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RESUMO

PINTO, Fernanda de Oliveira, D.Sc., Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro, Fevereiro de 2012, Melhoramento populacional do mamoeiro:
retrocruzamento assistido e obtencdo de gendtipos tolerantes a mancha
fisiol6gica. Orientador: Messias Gonzaga Pereira. Conselheiros: Telma Nair
Santana Pereira e Rosana Rodrigues.

A importancia econdmica do mamoeiro (Carica papaya L.) em relacdo ao baixo
namero de cultivares e a crescente pressao do mercado por produtos de melhor
qualidade revelam uma necessidade de desenvolvimento de novas cultivares.
Cultivares estas que devem possuir qualidade mercadologica e atender as
demandas atuais. Devem, também, competir no mercado com cultivares ja
existentes e que contribuam para a conquista de novos mercados. A qualidade do
mamao produzido no Brasil tem sido comprometida pela ocorréncia do disturbio
fisiolégico conhecido como "Mancha Fisiologica do Mamoeiro” e, diante disso, a
obtencdo de gendtipos tolerantes é uma estratégia de acado para minimizar os
prejuizos decorrentes da ocorréncia desse distirbio. A cultivar ‘Golden’,
selecionada pela empresa Caliman Agricola S/A, no municipio de Linhares, ES,
possui tolerancia a este disturbio. Assim, o presente trabalho teve como objetivo
desenvolver gendtipos tolerantes a mancha fisