CABMV in fruits and having a
desirable plant architecture. The results obtained with the selection of the best
evaluated individuals for agronomic characteristics and resistance to CABMV
make it possible to delineate the directions of the genetic breeding program aiming
at CABMV resistance in the North Fluminense Region and proceeding to obtain

the population of the next recurrent selection cycle.
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1. INTRODUCAO

~

A familia Passifloraceae, pertencente a ordem Malpighiales, abriga o
género Passiflora e o tem como o maior representante em numero e diversidade
de espécies, com cerca de 513 espécies (The Plant List, 2013). O Brasil e a
Colombia, em particular, sdo centros de diversidade, aproximadamente 60% das
espécies de Passiflora sdo encontradas nesses paises, sendo cerca de 147 no
Brasil e 162 na Colébmbia. Todavia, dessas, 85 sdo endémicas do Brasil (Pérez,
2007; Ocampo et al., 2010; Flora Brasil, 2019).

Incluida dentro da familia Passifloraceae, também se encontra a espécie
de maior importancia econémica, o maracujazeiro-azedo (Passiflora edulis Sims).
O maracujazeiro-azedo é uma frutifera cultivada em diferentes regides tropicais
do mundo. O Brasil € o principal produtor e consumidor da fruta, com
produtividade anual por volta de 14 t ha? (IBGE, 2017). Apesar de sua posi¢céo de
destaque no mercado internacional, a producdo brasileira tem variado muito nos
altimos anos.

Diversas razdes contribuem para essa variagdo, como a pouca utilizacao
de tecnologia de produgcdo e a falta de cultivares produtivas e resistentes a
doencas. Ressalta-se que as doencas estdo entre os principais fatores que
limitam a expansédo das areas cultivadas, em alguns casos, causando perdas
totais nas lavouras (Freitas et al., 2016). Entre essas doencas, pode-se citar: a
antracnose (Xanthomonas axonopodis pv. passiflorae), morte prematura,

associada aos agentes fitopatolégicos Fusarium oxysporum f. sp. passiflorae,



Fusarium solanni, Colletotrichum gloeosporioides, fungos do género Phytophthora
e nematoides.

Cerca de sete doencas causadas por virus ja foram relatadas no Brasil,
incluindo a virose do endurecimento dos frutos, causada pelo agente patogénico
Cowpea aphid-borne mosaic virus — CABMV, como uma das mais limitantes. Esse
€ portanto, um dos principais desafios enfrentado pelos programas de
melhoramento de maracuja (Gioria et al., 2000; Fisher et al., 2005; Fischer e
Rezende, 2008; Cerqueira-Silva et al., 2014).

Os principais sintomas induzidos pelo CABMV sao a presenca de
mosaico acompanhado, em alguns casos, de enrugamento, bolhas e distorgéao
foliar. A doenca causa a reducao da producéo quantitativa e qualitativa, jA que os
frutos ficam menores, deformados e endurecidos, além de apresentarem
endocarpo expandido e reducdo na producdo de polpa. Os frutos sao
prejudicados por esses sintomas e tornam-se inviaveis para o consumo (Gioria et
al., 2000; Fisher et al., 2005). Além da transmissdo por afideos, o CABMV pode
ser transmitido por enxertia e durante os tratos culturais de poda de formacao e
desbaste (Silva et al., 2016b). O controle da virose do endurecimento dos frutos

7

nas areas produtoras ndo é eficiente. Isso ocorre principalmente porque sua
transmissao € realizada durante as picadas de prova, efetuadas por diversas
espécies de afideos (Aphididae), e ndo se recomenda o controle quimico de
vetores para essa virose, uma vez que o virus é transmitido por meio de uma
Unica picada de prova do vetor (Meletti et al., 2005; Di Piero et al., 2006).

Um método alternativo para minimizar os danos causados pela doenca
seria 0 uso de variedades resistentes ao virus (Santos et al., 2015a). Contudo,
apesar dos esforcos de pesquisadores em programas de melhoramento genético
de maracuja, ainda ndo existem variedades comerciais resistentes ao CABMV
(Correa et al., 2015), ndo obstante haja relatos de resisténcia em varias espécies
silvestres, por exemplo, Passiflora suberosa, P. malacophylla, P. setacea e P.
cincinnata (Maciel et al., 2009; Oliveira et al., 2013; Santos et al., 2015a; Freitas et
al., 2015; Gongalves et al., 2018).

O método de retrocruzamento é muito utilizado em programas de
melhoramento com o objetivo de transferir um, ou poucos, alelos de interesse
para uma cultivar elite, e ap0s sucessivas geracdes de retrocruzamento,

recuperar o genétipo do genitor recorrente, a cultivar elite, considerada superior



em um grande numero de atributos, mas deficiente em uma ou poucas
caracteristicas (Borém et al., 2017). Esta técnica tem sido utilizada em vérias
culturas para introgredir genes de resisténcia a doencas e pragas (Fonseca et al.,
2009; Ramos et al., 2011; Antonio et al., 2012; Fuhrmann et al., 2014).

O grupo de pesquisa do maracujazeiro-azedo da Universidade Estadual
do Norte Fluminense Darcy Ribeiro-UENF, em trabalhos desenvolvidos por
Santos et al. (2015) e Freitas et al. (2015), tem contribuices significativas para a
obtencéo de cultivares resistentes ao CABMV. Nesses estudos foram observados
e obtidos alguns hibridos interespecificos (P. edulis x P. setacea) resistentes ao
CABMV. No entanto, as caracteristicas agrondbmicas desejaveis precisavam ser
recuperadas, e para isso houve a necessidade de se realizar o retrocruzamento.
Neste caso, Preisigke (2017) realizou o estudo da primeira geracdo de
retrocruzamento visando o interesse em melhores caracteristicas agronémicas,
mas mantendo a resisténcia ao virus.

Este estudo foi conduzido com o objetivo de avaliar familias de irmaos
completos, oriundas da recombinacdo de individuos selecionados da populacao
RC: (quanto a resisténcia ao CABMV) e as caracteristicas morfoagronémicas via
metodologia REML/BLUP (méaxima verossimilhancga restrita/melhor predicéo linear
nao-viesada), buscando avancar dentro do programa de melhoramento genético

de maracujazeiro da UENF.



2.1.

2. OBJETIVOS

Geral: Investigar a efetividade em recombinar genoétipos RC1 na

introgressdo e aumento da frequéncia de alelos para a resisténcia ao

CABMV, e avaliar as caracteristicas produtivas e de qualidade de fruto.

2.2,
)

ii)

Especificos:
Avaliar a resisténcia ao CABMV utilizando uma escala de notas nas
folhas jovens, em toda a planta e nos frutos;
Estimar os parametros genéticos e valores genotipicos pelo
procedimento REML/BLUP, em nivel de planta dentro de progénies de
irmaos completos, para o carater resisténcia ao CABMV e para as
caracteristicas agronémicas;
Selecionar genotipos com base na resisténcia genética ao CABMV e as
caracteristicas agrondmicas, simultaneamente, através de indices de
selecao;
Selecionar genoétipos com base na resisténcia genética ao CABMV e as
caracteristicas agrondmicas para serem recombinados e dar origem ao

ciclo 1 de selecéo recorrente.



3. REVISAO BIBLIOGRAFICA

3.1. Aspectos gerais do género Passiflora

Maior representante da familia Passifloraceae, ordem Malpighiales (Judd,
1999), Passiflora € um grande e diversificado género com cerca de 513 espécies
aceitas, 195 ainda nao resolvidas, e 477 que sao apenas sindbnimos, das mais de
1000 espécies descritas (The Plant List, 2013). O género é dividido em quatro
subgéneros: Astrophea (DC.) Mast., Deidamioides (Harms) Killip, Decaloba (DC.)
Rchb. e Passiflora L. Todavia, resultados de analises filogenéticas indicam a
existéncia de um quinto subgénero: Thyphostemmatoides (Feuillet e MacDougal,
2004; Freitas, 2011; Muschner et al., 2012).

A distribuicdo das espécies do género Passiflora ocorre principalmente
por toda a América Central e do Sul, mas algumas espécies sdo endémicas da
América do Norte, Sudeste Asiatico, Pacifico e da Australia, sendo o Brasil e a
Colémbia, com cerca de 147 e 162 espécies, respectivamente, 0s paises com
maior niumero de espécies nativas e o0s principais centros de diversidade do
género (Bernacci, 2003; Dhawan et al., 2004; Ocampo et al., 2010; 2013; Krosnick
et al., 2013; The Plant List, 2013; Bernacci et al., 2015). Segundo Muschner et al.
(2012), ancestrais de Passiflora originarios da Africa dispersaram-se para a
Europa e Asia, e assim chegaram ao continente Americano.

As plantas do género Passiflora sdo em sua maioria plantas lianas

herbaceas, lenhosas ou raramente arbustivas. Possuem gavinhas que se



desenvolvem nas axilas das folhas decorrentes de pedicelos estéreis e sdo
ausentes em espécies lenhosas. Suas folhas s&o, na maioria das vezes,
alternadas, geralmente simples: inteiras, lobadas ou digitadas. Estipulas estéo
comumente presentes na base dos peciolos (Cunha et al., 2002; Pérez, 2007).
As plantas do género Passiflora, via de regra, possuem caule cilindrico ou
quadrangular, ramificado, liso, pouco achatado, anguloso, suberificado, glabro ou
piloso, apresentando habito trepador, e por esse motivo sdo delgados, pouco
lenhosos e necessitam de um suporte para manterem-se eretas, pois sempre
crescerem em direcdo a luz. O sistema radicular é superficial, do tipo axial,
podendo desenvolver raizes adventicias quando as plantas sdo propagadas por
estacas (Ulmer e MacDougal, 2004; Faleiro e Junqueira, 2016). Os
representantes do género possuem estipulas membranaceas ou subcoriaceas, as

vezes deciduas; pedicelo articulado abaixo da base do hipanto. A corona é a

caracteristica mais marcante do género Passiflora (Bernacci, 2003) (Figura 1).
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Figura 1: (A) Passiflora edulis Sims. Fonte: West African Plants, 2010. (B)
Passiflora setacea. Fonte: EMBRAPA Cerrados, 2003.

Os frutos séo usualmente bagas indeiscentes, ou capsula carnosa 3-4-
valvar, globosos ou ovoides, raramente fusiforme, possuem coloracdo variada,
podendo ser amarela, vermelha, verde e roxa (Bernacci, 2003), exceto a espécie
P. capsularis que possui frutos deiscentes (Bernacci, 2003) (Figura 1B). As
sementes sdo comprimidas, reticuladas, pontuadas ou transversalmente
alveoladas, envolvidas por um arilo mucilaginoso, endosperma oleaginoso,

nuclear. Sao do tipo ortodoxas ou ortodoxas intermediarias (Bernacci, 2003).



Sendo plantas hermafroditas ou andromondicas, as flores das espécies
de Passiflora surgem isoladamente nas axilas das folhas, na regido terminal dos
ramos novos. ApOs o surgimento das primeiras flores o processo continua
indefinidamente, seguido do crescimento dos ramos. Na axila das folhas onde ja
houve formacao de flores, ndo surgirdo novas (Kavati, 1998; Vasconcellos e
Duarte Filho, 2000). Os estigmas das flores das espécies de Passiflora sdo
situados no apice do androginéforo, as anteras sdo basalmente localizadas
(Suassuna et al.,, 2003). Por serem grandes, coloridas, apresentarem odores
fortes e possuirem néctar em abundancia na base da corona, as flores das
plantas do género Passiflora sdo atrativas para vetores de pélen (abelhas,
lepddpteros, morcegos e outros), o que confirma dependéncia da polinizacao
cruzada (Hoffmann et al., 2000; Ulmer e MacDougal, 2004). Entretanto, existem
algumas espécies autbgamas, como é o caso da P. capsularis (Faria e Stehmann,
2010).

Figura 2. (A) Passiflora capsularis. Fonte: Colecionador de Frutos, 2019. (B)
Passiflora alata. Fonte: Mercado Livre, 2010.

3.2. Autoincompatibilidade no maracujazeiro-azedo

Considerando a grande diversidade de espécies de Passiflora no Brasil e
sua importancia econdmica, é necessario maior conhecimento da biologia floral e
reprodutiva para conservacdo de germoplasma e obtencdo de novas
combinacgdes hibridas em programas de melhoramento para fins agronémicos

e/ou ornamentais (Das et al., 2013; Madureira et al., 2014). A maioria das



espécies de Passiflora apresenta autoincompatibilidade (SI) e, portanto, depende
da polinizagdo cruzada para a producédo de frutos (Soares et al.,, 2018). A
autoincompatibilidade é um mecanismo genético nas angiospermas que impede a
autofecundacéo (Tsuchimatsu e Shimizu, 2013; Madureira et al., 2014), e € um
dos mecanismos mais importantes para promover a fecundagdo cruzada nas
angiospermas. No melhoramento de plantas, a Sl representa um obstaculo para a
criacdo de linhagens puras, pois impede a autopolinizacdo, além disso, o0s
cruzamentos entre gendtipos com o mesmo alelo S também nao ocorrem (Chen
et al., 2012).

No caso do maracujazeiro-azedo, o sistema da autoincompatibilidade é
classificado de acordo como o nivel de controle do fenétipo da incompatibilidade,
como homomorfico, onde ndo apresenta barreira fisica para evitar a
autopolinizacdo, mas o tubo polinico incompativel deixa de crescer antes de
fertilizar o évulo. Este tipo de S| € ,em muitos casos, controlado geneticamente
por um unico locus multialélico, o locus-S, denominado como o subgrupo SlI
esporofitica (de Nettancourt, 1997; Takayama et al., 2000; Bruckner et al., 2015).
No entanto, foi proposto que, no caso do maracujazeiro-azedo, exista também a
presenca de um locus gametofitico associado ao sistema esporofitico (Suassuna
et al., 2003).

Apesar dos detalhes conhecidos em alguns casos especificos, como em
Brassica, ainda existe uma grande lacuna entre o conhecimento teérico e a
aplicacdo pratica da Sl nos programas de melhoramento de plantas. Sabe-se
ainda muito pouco, principalmente, sobre os mecanismos celulares e genéticos
pelos quais os O6rgaos femininos reconhecem genadtipos de polen especificos no
maracuja (Madureira et al., 2014).

No que diz respeito as plantas alégamas, uma das técnicas mais
adequadas é a producdo de hibridos a partir de linhas puras, o que permite
explorar a heterose. No entanto, devido a presenca da Sl no maracuja, este
método € complexo, uma vez que o0 mecanismo da Sl é caracterizado pela
rejeicdo do polen da mesma planta (Madureira et al., 2014).

Em razdo da Sl presente no maracujazeiro-azedo e da complexidade
envolvida no mecanismo, o melhoramento dessa espécie é realizado por métodos

gue aumentam a frequéncia de alelos favoraveis por meio de procedimentos de



selecédo, como selecéo recorrente e selecdo com testes de progénies (Bruckner et
al., 2005).

3.3. Importancia econdmica e social do maracujazeiro-azedo

Os frutos e derivados das espécies do género Passiflora sdo comumente
usados como plantas ornamentais e medicinais (Pacheco et al., 2016). Nas duas
Gltimas décadas, o maracujazeiro-azedo assumiu grande relevancia devido sua
importancia social e econdmica no pais, através da crescente demanda da fruta
fresca e com apoio da agroindustria (Paiva et al., 2014).

No Brasil, a producdo da fruta destaca-se na regido Nordeste,
representando cerca de 60% da producéo nacional, seguida das regifes Sudeste,
Norte, Sul e Centro-Oeste, com 15%, 9%, 13% e 3% da producédo nacional,
respectivamente (Figura 3) (IBGE, 2017). Na regido Sudeste, o maracujazeiro é
uma das oito espécies frutiferas mais cultivadas no sistema extensivo, sendo
precedido apenas pelas culturas da laranja, banana, limdo, manga, tangerina,

abacaxi e uva (Sousa et al., 2008).
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Figura 3: Participacdo na da producdo de maracuja em percentual, distribuido
nas cinco regibes brasileiras no ano de 2017 e destino das exportacbes
brasileiras por volume de suco de maracujd com adicdo de aguUcar e outros
edulcorantes ou ndo em 2017. Fonte: IBGE - Produgéo Agricola Municipal, 2017;
Comex Stat, 2017.
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Em relacdo a exportacdo de maracuja, o Brasil ainda apresenta uma
posi¢ao incipiente nesse aspecto, pois a maior parte do maracuja produzido
abastece o mercado interno, dividido em duas frentes: a agroindustria, que usa o
maracuja para a extracao de polpa; e as feiras e centrais de abastecimento, que
utilizam a fruta in natura. Ainda assim, o pais apresenta dados significantes de
exportacdo em comparacdo aos demais paises produtores de maracuja. Os
principais destinos para o suco de maracuja produzido no Brasil sdo os Estados
Unidos e Holanda com 75% e 22,2%, respectivamente, segundo o Comex Stat
(2017) (Figura 3).

As qualidades da polpa, sementes e casca do fruto do maracujazeiro-
azedo sao os fatores de maior importancia em sua cultura (Manica, 1981; Oliveira
et al., 2002). Do fruto do maracujazeiro se extrai um dos mais estimados sucos de
fruta, que na forma concentrada, resulta na maior importancia econémica desta
planta. Os frutos do maracujazeiro-azedo sao comercializados sob as formas de
produtos elaborados e in natura, apreciados especialmente pelo seu aroma e
sabor (Manica, 1981; Lorenzi e Matos, 2002).

Alguns dos principais produtos produzidos pelo fruto sdo: doces, geleias e
licores (Lorenzi e Matos, 2002). A pectina, que se encontra na parte branca da
casca, € outro produto que pode ser obtido a partir do maracujazeiro-azedo,
usada na induastria alimenticia como geleificante e estabilizante de produtos
alimenticios, principalmente em geleias, doces, sucos de frutas concentrados,
produtos lacteos geleificados e produtos de confeitaria (Souza e Sandi, 2001,
Dias et al., 2011). Além disso, o0 maracuja constitui uma importante fonte de
carboidratos, de vitaminas do grupo A, C e do complexo B e de sais minerais
como calcio, fésforo e ferro. Outra importancia desta fruteira se relaciona as
propriedades farmacoldgicas (analgésicos, anti-inflamatérios, depurativos,
sedativos e vermifugos) e ao valor decorativo de suas flores (Ferreira e Oliveira,
1991).

3.4. Virose do endurecimento dos frutos
A doenca do endurecimento dos frutos é a mais importante doenca viral

do maracujazeiro-azedo em todo o mundo (Nascimento et al., 2006). Foi relatada

pela primeira vez no mundo na Australia por Cobb, em 1901 (citado por Shukla e
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Ward, 1988). No Brasil, 0 seu primeiro relato foi em Feira de Santana, BA, em
1979. Anteriormente acreditava-se que a doenc¢a do endurecimento dos frutos era
causada pelo passion fruit woodiness virus (PWYV), todavia, estudos baseados na
sequéncia de nucleotideos da regido codificadora da capa proteica do virus,
indicaram que a doenca é causada por uma estirpe do cowpea aphid-borne
mosaic (CABMV). Tanto o CABMV quanto o PWV pertencem ao género
Potyvirus, da familia Potyviridae, e suas particulas sédo do tipo filamento flexuoso
com 690-760 nm de comprimento, 11-16 nm de diametro e possuem o0 genoma
composto por uma unica molécula de RNA senso positiva, com aproximadamente
10.000 nt (Fauquet, 2005; Barros et al., 2011).

Dados revelam que o CABMV ndao é transmitido por sementes, assim nao
€ esta a via de introducdo em &reas indenes. A transmisséo ocorre através de
afideos vetores, principalmente pelo pulgdo Aphis gossypii, nho momento da
picada de prova do inseto, 0 que caracteriza a relagdo virus-vetor como sendo do
tipo nado-persistente (Di Piero et al., 2006; Narita et al.,, 2011). Os principais
sintomas do CABMV sao caracterizados pela presenca de mosaico comum
(Figura 4), acompanhados em alguns casos de enrugamento e distor¢ao foliar,
além disso, as plantas infectadas tém sua producdo reduzida, quantitativa e
gualitativamente, ja que os frutos ficam menores, deformados e endurecidos
(Sampaio, 2006). Frutos colhidos de plantas com virose apresentam suas
caracteristicas internas e externas, como sabor (teor de acuUcares e acidez),
contetdo de suco (rendimento), forma e tamanho, indesejaveis a comercializacédo
(Sampaio, 2006).

O controle da virose do endurecimento dos frutos nos pomares é dificil,
pois todas as cultivares sdo suscetiveis a infec¢do e o controle quimico do vetor é
geralmente ineficiente devido a forma ndo persistente de transmissédo. Algumas
medidas tém sido recomendadas, tais como: utilizacdo de mudas sadias e do tipo
mudao (cerca de 2m de altura), obtidas em viveiros telados; erradicacao
sistematica das plantas com sintomas nas folhas até o florescimento (roguing);
eliminacdo de pomares velhos ou abandonados antes do inicio da nova
plantacdo; cuidados nas operacdes de poda e desbrota para evitar a transmissao
mecanica do virus; aumento da densidade de plantio; uso de irrigagédo localizada;
e, se possivel, plantios em locais isolados (Di Piero et al., 2006; Sampaio et al.,
2008; Cavichioli et al., 2011).
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Figura 4: (A) e (B) Sintomas de virose no fruto e folha de maracujazeiro. Fonte:
Autor proprio, 2018; IAPAR, 2019.

3.5. Melhoramento do maracujazeiro-azedo visando resisténcia ao
CABMV

O melhoramento genético deve visar um melhor desempenho na
producédo e produtividade do maracuja, com a obtencdo de frutos com alto padréo
de qualidade quanto ao sabor, acidez, tamanho dos frutos, vigor e rendimento de
suco, como também, a resisténcia a doencas (Faleiro et al., 2005). Considerando
a diversidade de espécies silvestres presentes no género Passiflora (Meletti et al.,
2005), muitas espécies nao cultivadas, como P. cincinnata, P. caerulea, P.
incarnata, P. maliformis, P. foetida, P. nitida, P. quadrangularis e P. setacea, sdo
fontes de resisténcia a doencas e, portanto, interessantes para 0os programas de
melhoramento genético do maracujazeiro (Junqueira et al., 2005).

A partir de 1990 houve um aumento de trabalhos de pesquisa publicados
abordando o tema melhoramento do maracujazeiro, houve também o langcamento
das primeiras cultivares e a consolidacdo de equipes multidisciplinares de
pesquisa (Meletti, 2011). Posteriormente, o melhoramento genético dessa cultura
trouxe avancos significativos em relacdo a produtividade e qualidade de frutos,
bem como alguns avancos relacionados a resisténcia as doencas e pragas
importantes da cultura (Bueno et al., 2010; Neves et al.,, 2011; Oliveira et al.,
2013; Santos et al., 2015; Silva et al., 2016a; Silva et al., 2017; Cavalcante et al.,
2017).
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O programa de melhoramento do maracujazeiro visando a resisténcia
genética ao CABMV da UENF teve seu inicio em 2010, com a obtencdo de
hibridos interespecificos entre P. setacea (resistente ao CABMV) e P. edulis
(espécie comercial suscetivel ao CABMV) e sua fenotipagem (Santos et al.,
2014). Em seguida, os hibridos foram avaliados quanto a resisténcia ao CABMV
(Santos et al., 2015a) e as caracteristicas agrondmicas (Santos et al., 2015b;
Freitas et al., 2016).

Os hibridos com os melhores desempenhos agronémicos e maior
resisténcia foram retrocruzados com o genitor recorrente P. edulis, dando origem
a primeira geracdo de retrocruzamento. As plantas RC1 foram avaliadas quanto a
sua resisténcia ao CABMV e as caracteristicas agromorfolégicas (Preisigke,
2017). Além disso, foi realizado um estudo de heranca da resisténcia, tendo sido
constatado que a heranca genética que controla a resisténcia ao CABMV néo é
monogénica (Freitas et al., 2015).

As plantas com os melhores resultados foram selecionadas para serem
cruzadas com o genitor recorrente e posterior obtencédo da populacdo RC2, e as
quatro melhores plantas ainda foram selecionadas e recombinadas entre si
(Preisigke, 2017). Os proximos passos dentro do programa de melhoramento do
maracujazeiro, visando a resisténcia genética ao CABMV, da Universidade
Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), é a avaliacdo da populagéo
RC2 quanto a resisténcia ao CABMV e as caracteristicas agron6micas, e a
avaliacdo da populacdo proveniente da recombinacdo dos melhores gendétipos

RC1, o qual foi o objetivo do presente trabalho.

3.6. Componentes de variancia e parametros genéticos

O sucesso do melhoramento genético de qualquer carater requer,
obrigatoriamente, que ele seja herdavel e que haja variagdo na populacdo em que
se pratica a selecdo. As caracteristicas qualitativas apresentam um padrédo
simples de heranca, que se baseia nas propor¢cdes das classes fenotipicas,
avaliadas nas descendéncias de cruzamentos. Ja as caracteristicas quantitativas
apresentam heranga complexa, uma vez que, em contraposi¢ao as caracteristicas
gualitativas, sdo, em sua maioria, condicionadas por muitos genes com efeitos

individuais pequenos e muito influenciados pelo ambiente (Cruz et al., 2014).
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Segundo Cruz et al. (2014), para o estudo de heranca e variagdo das
caracteristicas quantitativas, adota-se o modelo basico F = G + A, que define o
valor fenotipico (F), estimado a partir dos dados diretamente mensurados nos
individuos, como resultado da acdo do gendtipo (G), ou valor genotipico, sob
influéncia do meio (A).

Analogamente, a variancia fenotipica (c%) é composta pela variancia
genotipica (¢Z), e pela variancia atribuida aos desvios causados pelo ambiente
(2), admitindo-se que a covariancia entre o genotipo e o ambiente seja nula. A
variancia genotipica, por sua vez, é estabelecida por trés outros componentes,

conforme descrito abaixo:

0¢ = of + o} + o

Em que:
g2 variancia aditiva;
2. - A - . Ve - . ~ - -
o5. variancia atribuida aos desvios de dominéncia ou proporcionada pelas
interacdes intra-alélicas;
o?. variancia atribuida aos efeitos epistaticos resultantes de interacGes

interalélicas.

Como o efeito do ambiente pode tanto aumentar quanto diminuir o valor
fenotipico, a média de um conjunto de individuos torna-se uma medida confiavel
do valor genotipico, pois os efeitos casuais do ambiente tendem a se cancelar.
Assim, o0s estudos genéticos das caracteristicas quantitativas sao
apropriadamente feitos a partir das informacfes de uma série de individuos que,
em conjunto, formam a populagéo (Cruz et al., 2014).

A estimativa da variacdo genotipica VG é simples na teoria, embora nao
tdo facil na pratica. Nem os componentes genotipicos nem o0s ambientais de
variancia, VG e VA, podem ser estimados diretamente de observacdes em uma
Unica populacéo, entretanto, em certas circunstancias eles podem ser estimados
em populacdes experimentais. Se um ou outro componente puder ser
completamente eliminado, a variagcédo fenotipica restante fornecera uma estimativa

do componente restante. A varidncia ambiental ndo pode ser removida porque
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inclui, por definicdo, toda a variacdo ndo genética, e muito disso esta além do
controle experimental (Falconer e Mackay, 1996).

O particionamento da variancia em seus componentes permite estimar a
importancia relativa dos varios determinantes do fendtipo, em particular o papel
da hereditariedade versus o ambiente ou natureza, e manejo. A questdo da
‘importancia relativa’ s6 pode ser respondida se for expressa em termos da
variancia atribuivel as diferentes fontes de variacdo. A importancia relativa de uma
fonte de variacdo € a variacdo devida a essa fonte, como uma proporcdo da
variancia fenotipica total. A importancia relativa da hereditariedade na
determinacdo dos valores fenotipicos € chamada de herdabilidade da
caracteristica. Ha, no entanto, dois significados distintamente diferentes de
‘hereditariedade’ e herdabilidade, conforme se referem a valores genotipicos ou a
valores genéticos (Falconer e Mackay, 1996).

Um carater pode ser ‘hereditario’ no sentido de ser determinado pelo
genatipo ou no sentido de ser transmitido dos pais para os filhos, e o grau em que
€ hereditario nos dois sentidos pode néo ser o mesmo. A razdo VG/VF expressa a
extensdo em que os fendétipos dos individuos sdo determinados pelos genotipos.
Isso é chamado de herdabilidade no sentido amplo, ou o grau de determinacéo
genético. A razdo VA/VF expressa a extensdo em que os fendtipos sao
determinados por genes transmitidos pelos pais. Isso é chamado de herdabilidade
no sentido restrito, ou simplesmente a herdabilidade. A herdabilidade VA/VF
determina o grau de semelhanca entre parentes e €, portanto, de maior
importancia em programas de melhoramento (Falconer e Mackay, 1996).

Resumidamente, o coeficiente de herdabilidade mede o grau de
correspondéncia entre fendtipo e valor genético que €, em Ultima instancia, aquilo
que influencia a proxima geracdo. A mais importante funcdo da herdabilidade no
estudo genético refere-se ao seu papel preditivo, expressando a confianca do
valor fenotipico como um guia para o valor genético ou o grau de correspondéncia
entre o valor fenotipico e o valor genético. Dessa forma, ela infere a confiabilidade
do valor fenotipico como indicador do verdadeiro valor genotipico (Falconer e
Mackay, 1996).
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3.7. Modelos mistos e Método REML/BLUP

O melhoramento de plantas € a arte, ciéncia e negoécio de alteracéo
genética das plantas que busca fornecer variedades melhoradas, para o beneficio
dos seres humanos. Entretanto, dependendo do objetivo, diversas ciéncias séo
fundamentais, o que demanda dos programas de melhoramento equipes
multidisciplinares (Bernardo, 2002; Borém et al., 2017). A estatistica tem sido uma
ferramenta importante para o melhoramento de plantas, melhorias no arranjo
experimental aumentaram a eficiéncia da sele¢do. Quando os experimentos sao
bem planejados e executados, andlises estatisticas relativamente simples podem
frequentemente remover grande parte da influéncia dos efeitos macro e
microambientais externos dos valores médios dos genotipos (Holland, 2014).

Modelos estatisticos que envolvem efeitos aleatorios sdo amplamente
utilizados para explicar a variabilidade, devido aos diferentes fatores que
influenciam uma variavel de resposta. A inferéncia em relacdo aos parametros de
efeitos fixos, bem como aqueles referentes as variancias de efeitos aleatorios, sdo
componentes importantes na analise de dados com base em um modelo de
efeitos mistos ou de efeitos aleatérios. Outra classe de problemas que tem
consideravel interesse e relevancia pratica consiste em problemas de previséo,
especialmente a previsado de efeitos aleatérios (Gamage et al., 2013).

O uso de modelos mistos ja € uma técnica bastante difundida nos
programas de melhoramento animal e também de espécies vegetais perenes,
como o maracuja (Nascimento et al., 2003; Farias Neto et al., 2012; Assuncéo et
al., 2015; Ferreira et al., 2016). Os principais fatores que melhor explicam a
adocao de modelos mistos, nos programas de melhoramento sdo: as situacfes de
desbalanceamento causadas por limitagcbes econdmicas, a reducao do numero de
ambientes e recursos para avaliagdo de genotipos, as perdas de individuos por
parcela, as diferencas nas quantidades de sementes utilizadas, o niumero de
repeticdes e os diversos tipos de delineamentos experimentais.

O BLUP constitui-se na metodologia de modelos mistos que foi derivada
por Henderson (1975). Trata-se do procedimento que contempla o0 ajustamento
dos dados para os efeitos ambientais identificaveis (tais quais os efeitos de
blocos, do ano de medicdo, do local de plantio, dentre outros) e,

simultaneamente, prediz os valores genéticos dos individuos. Onde os problemas
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de interesse incluem o calculo de um preditor de ponto, bem como a derivacdo de
intervalos de previsdo. O melhor preditor linear ndo-viesado (BLUP) é bem
conhecido neste contexto (Robinson, 1991).

O principal interesse do melhorista é baseado no valor genotipico do
individuo, e ndo no fenotipico, uma vez que o fenétipo ndo é repetivel. Nesse
contexto, o uso do BLUP é o mais indicado, pois maximiza a precisao da selecéo,
minimiza a diferenca entre o valor genético previsto e verdadeiro, maximiza a
probabilidade de selecdo de individuos superiores e maximiza o ganho genético
esperado do individuo (Resende, 2002).

Além disso, o BLUP permite o uso simultdneo de diversas fontes de
informacéo, como aquelas de experimentos em um ou varios locais, e avaliados
em uma ou varias culturas. Também utiliza todos os efeitos de um modelo, usa o
parentesco genético entre os individuos sob avaliagédo, e considera a coincidéncia
entre a unidade de selecdo e a unidade de recombinacdo (Resende e Duarte,
2007a; Piepho et al., 2008; Silva et al., 2017a; Cavalcante et al., 2018).

Outras vantagens que o método BLUP apresenta para o melhoramento
vegetal sdo: a estimacédo e predicdo ndo-viesada em unico método, consideragao
dos efeitos da selecdo e endogamia ao longo das geragcdes quando conhecidos
os parentescos dos individuos, predicdo dos valores genéticos dos individuos
com base ou ndo em observacgdes, e reducdo de variancias e erros em relacdo a
outros métodos (White e Hodge, 1989).

Todavia, para uma boa eficacia, € necessario ter conhecimentos dos
valores de variancia e covariancia dos efeitos aleatérios. Mas estes valores séo,
na pratica, desconhecidos. Assim, na tentativa de sanar essa dificuldade o
método REML (Restricted Maximum Likelihood - méaxima verossimilhanca restrita)
estima os componentes da variancia, considerados pelo BLUP, de forma fiel e
sendo 0 mais recomendado para situacbes de desbalanceamento (Bernardo,
2010). O uso de REML/BLUP passa a apresentar vantagens como melhor
estimacado e predicdo dos parametros genéticos e maior poder de discriminacao
entre genotipos (Resende, 2002).

O REML foi baseado no método de verossimilhanca, mantendo as
caracteristicas de ndo ser viesado e de impor restricbes de ndo negatividade, mas
houve alteracfes realizadas com o intuito de utiliza-lo em qualquer tipo de analise

de variancia, fornecendo estimativas separadas para os efeitos fixos e aleatorios,
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0 que possibilitou bons resultados em trabalhos com dados desbalanceados
(Bernardo, 2010).

Algumas das vantagens do método REML € a realizacdo da estimacao
dos parametros genéticos de maneira ndo tendenciosa, consideracdo da
covariancia genética entre as observacdes e ponderacdo dos genoétipos com
desigual numero de informagBes, na mesma ou em diferentes gerac6es. Devido
as suas qualidades, o REML é considerado mais eficaz que os métodos dos
minimos quadrados para a selecdo de genitores, clones e familias, com uso de
informacao do individuo e sua genealogia (Patterson e Thompson, 1971).

Vale ressaltar que, além do exposto, uma das principais vantagens do
REML ou REML/BLUP é que ele permite bons resultados em trabalhos que
apresentam heterogeneidade da variancia, o que ocorre com frequéncia quando
se utilizam dados desbalanceados (Preisigke, 2017). O REML/BLUP caracterizam
modelos de alta precisdo para diversas aplicacbes, sendo uma alternativa para
substituicdo do método ANOVA, pois permitem trabalhos tanto em situacédo de
dados balanceados como em desbalanceamento, auxiliando os estudos no
melhoramento de culturas perenes (Assuncdo et al., 2015; Cavalcante et al.,
2017, 2018; Silva et al., 2017a).
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4. MATERIAL E METODOS

4.1. Descri¢cdo das familias avaliadas

O material avaliado incluiu trés familias de irméos completos, oriundas da
recombinacdo entre individuos da primeira geracdo de retrocruzamento do
programa de melhoramento do maracujazeiro, visando a resisténcia genética ao
CABMYV da UENF (Preisigke, 2017) (Figura 4). Eles foram selecionados com base
na resisténcia ao CABMV, no desempenho agronémico e na viabilidade polinica.
Além das trés familias de irmédos completos, os genitores RC1 293, 501, 516 e
355, o qual apresentou viabilidade polinica (Preisigke, 2017), os hibridos
intraespecificos obtidos do cruzamento entre as espécies P. edulis x P. setacea
(Figura 4), as espécies Passiflora edulis e Passiflora setacea, também foram

conduzidas em campo (Tabela 1).
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Tabela 1: Origem e identificacdo da populacdo de estudo compostas por familias
de irmaos completos (FIC), hibridos interespecificos (HI), P. setacea e P. edulis, e
distribuicdo dos gendtipos na area experimental. Campos dos Goytacazes, RJ,

2018.
o Identificagdo no Total de
Descrigcao Cruzamentos .
campo Genotipos
Bloco 1: 1-20
EIC* 293 (HI12-10 x P. edulis) x Bloco 2: 81-100 80
! 355 (HI1-15 x P. edulis)  Bloco 3: 121-140
Bloco 4: 221-240
Bloco 1: 21-40
EIC 501 (HI1-15 x P. edulis) x Bloco 2: 61-80 80
2 355 (HI1-15 x P. edulis)  Bloco 3: 161-180
Bloco 4: 201-220
Bloco 1: 41-60
FIC 516 (HI1-15 x P. edulis) x ~ Bloco 2: 101-120 80
3 355 (HI1-15 x P. edulis)  Bloco 3: 141-160
Bloco 4:181-200
Genitor HI1-15** Pe 139 (40) x Ps 367 Gl 8
Genitor HI2-10 Pe 139 (38) x Ps 367 G2 8
P. edulis PMGMA-UENF*** G3 8
P. setacea BAG da UENF G4 8

* Familias de irméos completos — oriundas da recombinacdo de gendtipos
selecionados do RCi.
** Hibridos interespecificos selecionados (Santos et al., 2015). Pe = P. edulis; Ps=
P. setacea. *** Programa de melhoramento genético do maracujazeiro (PMGMA.-

UENF).
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2 et al 2015; Freitaset al., 2015; Freitas et
al., 2016) al., 2015)
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15 e H5-16
RC,

(Preisigke, 2017)
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Fenotipage/
Estimativados
parametros
genéticos

I—I_I

Genoétipos com os melhores desempenhos para resisténciae 1
caracteristicasagronomicas

Avaliacao de
RC,, RC;... familias RC,
recombinadas

Avgllqgag da Construcaodo
resisténciaao

CABMV mapade ligacao

Figura 4: Fluxograma das etapas do programa de melhoramento de
maracujazeiro para resisténcia a Cowpea aphid-borne mosaic virus (CABMV) da
Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro. Campos dos
Goytacazes, RJ, 2019.
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As sementes obtidas das familias de irmdos completos de RC:1 foram
lavadas em agua corrente e mantidas por 15 minutos em uma solu¢éo contendo
50% de hipoclorito de sédio e 50% de agua. AplOs essa lavagem em agua
corrente, as sementes permaneceram por 3 horas em temperatura ambiente para
secarem. A semeadura foi feita em bandejas de poliestireno de 128 células
contendo substrato comercial. As bandejas foram mantidas em estufa com
nebulizacdo automatica, com acionamento de 15 em 15 minutos, até o estadio de
plantula. Em seguida, as plantulas foram transplantadas para sacos de polietileno
preto, com capacidade de 1L, contendo substrato comercial e transferidas para
casa de vegetacéo, permanecendo duas mudas por saco.

ApoOs trinta dias do transplante das mudas foi realizado o desbaste,
mantendo-se uma planta por saco. Durante a permanéncia das mudas em casa
de vegetacgdo foram realizadas mensalmente adubagdes foliares complementares,
utilizando o fertilizante Biofert Plus Universal®, na concentracéo de 2,5 mL por litro
de agua. Ainda em casa de vegetacdo ocorreu a necessidade da aplicacdo de
fungicida e acaricida como medida fitossanitaria. As mudas foram transplantadas

para o campo 120 dias apés a semeadura.

4.2. Caracterizacdo do ambiente e execucao experimental

O ensaio foi conduzido na area experimental localizada na Escola Técnica
Estadual Agricola Antonio Sarlo, municipio de Campos dos Goytacazes, Estado
do Rio de Janeiro (latitude sul de 21° 72, longitude 41° 34’ W e 20 m de altitude).
Segundo Koppen-Geiger, a regido tem como clima o tipo Aw, Cerrado ou Savana
tropical, do tipo mesotérmico, com chuvas de verdo e inverno seco (Peel et al.,
2007), com precipitacao total anual de 1.007,5 mm, e temperatura média anual de
22,7 °C (INMET, 2019).

A regido norte fluminense se encontra 100% em area do Bioma Mata
Atlantica, englobando a floresta propriamente dita (floresta ombréfila e estacional),
e ecossistemas associados como: manguezais, restingas e campos de altitude.
Na cidade de Campos dos Goytacazes, o percentual de area de Mata Atlantica
remanescente € de 7%, possuindo muitas marcas deixadas pelas atividades
econdmicas nela desenvolvidas (S.0.S Mata Atlantica/INPE, 2009).



23

A érea utilizada para a instalacdo do experimento foi anteriormente
empregada para a conducdo da primeira geracdo de retrocruzamentos do
programa (Preisigke, 2017). Antes disso, a area era usada para implantacédo de
experimentos com milho. A modificacdo dos experimentos com milho para
experimentos com maracuja foi devido a grande incidéncia de fusariose na area
utilizada anteriormente para os experimentos com maracuja.

O preparo do solo foi realizado trés meses antes do plantio das mudas, foi
feita a limpeza da area, aracdo e gradagem. A adubacao de plantio foi realizada
de acordo com a andlise do solo da area, utilizando 300 g de calcéario e 500 g de
Superfosfato simples por cova. O plantio das mudas na area experimental foi
concretizado em marco de 2018. Foram feitas adubacBes complementares
mensalmente, utilizando 100 g de ureia e 80 g de cloreto de potassio por planta.

O sistema utilizado para a conducdo das plantas em campo foi em
espaldeira vertical, com mourdes de 2,5 m de altura, espagados 4 m, com um fio
de arame namero 12, a 1,90 m do solo. A distancia entre linhas de plantio foi de
3,5 m, e 2 m entre covas. A necessidade hidrica das plantas foi complementada
com irrigacdo usando o sistema de gotejamento, aplicando a agua de forma
suplementar nos periodos de estiagem.

Durante o periodo experimental, ocorreram ataques de Lagartas-preta-do-
maracujad (Dione juno juno), e das doencas antracnose (Colletotrichum
gloeosporioides), verrugose (Cladosporium herbarum) e fusariose (Fusarium
oxysporum) (Figura 5). O controle dessas pragas e doencas, quando disponivel,
foi realizado com produtos fitossanitarios recomendados para a cultura pelo
Ministério da agricultura, Pecuéaria e Abastecimento (MAPA). O delineamento
experimental utilizado foi blocos ao acaso com quatro repeticdes. Cada familia foi
composta inicialmente por 80 plantas no total, com 20 plantas por bloco, também
contendo em cada bloco os genitores, progenitores e as espécies P. edulis e P.

setacea (Tabela 1).
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Figura 5: (A) e (B) sinais da fusariose na raiz e sintomas na planta. Fonte: Autor
proprio, 2019.

4.3. Avaliacao experimental
4.3.1. Resisténcia ao CABMV

N&o houve a necessidade de inoculacdo do virus nas plantas em estudo,
pois estas foram conduzidas em uma area com historico da doenga, sendo
avaliadas sob a ocorréncia natural do CABMV. As avaliagdes tiveram inicio aos
50 dias apds a implantacdo do experimento em campo, quando 0S primeiros
sintomas foram constatados, e permaneceram sob avalicdo quinzenalmente
durante 16 meses (marco de 2018 a junho de 2019). As avaliagdes dos sintomas
foram feitas visualmente: em folhas jovens, a partir da terceira folha mais jovem
nos ramos novos; na planta inteira, pela distribuicdo dos sintomas da virose em
toda a area ocupada pela planta e nos frutos (Figura 6). Foi utilizado uma escala
de notas (Novaes e Rezende, 1999) com modificagdes (Oliveira et al., 2013) para

todas estas avaliacdes (Tabela 2).



Figura 6: Sintomas de virose no maracujazeiro: A) escala de nota na folha jovem variando de 1 para plantas sem sintomas a 4
sintomas mais severo; B) escala de nota nos frutos variando de 1 fruto sem sintomas a 4 sintomas mais severos; C) escala de nota
na aérea total ocupada pela planta variando de 1 plantas sem sintomas a 4 sintomas mais severo. Fonte: Preisigke, 2017.

T4
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Tabela 2: Escala de notas utilizada para avaliagdo dos sintomas induzidos pelo
CABMV nos frutos, folhas jovens e plantas de maracujazeiro, com adaptacoes de
Novaes e Rezende (1999) e Oliveira et al. (2013). Campos dos Goytacazes, RJ,
2019.

Sintomatologia visual
Notas

Folhas jovens Frutos Plantas

Folha sem sintomas Planta sem sintomas

de mosaico

Fruto normal, sem
deformacgéo

Poucas folhas com
sintomas, mosaico leve ou
enrugamento, leve nas
folhas

Folha apresentando
2 mosaico leve, sem
deformacg0es foliares

Fruto ligeiramente
deformado, com ou
sem manchas

Mosaico severo sem
deformacéo foliar

Fruto medianamente
deformado, com ou

Quantidade moderada de
folhas com sintomas,
mosaico leve enrugamento

sem manchas
nas folhas
Fruto totalmente
deformado com
manchas e forte
endurecimento dos
frutos

Muitas folhas com
sintomas, mosaico,
enrugamento severo e
deformacéo nas folhas

Mosaico severo,
4 bolhas e
deformacg0es foliares

Com os dados da escala de notas, foi estimada a area abaixo da curva
de progresso da doenca (Campbell e Madden, 1990) para cada gendtipo, tanto
para folhas jovens, como para a area total da planta e o fruto, utilizando a

expressao:

(Tis1-Th)

n-1
ty.
AACPD=Zy' g'”
i=1

Em que que Yi = nota atribuida a severidade da doenca na i-ésima

observacdo; Ti = tempo em dias da i-ésima observacdo; e n = numero de
observacdes. Posteriormente, foi estimada uma média com os valores de AACPD
obtidos para folhas jovens e &rea total ocupada pela planta. Apos a realizacao das

estimativas foi obtida uma média com as AACPDs (AACPDM).
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4.3.2. Caracteristicas produtivas avaliadas:

O periodo de colheita e de avaliacdo dos frutos ocorreu nos meses de

agosto de 2018 (quando as primeiras plantas produziram) a junho de 2019. Foram

avaliados 87 gendtipos, visto que houve producdo de pelo menos um fruto por

planta. As caracteristicas avaliadas foram:

Numero de frutos por plantas (NF): numero de frutos totais contabilizado
para cada gendtipo coletados durante o periodo de avaliacao;

Producdo total (PT): todos os frutos maduros coletados ao longo do
periodo de avaliacdo foram pesados em balanca digital semianalitica, e a
massa, expressa em gramas por planta (g.planta);

Diametro longitudinal do fruto (DL): determinado na regido longitudinal dos
frutos com o auxilio de um paquimetro e expresso em milimetros (mm);
Diametro transversal do fruto (DT): determinado na regido equatorial dos
frutos com o uso de um paquimetro e expresso em milimetros (mm);

Massa do fruto (MMF): determinada pela média aritmética de uma
amostragem de no minimo de dois e no maximo de 15 frutos de cada
gendtipo. Os frutos foram pesados individualmente em balanca digital
semianalitica, e a massa, expressa em gramas (Q);

Massa da polpa (MMP): determinada pela média aritmética de uma
amostragem de no minimo dois e maximo de 15 frutos de cada genotipo,
obtido por pesagem da polpa (sementes com arilo), com o auxilio de
balanca semianalitica, e a massa, expressa em gramas (Q);

Rendimento de polpa (RP): obtida a partir da relacdo entre a massa da
polpa bruta (sementes com arilo) e massa total dos frutos multiplicado por
100, expressa em porcentagem (%);

Espessura da casca (EC): determinada pela média aritmética das medidas
de quatro pontos da casca externa, com a utilizacdo de paquimetro digital,
expressa em milimetros (mm);

Teor de solidos sollveis totais (SST): realizado mediante refratometria,
utilizando-se refratbmetro digital (modelo RTD-45), com leitura na faixa de

0 a 95°, expresso em °Brix.
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4.4. Analise dos dados

As andlises genético-estatisticas foram realizadas via metodologia
REML/BLUP, onde o REML permite estimar os componentes de variancias e os
parametros genéticos, e o BLUP permite predizer os valores genético aditivos
individual e genotipicos para as progénies. Foram realizadas para o carater
resisténcia ao CABMV, utilizando a AACPDM, e para as demais caracteristicas
relacionadas as qualidades produtivas de cada genotipo, para as trés FICs,
oferecendo a selecdo de genitores potenciais no experimento, explorando a
variagdo genética aditiva entre e dentro de progénies.

As andlises foram realizadas no programa Selegen-REML/BLUP
(Resende e Resende, 2016), utilizando o modelo estatistico 147, que possibilita
avaliacdo de individuos em progénies de irmdos completos com Varias
observacbes por parcela. Sendo a avaliagdo em um local e uma safra, em
delineamento de blocos ao acaso com varias plantas por parcela, conforme

modelo estatistico abaixo:
Y=Xr+Zg+Wp+e

Em que: Y é o vetor de observacdes fenotipicas para um carater, r € o vetor dos
efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral, g € o vetor
dos efeitos genotipicos individuais (assumidos como aleatérios), p € o vetor dos
efeitos de parcelas (aleatérios) e, o vetor de erros ou residuos (aleatorios). As
letras maiusculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

Foram estimados o0s seguintes componentes de variancia e parametros
genéticos (REML):

6;: variancia genotipica entre progénies de irmaos completos, equivalendo a 1/2
da variancia genética aditiva mais 1/4 da variancia genética de dominancia,
ignorando a epistasia;

6f2: variancia fenotipica individual,

h?a: herdabilidade individual no sentido restrito, obtida ignorando a frac&o (1/4) da
variancia genética de dominancia;

h?mp: herdabilidade da média de progénies, assumindo sobrevivéncia completa;
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Acprog: acuracia da selecédo de progénies, assumindo sobrevivéncia completa.

4.5. Selecdo simultanea de caracteristicas

Os indices de selecdo simultanea visando ganho individual de cada
gendtipo em um agregado genotipico formado por varias caracteristicas foram
realizados no software Microsoft Excel®, por meio de trés abordagens
alternativas: (a) indice aditivo em que séo fornecidas as importancias econémicas
relativas ou pesos das caracteristicas; (b) indice multiplicativo, em que o
agregado genotipico refere-se ao produto das caracteristicas; (c) indice de rank
meédio, adaptado de Mulamba e Mock, em que os valores genotipicos sao
classificados para cada carater e a média dos rankings de cada genotipo para
todas as caracteristicas sdo apresentados como resultado final.

A partir dos valores genotipicos preditos, foram aplicados os indices
aditivos (IA), multiplicativo (IM) e rank médio adaptado de Mulamba e Mock (RM)
e 0S mesmo construidos a partir da metodologia REML/BLUP e sédo sucintamente

apresentados a seguir:

IA = (p*C1)*(VG*C1) + ...
IM = (VG*C1) + ...
RM = ("VG*C1) + ...

Em que: * é o sinal de multiplicacdo; p é o peso econdmico estabelecido para o
carater; VG é o valor genotipico predito; r € o posto do genotipo; Cl é a
caracteristica de interesse, podendo ser acrescentadas quantas forem
necessarias na equacao (Viana e Resende, 2014).

No indice aditivo as andlises foram realizadas com pesos econdmicos
aleatérios de diferentes grandezas para as principais AACPDM, NF, PT, MMF,
MMP e RP: Peso arbitrario (-1, 0,5, 0,5, 0,4, 0,3 e 0,4). Para as demais
caracteristicas: DL, DT, EC e SST, o peso foi estabelecido 0,2, 0,2, -0,1 e 0,1,
respectivamente.

Para aplicacdo do indice rank médio adaptado de Mulamba e Mock, as
tendéncias de acréscimo e decréscimo aplicadas para o indice aditivo foram

mantidas, mas sem a atribuicdo de pesos econdmicos.
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1. Componentes de variancia e parametros genéticos

Os valores estimados para variancia genotipica (6;) variaram de 0,002 a
19475,2 para o teor de solidos sollveis totais (SST) e namero de frutos por
plantas (NF), respectivamente (Tabela 3). Analisando-se a variancia genotipica
(6Z) em relacdo a variancia fenotipica (6]?), observou-se que, via de regra, para
as caracteristicas avaliadas em familias de irmdos completos oriundas da
recombinacdo dos melhores genétipos RC1, houve baixa contribuicdo da variancia

genotipica (67) para a alta variabilidade fenotipica apresentada. Esse resultado foi

confirmado pelas estimativas das herdabilidades individuais no sentido restrito
(h2) (Tabela 3).
Todavia, para as caracteristicas rendimento de polpa (RP) e espessura da

casca (EC), os valores de variancia genotipica (6;) foram moderados,

apresentando 6,55 e 0,63, respectivamente. Tais valores sao esperados, tendo
em vista que estdo sendo avaliadas caracteristicas de herangca complexa em uma
populacdo segregante, uma vez que, em contra partida as caracteristicas
qualitativas, as caracteristicas quantitativas sdo, em sua maioria, condicionadas
por muitos genes com efeitos individuais pequenos e muito afetados por fatores
ambientais (Cruz, 2014).

A importancia das estimativas de parametros genéticos em uma

determinada populacédo consiste em obter subsidios para nortear as estratégias
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de melhoramento que devem ser empregadas visando obter éxito com a selecao.
As estimativas da variancia genotipica e do coeficiente de herdabilidade sdo os
parametros mais importantes para a quantificacdo do potencial de melhoramento
da populacéo (Resende, 2002).

A herdabilidade no sentido restrito é Gtil nos programas de melhoramento
genético, pois quantifica a proporgédo da variancia genética que sera transmitida a
proxima geracdo. Os valores de herdabilidade individual no sentindo restrito
(h2) variaram de 0,0001 para SST a 0,3691 para espessura da casca. De modo
geral, as estimativas de herdabilidade (h2) para as caracteristicas avaliadas
podem ser consideradas de baixa magnitude de acordo com a classificacdo
descrita por Resende (2002), onde a herdabilidade € descrita como de baixa
magnitude quando h2 < 0,15, média magnitude entre 0,15 e 0,50 e alta magnitude
com h2> 0,50.

Entretanto, ndo se pode concluir que os ganhos genéticos obtidos por
selecdo serdo menores, pois a herdabilidade ndo é uma caracteristica imutavel e
€ uma propriedade ndo s6 da caracteristica, mas também da populacdo e das
condicbes ambientais a que a populacdo se submete (Silva et al., 2017a). Vale
ressaltar que para as caracteristicas espessura de casca e rendimento de polpa,
os valores de herdabilidade apresentados foram 0,1606 e 0,3691, apontando para
uma média magnitude, sugerindo que, ainda assim, o valor fenotipico para essas
caracteristicas pode ser utilizado como estimador do valor genético aditivo direto.

A avaliacdo da produtividade é essencial no melhoramento genético de
plantas. Entretanto, nas espécies frutiferas, além da produtividade, a qualidade
dos frutos é também de grande importancia, por determinar a aceitacdo do
produto e ter grande influéncia no preco obtido (Bruckner et al., 2002). Essa
qualidade do fruto € um termo amplo que engloba diversas caracteristicas. A
espessura da casca, por exemplo, é utilizada como critério de qualidade, frutos
destinados tanto a industria quanto ao consumo in natura, necessitam ter casca
fina e cavidade interna totalmente preenchida, desta maneira conferindo alto
rendimento de suco, além de ser um parametro que influencia diretamente na
integridade do fruto durante o transporte (Bruckner et al., 2002; Negreiros et al.,
2007).

Assuncéo et al. (2015) empregando a metodologia REML/BLUP para

realizar a estimativa dos componentes de variancia e de ganho de selecédo de
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plantas individuais de maracujazeiro azedo quanto a qualidade de frutos, do
mesmo modo, encontraram valores baixos de herdabilidade individual no sentido
restrito para as caracteristicas: massa meédia de polpa e teor de solidos solluveis
totais (SST).

Do mesmo modo, Cavalcante et al. (2018), ao estudar os efeitos diretos e
indiretos de caracteristicas de producao de frutos de maracujazeiro-azedo sobre
caracteristicas de interesse agronémico, ap0s a realizacdo de trés ciclos de
selecdo recorrente, observaram uma herdabilidade baixa apenas para a
caracteristica SST, concluindo que para esta variavel, existe pouca variabilidade
genética disponivel nas familias avaliadas.

Silva et al. (2016a), em um estudo cujo objetivo era fornecer informacdes
genéticas Uteis para os programas de melhoramento do maracujazeiro-azedo em
todo o mundo, obtiveram valores baixos para a herdabilidade, ao estimarem os
parametros genéticos e o0s componentes de variancia via REML para
caracteristicas economicamente importantes, em particular, para as

caracteristicas massa média de fruto e rendimento de polpa.



Tabela 3: Estimativa dos componentes de variancia e parametros genéticos, para a Area abaixo da curva de progresso da doenca
média (AACPDM); Numero de frutos por plantas (NF); Producéo total (PT); Didmetro longitudinal do fruto (DL); Diametro transversal
do fruto (DT); Massa média do fruto (MMF); Massa média de polpa (MMP); Rendimento de polpa (RP); Espessura da casca (EC);
Teor de solidos sollveis totais (SST), em 3 familias de irmaos completos de maracujazeiro. Municipio de Campos dos Goytacazes,
RJ, 2019.

Parametros Genéticos = AACPDM NF PT DL DT MMF MMP RP EC SST
6; 188,89 4,60 19475,21 3,25 1,58 27,81 0,05 6,55 0,63 0,002
Gharc 52,49 0,44 4092,10 0,89 6,22 1,64 0,26 4,1 0,06 0,16
8 ntro 6338,33 115,68 1080185,20 62,71 51,61 595,07 139,75 70,87 2,73 5,23
6f2 6579,71 120,72  1103752,52 66,85 59,41 624,52 140,06 81,54 3,42 5,39
h2 0,0574 0,0762 0,0353 0,0972 0,0532 10,0891 0,0007 0,1606 0,3691 0,0001
h,znp 0,6398 0,6929 0,5058 0,7192 0,3956 0,7292 0,0215 0,7476 0,9125 0,017
h2, 0,0298 0,0398 0,0180 0,0512 0,0306 0,0467 0,0004 0,0924 0,2313 0,0004
c? 0,008 0,0037 0,0037 0,0133 0,1048 0,0026 0,0019 0,0505 0,0176 0,0299
ACprog 0,7999 0,832 0,7112 0,8480 0,6290 0,8539 0,1466 0,8646 0,9552 0,1305
Média geral 815,22 9,45 768,96 70,39 58,1 76,54 27,08 34,11 7,93 13,86

62: Variancia genotipica entre familias de maracujazeiro; 63,,.: variancia ambiental entre parcelas; 6Z,,.,: varidncia residual dentro
de parcela; 6f2: variancia fenotipica individual; h2: herdabilidade individual no sentido restrito; h,znp: herdabilidade com base na média
de familia; h2,: herdabilidade aditiva dentro de parcela; c?: coeficiente de determinagédo dos efeitos de parcela; ACyo4- acuracia da

selecéo de familias.

€e
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No que se refere a variavel AACPDM, a qual tem-se 0 maior interesse em
explorar, pois é o alvo principal dentro do programa de melhoramento visando
resisténcia ao CABMV da UENF, a estimativa da herdabilidade individual no
sentido restrito (h2) foi igual a 0,0574. Este resultado indica que a h2 para esta
caracteristica pode ser considerada de baixa magnitude (Resende, 2002). O valor
observado da h2 para AACPDM aponta que 94,26% da variancia fenotipica
observada ndo € de natureza diretamente genética, desfavorecendo a selegcéo
individual para atenuacdo do impacto do CABMV, conduzindo o programa para a
selecéo entre familias e ao emprego de métodos mais robustos de melhoramento,
como a selecao recorrente.

Tal valor observado para hZ também condiz com a expressiva influéncia
do ambiente na variancia fenotipica. Valores baixos deste parametro indicam que
a caracteristica é fortemente influenciada pelos efeitos do ambiente. Além do
ambiente, as estimativas de herdabilidade também s&o influenciadas pela
natureza da caracteristica avaliada. Conforme ja apontado por Freitas et al.
(2015), ao concluirem que a heranca genética que determina a resisténcia ao
CABMV n&o é monogénica, ratificando o resultado observado da hZ para
AACPDM.

Levando em consideracao o contexto apresentado, a abordagem utilizada
pelo programa de melhoramento da UENF, visando resisténcia ao CABMV,
sempre € o0 uso de grandes populacbes nas geracbes de retrocruzamentos.
Também sao utilizados métodos de selecdo mais elaborados, como sele¢éo
recorrente, a fim de potencializar os ganhos para esta caracteristica, buscando
aumentar a concentracdo de alelos responsaveis pela expressdo da
caracteristica.

Segundo Haynes et al. (1998), o ambiente desempenha um papel
fundamental no desenvolvimento de condi¢des favoraveis ou nao, tanto para o
patbgeno quanto para a planta. Variagcbes ambientais, tais como a temperatura
diaria, precipitacao, tipos de solo, tempo de plantio, idade e qualidade do genético
podem influenciar a expressdo da severidade da doenca. S&o0 numerosos 0s
trabalhos onde a herdabilidade individual, no sentido restrito, para a caracteristica
resisténcia a diversas doencas apresentam valores de magnitude baixos.

Utilizando também modelos mistos para estimar parametros genéticos

bY by

associados a resisténcia a podriddo radicular, e avaliar a estabilidade da
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resisténcia em acessos de mandioca, Boas et al. (2016) observaram estimativas
baixas de h2, tal como outros autores em outros trabalhos (Pereira et al., 2013;
Mattos et al., 2013; Silva et al., 2013; Boas et al., 2016). A existéncia de baixa
herdabilidade individual é tipica de caracteristicas quantitativas, e indica que a
selecdo baseada em plantas individuais e em poucos ambientes, pode nao ser
uma estratégia efetiva para o melhoramento do maracujazeiro-azedo quanto a
resisténcia a virose do endurecimento dos frutos.

Em contraste, a herdabilidade com base na média da familia (h,znp)
apresentou valores evidentemente mais elevados, variando entre 0,017 para SST
e 0,91 para EC. As caracteristicas NF (0,69), PT (0,50), DL (71), MMF (0,71), RP
(0,74) e EC (0,91) apresentaram valores de magnitude alta para hy,,; DT (0,39)
apresentou valor de magnitude média; e, por fim, MMP (0,02) e SST (0,01)
apresentaram valores de h},, considerados de magnitude baixa.

A herdabilidade com base na média das familias (h7,,), para AACPDM, foi

consideravelmente maior do que a herdabilidade individual no sentido restrito (h2)
(Tabela 3). Isso tende a acontecer quando se minimizam os efeitos ambientais
pelo nimero de repeticdes e de plantas por parcela (Vencovsky e Barriga, 1992).
Portanto, a selecdo pode ser mais eficiente com base nas médias de progénies
do que em plantas individuais.

A herdabilidade para a selecdo dentro de familias (hZ,), em geral, exibiu
valores de magnitude inferiores a herdabilidade individual, variando de 0,0004 a
0,23, para as caracteristicas teor de sélidos sollveis totais e espessura da casca,
respectivamente. Cavalcante et al. (2019), de maneira semelhante, também
observaram valores h2, inferiores aos valores de hZ para todas as caracteristicas.
Em contra partida, Ferreira et al. (2016), ao avaliar o segundo ciclo de selecao
recorrente  do maracujazeiro-azedo da UENF, verificou estimativas de
herdabilidade de alta magnitude dentro das familias, para todas as familias
avaliadas. Neste caso, pode-se fazer selecdo entre e dentro de familias para
explorar a variabilidade e aumentar o ganho genético.

O coeficiente de determinacdo dos efeitos de parcela (c?) quantifica a
variabilidade das parcelas dentro dos blocos, sendo que estimativas de até 10%
nao chegam a interferir na estimativa dos parametros genéticos (Resende, 2002).
O c? variou de 0,19% para MMP a 10,14% para DT, considerando, assim, todos

os coeficientes de determinagéo dos efeitos de parcela como de baixa magnitude
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(Tabela 3). Cavalcante et al. (2019) também encontraram coeficientes de
determinacao dos efeitos de parcela considerados de baixa magnitudes para as
mesmas caracteristicas relacionadas a qualidade de fruto, as quais foram
avaliadas pelo presente trabalho, com excecdo das caracteristicas de espessura
e solidos soluveis totais.

A acurdcia reflete a qualidade das informagBes e dos procedimentos
utilizados na predicdo dos valores genéticos. Essa medida esta associada a
precisdo da selecédo e refere-se a correlacdo entre valores genéticos preditos e
valores genéticos verdadeiros dos individuos. Quanto maior a acurécia seletiva na
avaliacdo de um individuo, maior € a confianca na avaliacdo e no valor genético
predito para o individuo (Pimentel et al., 2014). Sendo assim, a acuracia é o
parametro mais importante na avaliagdo da precisdo no acesso a variacao
genética verdadeira (Resende, 2002).

Resende e Duarte (2007) classificam este parametro como muito alto
guando acima de 0,90, alta entre 0,89 e 0,70, moderado quando entre 0,69 e
0,50, e por fim, baixo quando o valor apresentado para acuracia esta abaixo de
0,49. Pertinente aos valores encontrados para acuracia, a EC apresentou
magnitude muito alta (0,95), enquanto foi observado para as caracteristicas NF
(0,83), PT (0,71), DL (0,84), MMF (0,85) e RP (0,86), uma acuracia considera de
alta magnitude, assim como para AACPDM (0,79) (Tabela 3). Esses altos valores
da acurédcia indicam alta precisdo no acesso a variagcdo genética verdadeira, a
partir da variacdo fenotipica, observada em cada uma das caracteristicas.

A caracteristica diametro transversal do fruto apresentou magnitude
considerada moderada (0,62), enquanto as caracteristicas MMP (0,14) e SST
(0,13) apresentaram valores considerados de baixa magnitude. A baixa acuracia
para essas caracteristicas indica que nao se tem confiabilidade dos dados,
possivelmente pelas caracteristicas serem altamente influenciadas pelo ambiente.
A literatura segue 0os mesmos padrdes de resultados que foram encontrados na
presente pesquisa, a guisa de exemplificacdo, podem ser citados Assuncao et al.
(2015), Freitas et al. (2016), Cavalcante et al. (2017 e 2019) e Silva et al. (2017b).

5.2. Selecado de genotipos e estimativa de ganho via BLUP
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Em relacdo a AACPDM, por se tratar de uma caracteristica que
corresponde a integracfes numeéricas da proporcdo de doenca versus tempo
(Campbell e Madden, 1990), onde a doenca € aferida utilizando uma escala
descritiva de severidade, detalhada na metodologia, espera-se que quanto menor
o valor observado, mais resistente foi o individuo durante o tempo de avaliagéo.
Portanto, para essa caracteristica em especial, quanto menor o valor de ganho,
melhor foi a performance individual, apontando para uma selecdo negativa. Os
ganhos para AACPD variam entre -0,07% e 0,28%, para 0s genoétipos 13 e 231
(Tabela 4). Dentre os 30 genotipos apresentados, oito apresentaram o ganho
negativo (13, 130, 124, 167, 23, 100, 99, e 98), ou seja, houve ganho predito para
resisténcia ao CABMV, com média predita inferior a média geral para a
caracteristica.

Comparando os resultados de ganhos (%) apresentados para a
resisténcia ao CABMV (AACPDM), e os resultados obtidos na primeira geracao
de RC, cujo individuos deram origem a populacao de estudo do presente trabalho,
percebeu-se que houve um incremento em relacdo ao ganho observado no RCy,
0,0017%, e apenas cinco dos genoétipos selecionados apresentaram ganho
negativo, havendo assim, perda na média geral da populagéo (Preisigke, 2017).

Visando identificar genétipos promissores para NF, ou seja, genotipos
mais produtivos, o melhor ranqueado foi o individuo 167 dentro da progénie 2. O
ganho predito com a selecao deste individuo foi de 28,33%, permitindo um
acréscimo de 2,68 na média. O ranqueado na 302 colocacéo foi o individuo 178
na progénie 2, com um ganho de 2,92% (Tabela 4). Os ganhos apresentados aqui
sdo superiores aos obtidos na primeira geracdo de retrocruzamento visando
resisténcia ao CAMBYV, onde o ganho maximo observado para namero total de
frutos por planta foi de 1,33% (Preisigke, 2017).

A caracteristica NF pode ser utilizada como indicador do potencial
produtivo das progénies, jA que a producéo total € de dificil mensuragéo, tendo
em vista que o periodo de colheita é longo, e vérias avaliacdes sdo necessarias
para se obter estimativas mais precisas (Silva et al., 2009). Cavalcante et al.
(2018) verificaram correlacdo alta e positiva entre NF e producdo de frutos,
possibilitando a sua utilizagao na selecao indireta da producéo de frutos.

Com relagdo a producéo total (PT), os ganhos para os 30 gendtipos

ranqueados variaram entre 22,90% para o individuo 167 da familia 2, e 8,36%
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para o individuo 222 pertencente a familia 1 (Tabela 4). Observou-se o maior
ganho no gendtipo 167, que apresentou nova média predita igual a 945,04
g.plantal, isso significa um acréscimo de 176,08 g.planta! na média original da
populacao.

No programa de selecédo recorrente do maracujazeiro-azedo da UENF,
Cavalcante et al. (2019), avaliando a existéncia de variabilidade genética dentro
das familias para determinar se ha um aumento no ganho genético com o uso das
melhores plantas dentro de cada familia, observaram ganhos para producéao total
por planta, tanto para sele¢cdo dentro como entre familias, os quais foram
inferiores ao constatados no presente estudo.



Tabela 4: Ranqueamento dos 30 gendtipos com as melhores estimativas de ganho (%) e a nova média predita, estimados via
REML/BLUP, em gendtipos de maracujazeiro oriundos da recombinacdo de individuos selecionados da primeira geracdo de
retrocruzamentos, para area abaixo da curva de progresso da doenca média (AACPDM), numero total de frutos (NF) e producéo total
por planta (PT). Campos dos Goytacazes, RJ, 2019.

Ordem Gendbtipo AACPDM Genotipo NF Gendétipo PT
(FIC/Bloco) Ganho (%) NovaMédia (FIC/Bloco) Ganho % Nova Média (FIC/Bloco) Ganho (%) Nova Média
1 13 (1/1) -0,07 814,64 167 (2/4) 28,33 12,13 167 (2/3) 22,90 945,04
2 130 (1/3) -0,06 814,71 70 (2/2) 26,31 11,94 70 (2/2) 18,99 914,96
3 124 (3/1) -0,05 814,78 95 (1/2) 22,88 11,62 24 (2/1) 16,81 898,22
4 167 (2/3) -0,05 814,84 13 (1/1) 21,02 11,44 34 (2/1) 15,45 887,74
5 23 (2/1) -0,04 814,91 18 (1/1) 19,90 11,34 32 (2/1) 14,47 880,20
6 100 (1/2) -0,03 814,98 24 (2/1) 19,08 11,26 62 (2/2) 13,81 875,15
7 99 (1/2) -0,02 815,05 34 (2/1) 18,49 11,20 172 (2/3) 13,30 871,27
8 98 (1/2) -0,01 815,12 76 (2/2) 17,95 11,15 201 (2/4) 12,93 868,35
9 131 (1/3) 0,00 815,19 4 (1/1) 17,53 11,11 76 (2/2) 12,58 865,70
10 24 (2/1) 0,00 815,26 131 (1/3) 17,19 11,08 210 (2/4) 12,28 863,38
11 17 (1/1) 0,01 815,34 88 (1/2) 16,89 11,05 29 (2/1) 12,03 861,43
12 2 (1/1) 0,02 815,41 32 (2/1) 16,59 11,02 209 (2/4) 11,81 859,74
13 89 (1/2) 0,03 815,48 172 (2/3) 16,30 10,99 175 (2/3) 11,62 858,29
14 82 (1/2) 0,04 815,56 23 (2/1) 16,02 10,97 212 (2/4) 11,45 857,03
15 138 (1/3) 0,05 815,64 162 (2/3) 15,78 10,95 204 (2/4) 11,31 855,92
16 34 (2/1) 0,06 815,72 201 (2/4) 15,54 10,92 162 (2/3) 11,18 854,91
17 29 (2/1) 0,07 815,80 94 (1/2) 15,32 10,90 22 (2/1) 11,05 853,94
18 11 (1/1) 0,08 815,88 210 (2/4) 15,09 10,88 178 (2/3) 10,91 852,89
19 9 (1/1) 0,09 815,96 62 (2/2) 14,86 10,86 161 (2/3) 10,79 851,90
20 84 (1/2) 0,10 816,04 204 (2/4) 14,63 10,84 23 (2/1) 10,67 850,99

6€



Tabela 4: Cont.

Lo AACPDM L. NF L. PT
Ordem Genotipo Genotipo Gendotipo
(FIC/Bloco)  Ganho (%) Nova Média (FIC/BIoco) Ganho%  Nova Média (FIC/Bloco) Ganho (%) Nova Média
21 81 (1/2) 0,12 816,21 209 (2/4) 14,43 10,82 13 (1/2) 10,53 849,93
22 175 (2/3) 0,13 816,30 212 (2/4) 14,24 10,80 177 (2/3) 10,40 848,91
23 237 (1/4) 0,14 816,39 128 (1/3) 14,05 10,78 95 (1/2) 10,14 846,94
24 236 (4/1) 0,15 816,47 157 (2/3) 13,88 10,77 88 (1/2) 9,89 845,01
25 233 (1/4) 0,16 816,56 89 (1/2) 13,69 10,75 131 (1/3) 9,65 843,13
26 149 (2/3) 0,19 816,74 222 (1/4) 13,52 10,73 18 (1/1) 9,38 841,13
27 96 (1/2) 0,20 816,83 223 (1/4) 13,35 10,72 4 (1/1) 9,13 839,19
28 224 (1/4) 0,24 817,22 22 (2/1) 13,20 10,70 94 (1/2) 8,87 837,18
29 222 (1/4) 0,27 817,42 161 (2/3) 13,05 10,69 223 (1/4) 8,61 835,15
30 231 (1/4) 0,28 817,53 178 (2/3) 12,92 10,67 222 (1/4) 8,36 833,26
87 55 (3/1) 0,22 817,99 115 (3/2) 2,22 9,66 157 (3/3) 0,25 770,88

ov
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Para DL e DT, os melhores ranqueados foram os individuos 22 e 204,
ambos oriundos da familia 2, permitindo um acréscimo de 2,29 mm e 0,92 mm na
meédia, e ganhos de 3,25% e 1,52%, respectivamente (Tabela 5). No entanto, o
ganho predito para esse individuo ndo € confiavel, uma vez que este produziu
apenas um fruto. Observando-se a Tabela 5, percebe-se que ndao houve uma
diferenga muito grande entre os ganhos e as novas médias preditas dos 10
primeiros genotipos ranqueados.

Assuncdo et al. (2015) observaram valores de ganho para DL e DT
similares aos encontrados no presente estudo, avaliando frutos de maracujazeiro
azedo destinados a industria e ao consumo in natura. Todavia, Goncalves et al.
(2007) estudando a proporcao de ganho em diferentes indices de selecdo para
uma populacdo de maracuja-azedo, baseada em diferentes médias, observaram
ganhos para DL e DT inferiores aos encontrados no presente trabalho em todos
os indices de selecao e nas diferentes médias.

Para massa média do fruto (MMF), o ganho variou de 12,78% a 5,44%
para os individuos 167 da progénie 2, e 192 da progénie 3, respectivamente
(Tabela 5). E importante salientar que apesar de haver dentro dos 30 gendétipos
ranqueados alguns pertencentes a familia 3, ndo € indicada a seleg¢do destes,
visto que a progénie 3 apresentou 0s resultados mais desfavoraveis para a
reducao do impacto do CABMV. Assim, a selecédo de progénies com maior MMF é
interessante, pois pode representar ganhos a mais para os produtores, ja que,
normalmente, o peso tem correlacdo direta e positiva com tamanho de fruto e,
com isso, podem atingir precos mais atrativos se destinados ao mercado in natura
(Meletti, 2011).

Na populagédo RCi, do programa de melhoramento visando resisténcia ao
CAMBYV, dos 4 genitores selecionados para a composi¢do dos cruzamentos que
deram origem a populacdo de estudo, somente dois ficaram entre os 30
potenciais genitores ranqueados para a caracteristica massa média do fruto
(MMF). Os genitores que se destacaram na populacdo RCi1 para MMF foram o
355 e 516, com 17,27% e 17,85% de ganho, respectivamente (Preisigke, 2017).
Contudo, a selecéo dos genitores RC1 para a recombinacéao foi feita ndo somente
com base em uma caracteristica isolada, mas com suporte na observacdo da
resisténcia ao CABMV, nas caracteristicas agronémicas e na viabilidade polinica

dos individuos.



Tabela 5: Ranqueamento dos 30 gendtipos com as melhores estimativas de ganho (%) e a nova média predita, estimados via
REML/BLUP, em gendtipos de maracujazeiro oriundos da recombinacdo de individuos selecionados da primeira geracdo de
retrocruzamentos, para diametro longitudinal (DL), diametro transversal (DT) e massa média do fruto (MMF). Campos dos
Goytacazes, RJ, 2019.

o Diametro Longitudinal " Diametro Transversal " Massa Média do Fruto
Ordem Genotipo Genotipo Genotipo
(FIC/Bloco) (FIC/Bloco) (FIC/Bloco)
Ganho (%) Nova Média Ganho (%) Nova Média Ganho (%) Nova Média
1 22 (2/1) 3,25 72,68 204 (2/4) 1,52 59,02 167 (2/3) 12,78 83,97
2 167 (2/3) 3,23 72,67 22 (2/1) 1,51 59,01 209 (2/4) 11,50 83,23
3 209 (2/4) 3,06 72,55 167 (2/3) 1,50 59,01 22 (2/1) 11,07 82,98
4 157 (2/3) 2,95 72,47 209 (2/4) 1,49 59,00 62 (2/2) 10,77 82,80
5 32 (2/1) 2,85 72,40 175 (2/3) 1,48 59,00 24 (2/1) 10,44 82,61
6 62 (2/2) 2,79 72,36 62 (2/2) 1,46 58,98 201 (2/4) 10,17 82,46
7 212 (2/4) 2,73 72,31 24 (2/1) 1,42 58,96 70 (2/2) 9,91 82,31
8 70 (2/2) 2,66 72,27 178 (2/3) 1,39 58,94 175 (2/3) 9,70 82,18
9 161 (2/3) 2,60 72,23 161 (2/3) 1,37 58,93 178 (2/3) 9,49 82,06
10 201 (2/4) 2,53 72,18 32 (2/1) 1,35 58,92 212 (2/4) 9,31 81,95
11 178 (2/3) 2,48 72,14 154 (3/3) 1,32 58,90 172 (2/3) 9,12 81,85
12 29 (2/1) 2,43 72,10 212 (2/4) 1,30 58,89 34 (2/1) 8,96 81,75
13 34 (2/1) 2,38 72,07 70 (2/2) 1,28 58,88 32 (2/1) 8,80 81,66
14 24 (2/1) 2,35 72,05 34 (2/1) 1,26 58,87 161 (2/3) 8,66 81,58
15 172 (2/3) 2,31 72,02 172 (2/3) 1,25 58,86 23 (2/1) 8,52 81,50
16 23 (2/1) 2,27 71,99 201 (2/4) 1,24 58,85 204 (2/4) 8,39 81,42
17 204 (2/4) 2,23 71,97 181 (3/4) 1,22 58,84 210 (2/4) 8,25 81,34
18 76 (2/2) 2,20 71,94 118 (3/2) 1,20 58,83 29 (2/1) 8,07 81,23

A%



Tabela 5: Cont.

Diametro Longitudinal

Diametro Transversal

Massa Média do Fruto

Ordem Gendtipo Genotipo Genotipo
(FIC/Bloco) (FIC/Bloco) (FIC/Bloco)
Ganho (%) Nova Média Ganho (%) Nova Média Ganho (%) Nova Média
19 210 (2/3) 2,16 71,91 23 (2/1) 1,18 58,82 162 (2/3) 7,90 81,13
20 162 (2/3) 2,12 71,88 55 (3/1) 1,16 58,81 76 (2/2) 7,75 81,05
21 177 (2/3) 2,07 71,85 210 (2/4) 1,14 58,80 177 (2/3) 7,53 80,92
22 13 (1/1) 2,02 71,82 76 (2/2) 1,12 58,78 181 (3/4) 7,30 80,79
23 81 (1/2) 1,97 71,78 149 (3/3) 1,09 58,77 154 (3/3) 7,07 80,65
24 97 (1/2) 1,91 71,74 115 (3/2) 1,07 58,76 55 (3/1) 6,86 80,53
25 130 (1/3) 1,85 71,69 101 (3/2) 1,05 58,75 13 (1/1) 6,61 80,38
26 128 (1/2) 1,79 71,65 162 (2/3) 1,04 58,74 149 (3/3) 6,35 80,24
27 17 (1/1) 1,73 71,61 43 (3/1) 1,02 58,73 115 (3/2) 6,11 80,09
28 221 (1/4) 1,67 71,57 29 (2/1) 1,00 58,71 150 (3/3) 5,88 79,96
29 131 (1/3) 1,62 71,54 189 (3/4) 0,98 58,70 101 (3/2) 5,66 79,83
30 88 (1/2) 1,57 71,50 150 (3/3) 0,96 58,69 192 (3/4) 5,44 79,71
87 103 (3/2) -0,02 70,38 12 (1/1) -0,40 57,90 12 (1/1) -1,74 75,54

ey
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Os baixos valores de variabilidade genética e de herdabilidade verificados
para massa média da polpa (MMP) (Tabela 3), contribuiram para os baixos
valores de ganho observados (Tabela 6), os quais variaram de 0,09% a 0,04%
para os gendtipos 13, pertencente a familia 1, e 70, a familia 2, respectivamente.
Esses resultados sugerem que as possibilidades para a melhoria dessa variavel
sdo pequenas e, consequentemente, um discreto progresso genético € esperado.
Assim, recomenda-se, por mais importante que seja a presente caracteristica, a
selecdo de qualquer individuo dentro das progénies 1 e 2, uma vez que estas
obtiveram o maior nimero de individuos selecionados com os menores ganhos
para essa variavel (Tabela 6).

Para rendimento de polpa (RP), que € definitivamente umas das
caracteristicas mais relevantes na avaliacdo da qualidade dos frutos de
maracujazeiro-azedo (Assuncao et al., 2015; Silva et al., 2017a), os 30 melhores
genotipos que apresentaram os maiores ganhos foram os pertencentes a familia 1
(Tabela 6). Os valores de ganho variaram entre 10,93% para o individuo 83, e
7,86% para o genotipo 97 (Tabela 6). Isso significa um ganho maximo na média
de 3,73% de rendimento de polpa.

Comparando os resultados observados no presente estudo aos obtidos
dentro do programa de selecdo recorrente do maracujazeiro-azedo da UENF,
Cavalcante et al. (2019) avaliando se houve um aumento no ganho genético com
o uso das melhores plantas dentro de cada familia de meios-irméos para a
geracdo de familias de irm&os completos, constataram ganhos inferiores aos
apresentados aqui para RP (%), tanto para a selecdo dentro, quanto para a
selecéo entre familias.

No que concerne a espessura de casca, que é uma caracteristica
importante tanto para a industria de suco concentrado quanto para o mercado da
fruta in natura por ser inversamente proporcional ao rendimento do suco (Vianna-
Silva et al., 2010), observou-se um ganho negativo maximo, ou perda, de 3,28%
na média original para o gendtipo 94, da familia 1 (Tabela 6). E importante
salientar que todos os 30 individuos ranqueados para a EC pertencem a familia 1,
e que somente 21 genadtipos apresentaram ganhos negativos (Tabela 6). O ganho
negativo para essa caracteristica e a obtencdo de ganhos para o rendimento de

polpa é, sem duvidas, bastante pertinente, dado que existe uma correlacdo
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negativa entre a espessura de casca e o percentual de polpa (Cavalcante et al.,
2018).

A espessura da casca é utilizada como critério de qualidade quando se
deseja aumentar 0 espaco na camara interna do maracuja (camara ovariana), 0s
maracujas sdo preferidos quando tém uma casca mais fina, pois havera mais
polpa (Fortaleza et al., 2005). Segundo Bruckner et al. (2002), os frutos
destinados tanto a industria quanto ao consumo in natura devem ter uma casca
fina e uma cavidade interna totalmente preenchida, proporcionando altos
rendimentos de suco. Todavia, as cascas ndo podem ser muito finas para néo
danificar os frutos durante o transporte.

Dentro dos resultados apresentados de variancia genotipica,
herdabilidade e ganhos, a espessura da casca, associada a outras
caracteristicas, pode ser utilizada como critério de sele¢ao, concluindo-se, assim,
que as chances para a melhoria dessa variavel sdo grandes, consequentemente,
algum progresso genético é esperado.

Ressalta-se que, tanto para a industria quanto para o mercado de frutos in
natura, € importante que o teor de sélido soluveis totais (SST) seja elevado. Para
a industria, por exemplo, sdo necesséarios 11kg de frutos com SST, entre 11%
e12%, para obtencdo de 1kg de suco concentrado a 50 °Brix. Portanto, quanto
mais alto o valor de SST, menor sera a quantidade de frutos necessarios para a
concentracdo do suco (Nascimento et al., 2003), nesse aspecto os ganhos
variaram entre 0,03% e 0,02% para os genétipos 86 e 128, ambos da familia 1.

Observou-se que todos os individuos presentes no ranque dos 30
melhores para a caracteristica SST pertencem a familia 1. Dessa forma, aliado a
pouca amplitude do ganho apresentado, pode-se selecionar qualquer um dos
individuos dentro da familia 1. O incremento méaximo no teor de sélidos sollveis
totais foi baixo, quase insignificante, porém isso era esperado, jA que a
variabilidade genotipica e a herdabilidade para essa caracteristica sdo baixas na
grande maioria estudos realizados em maracujazeiro-azedo (Assuncéo et al.,
2015; Freitas et al., 2016; Cavalcante et al., 2018, 2019).



Tabela 6: Ranqueamento dos 30 gendtipos com as melhores estimativas de ganho (%) e a nova média predita, estimados via
REML/BLUP, em gendtipos de maracujazeiro oriundos da recombinacdo de individuos selecionados da primeira geracdo de
retrocruzamentos, para massa média da polpa (MMP), rendimento de polpa (RP), espessura da casca (EC) e teor de sélidos soluveis
totais (SST). Campos dos Goytacazes, RJ, 2019.

o Genotipo Massa Média da Polpa Genétipo  Rendimentode Polpa  Gengtipo Espessura da Casca Genétipo SST
reem (FIC/Bloco)  Ganho (%) Nova Média (FIC/BIocO)  Ganho  Nova Média (FIC/BIOCO)  Ganho  Nova Média (FIC/BIOCO)  Ganho  Nova Média
1 13 (1/1) 0,09 27,10 83(1/2) 10,93 37,84 94 (1/2)  -3728 7,67 86 (1/2) 0,03 13,86
2 140 (1/3) 0,07 27,10 13 (1/1) 10,39 37,65 128 (1/3) -3,11 7,69 97 (1/2) 0,03 13,86
3 88 (1/2) 0,06 27,10 235(1/4) 10,19 37,58 96 (1/2)  -2.95 7,70 83 (112) 0,03 13,86
4 95 (1/2) 0,06 27,00 140 (1/3) 10,04 37,53 140 (1/3)  -2,80 7,71 3 (1) 0,03 13,86
5 235 (1/4) 0,06 27,09 222 (1/4) 9,89 37,48 111 265 7,72 88 (1/2) 0,03 13,86
6 131 (1/3) 0,05 27,00 94 (1/2) 9,80 37,45 130(13)  -2,50 7,74 9 (1/1) 0,03 13,86
7 167 (2/3) 0,05 27,00 122(13) 9,64 37,39 15(11) 2,34 7,75 18 (1/1) 0,03 13,86
8 97 (1/2) 0,05 27,09 131 (1/3) 9,50 37,35 95 (1/2) -2,18 7,76 122 (1/3) 0,02 13,86
9 136 (1/3) 0,05 27,09 18 (1/1) 9,38 37,31 133 (1/3) -2,04 7,77 136 (1/3) 0,02 13,86
10 209 (2/4) 0,05 27,00 95 (1/2) 9,28 37,27 86(1/2)  -1,.89 7,78 4 (1/1) 0,02 13,86
11 83 (1/2) 0,05 27,09 133 (1/3) 9,18 37,24 9 (111) -1,74 7,80 135 (1/3) 0,02 13,86
12 10 (1/1) 0,05 27,00 223 (1/4) 9,10 37,21 122(13) 1,58 7,81 138 (1/3) 0,02 13,86
13 94 (1/2) 0,05 27,00 231 (L/4) 9,02 37,18 131(13)  -1,43 7,82 235(1/4) 0,02 13,86
14 222 (1/4) 0,05 27,09 10 (1/1) 8,96 37,16 2 (1/1) -1,27 7,83 10 (1/1) 0,02 13,86
15 18 (1/1) 0,05 27,00 136 (1/3) 8,89 37,14 1211  -1,10 7,85 82 (112) 0,02 13,86
16 221 (1/4) 0,05 27,00 221 (1/4) 882 37,12 221 (U4) 0,94 7,86 2 (/1) 0,02 13,86
17 132 (1/3) 0,05 27,09 124 (1/3) 8,75 37,09 237 (1/4) -0,77 7,87 223 (1/4) 0,02 13,86
18 133 (1/3) 0,04 27,00 9 (U/1) 8,66 37,06 136 (1/3)  -0,61 7,89 231 (1/4) 0,02 13,86
19 122 (1/3) 0,04 27,09 237 (1/4) 8,58 37,03 90 (1/2) -0,43 7,90 13 (1/1) 0,02 13,86
20 223 (1/4) 0,04 27,09 100 (1/2) 8,50 37,01 222 (1/4) -0,25 7,91 17 (1/1) 0,02 13,86

o



Tabela 6: Cont.

ordem Genotipo Massa Média da Polpa Genétipo  Rendimentode Polpa  Gengtipo Espessura da Casca Genétipo SST
(FIC/Bloco)  Ganho (%) Nova Média (FIC/BIocO)  Ganho  NovaMédia (FIC/BIOCO)  Ganho  Nova Média  (FIC/BIOCO)  Ganho  Nova Média
21 231 (1/4) 0,04 27,09 236 (1/4) 8,43 36,98 124 (1/3) -0,07 7,93 96 (1/2) 0,02 13,86
22 96 (1/2) 0,04 27,09 12 (11) 8,36 36,96 236 (1/4) 0,11 7,94 134 (1/3) 0,02 13,86
23 81 (1/2) 0,04 27,09 4(1n) 8,29 36,93 233 (1/4) 0,29 7,96 237 (1/4) 0,02 13,86
24 9 (1) 0,04 27,09 90 (1/2) 8,22 36,91 17 (11) 0,47 7,97 81 (1/2) 0,02 13,86
25 130 (1/3) 0,04 27,09 2 (1/1) 8,15 36,89 138 (1/3) 0,66 7,99 132 (1/3) 0,02 13,86
26 4(1/1) 0,04 27,09 96 (1/2) 8,09 36,87 231 (1/4) 0,86 8,00 11 (1) 0,02 13,86
27 2 (1) 0,04 27,09 88 (1/2) 8,03 36,85 223 (1/4) 1,05 8,02 131 (1/3) 0,02 13,86
28 82 (1/2) 0,04 27,09 135 (1/3) 797 36,83 82 (1/2) 1,26 8,03 95 (1/2) 0,02 13,86
29 233 (1/4) 0,04 27,09 132 (1/3) 7,92 36,81 89 (1/2) 1,46 8,05 100 (1/2) 0,02 13,86
30 70 (2/2) 0,04 27,09 97 (1/2) 7,86 36,79 232 (1/4) 1,67 8,07 128 (1/3) 0,02 13,86
87 185 (3/4) 0,01 27,08 177 (213) 1,98 34,78 94 (1/2) -3,30 7,67 204 (2/4) 0,00 13,86

LY
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5.3. Selecdo simultadnea de caracteristicas via indice de selecéo
aditivo, multiplicativo e soma de rank adaptado de Mulamba e Mock

Os indices de selecdo sdo geralmente utilizados com o propésito de
escolher materiais superiores, com base em um complexo de varidveis que retna
atributos de interesse do melhorista, de modo a resultar em melhores ganhos
simultaneos (Cruz et al. (2014). Deste modo, em termos de estimativa de ganho
genético pode-se observar que para todos os indices, os individuos da familia 3
foram os que apresentaram 0s menores ganhos. Dentre os trés indices de
selecdo utilizados, o que possibilitou maiores ganhos por selecdo foi indice de
Mulamba e Mock adaptado, com uma média de 27,37%, seguido do indice
Multiplicativo (3,87%), e do indice aditivo (1,18%) (Tabela 7).

Todos os indices apresentados mostraram coincidéncia da presenca dos
individuos das familias selecionadas, via estimativas dos BLUPs individuais para
as todas as caracteristicas avaliadas. Dos 30 genotipos selecionados pelo BLUPs
para estas caracteristicas, a grande maioria dos gendétipos pertencem as familias
1 e 2, selecionadas pelos indices multiplicativo, aditivo e de Mulamba e Mock
adaptado (Tabela 7).

Ao comparar a eficiéncia de trés indices de selecdo, construidos a partir
de componentes de variancia estimados e valores genotipicos preditos pela
metodologia REML/BLUP, em trés populacdes (A, B e C) de primeira geracao
clonal de cana-de-acucar, Pedrozo et al. (2009) concluiram que o indice
multiplicativo foi o que mostrou maior eficiéncia de selecdo. De acordo com
Pedrozo et al. (2009) o indice multiplicativo apresentou maior coeficiente de
coincidéncia de genoétipos selecionados com a estratégia de selecdo para o
carater toneladas de solidos sollveis por hectare (TBH), maiores ganhos diretos
de selecéo e maiores ganhos indiretos para TBH.

O indice aditivo, mesmo obtendo a média de ganho genético inferior em
relacdo aos demais indices, selecionou os gendtipos 167 e 13, assim como 0s
indices multiplicativo e de Mulamba e Mock adaptado, na mesma ordem. Ribeiro
et al. (2018) estimaram a divergéncia genética entre acessos de algodoeiro e
classificaram os melhores com base no indice de selecdo de rank médio
adaptado de Mulamba e Mock. Esses autores afirmaram que o indice de

Mulamba e Mock proporcionou ganhos mais satisfatérios, sendo o método mais
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adequado para a selecdo de genotipos, visando ganhos simultdneos de
produtividade e componentes tecnologicos de fibra do algod&o de terras altas.

Resultados similares foram observados por Dalbosco et al. (2018), ao
comparar diferentes indices de selecdo paramétricos e nao-paramétricos para
selecdo de progénies de maracuja. Assim, identificando os melhores genotipos
para as carateristicas de importancia econémica concluiram que o indice de
Mulamba e Mock apresentou ganhos genéticos satisfatorios.

O indice aditivo foi o que possibilitou menores ganhos genéticos quando
comparados aos demais indices. Porém, a maioria dos genétipos selecionados
como superiores pertencem as familias 2 e 1, o que coincide com os indices
multiplicativo e de Mulamba e Mock adaptado. Deste modo, o uso do indice
classico permitiu, apOs varias tentativas atribuindo pesos variados, obter ganhos
percentuais favoraveis (Tabela 7).

Considerando-se a eficiéncia de um indice de sele¢&o para aplicacdo em
programa de melhoramento, é importante considerar o ganho obtido pela
aplicacao do indice e o potencial que o mesmo tem em selecionar individuos com
base em caracteristicas de interesse, sem se permitir inflacionar ou atribuir peso
demasiado a uma das caracteristicas que compdem o indice. Neste contexto,
dentre os indices utilizados no experimento para selecéo de familias superiores, o
indice multiplicativo foi o mais eficiente, pois apresentou maior magnitude de
ganhos e possibilitou selecionar as melhores familias em qualidade e produc¢éo do
experimento.

Do ponto de vista do melhoramento genético de plantas, ndo é inabitual a
aplicacdo de cruzamentos interespecificos, seguidos de retrocruzamentos,
guando se almeja a introgressao de caracteristicas controladas por um ou poucos
alelos em cultivares elite, tal como resisténcia as doencas. A ousadia do
programa de melhoramento do maracujazeiro-azedo, visando resisténcia ao
CABMV, da UENF é o uso da técnica aplicada a uma caracteristica de heranca

complexa (Freitas et al., 2015).
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Tabela 7: Rangqueamento dos 30 gendtipos com as melhores estimativas de
ganho de maracujazeiro oriundos da recombinacao de individuos selecionados da
primeira geracdo de retrocruzamentos com base nos ganhos esperados,
utilizando os indices aditivo, multiplicativo e rank médio adaptado de Mulamba e
Mock para as 10 caracteristicas avaliadas (Universidade Estadual do Norte

Fluminense Darcy Ribeiro, Campos dos Goytacazes, RJ, 2019).

indice de Selecéo

Ordem Aditivo Multiplicativo Rank*
Genotipo GS Genétipo GS Genétipo GS
1 167 87,50 167 50,18 167 398,52
2 13 22,73 13 25,50 13 210,93
3 70 15,62 185 16,14 209 106,75
4 177 8,13 70 14,23 22 106,36
5 22 7,24 209 13,34 70 88,91
6 95 6,96 22 13,20 95 60,59
7 209 6,13 177 12,93 94 57,96
8 131 4,57 95 10,02 175 53,66
9 88 4,05 204 9,63 140 53,62
10 18 3,92 131 8,45 24 52,46
11 83 3,64 94 8,34 131 50,89
12 24 3,57 194 8,09 3 45,90
13 94 3,37 24 7,42 18 45,62
14 175 3,24 18 7,34 62 44,28
15 4 2,50 51 6,60 154 42,73
16 235 2,45 212 6,58 83 42,02
17 140 2,41 140 6,57 9 41,54
18 222 2,14 29 6,13 235 34,73
19 62 2,08 201 6,07 32 34,61
20 29 1,54 88 5,86 204 34,14
21 212 1,35 175 571 88 32,86
22 76 1,32 53 5,33 181 31,05
23 201 1,23 3 5,27 4 26,69
24 204 1,23 62 5,15 10 26,38
25 23 1,22 4 5,08 15 24,66
26 3 1,20 83 5,03 11 24,11
27 9 0,81 222 4,91 23 23,73
28 232 0,73 9 4,80 128 23,56
29 100 0,72 76 4,70 201 23,37
30 98 1,02 181 4,70 130 23,29
87 103 -30,11 103 -23,15 233 -7,98
Média Geral 1,18 3,87 27,37

*rank médio adaptado de Mulamba e Mock.
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Nao obstante, sabendo-se que em um programa de retrocruzamento
comum, ap6s um numero suficiente de retrocruzamentos, se obtém a
recuperacdo do gendtipo do genitor recorrente, exceto para a caracteristica
considerada insatisfatéria, que seria controlada por um ou poucos genes,
transferida do genitor doador, e o linkage drag, o que ndo seria 0 caso da
resisténcia ao CAMBV. O programa de melhoramento do maracujazeiro visando
resisténcia ao CABMV da UENF, insere uma nova abordagem de melhoramento,
selecionando e recombinando individuos das populacbes de retrocruzamento,
resultando na maior probabilidade de concentrar a frequéncia de alelos favoraveis

para a resisténcia na populagao.
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6. CONCLUSAO

A analise via modelos mistos possibilitou a estimacdo de parametros,
predicdo de ganhos e selecdo de gendtipos promissores. Foi possivel observar
altas magnitudes de herdabilidade com base na média da familia para as
caracteristicas area abaixo da curva de progresso da doenca média, nUmero de
frutos, peso total de frutos, didmetro longitudinal, diametro transversal, massa
média do fruto, rendimento de polpa e espessura de casca. Também foi possivel
obter ganhos com a selecdo por meio da estimacdo dos BLUps individuais para
todas as caracteristicas.

As melhores familias de irm&os completos foram a 1 e 2, por contribuirem
com a maioria dos genotipos selecionados para as caracteristicas avaliadas. Os
resultados indicam grande potencial dessas familias em gerar genoétipos
resistentes e produtivos dentro da populacdo de estudo, podendo ser utilizadas
para dar continuidade ao programa de melhoramento do maracujazeiro da UENF,
visando resisténcia ao CABMV.

Entre os 30 gendtipos ranqueados para resisténcia ao CABMV e as
demais caracteristicas produtivas, foram selecionados para compor a
recombinacdo 0s genoétipos que apresentaram menores valores de AACPDM,
juntamente com as melhores caracteristicas produtivas, também associando
caracteristicas como frutos assintomaticos e arquitetura da planta. Sendo os

genatipos selecionados 167, 24, 34, 62 e 231.
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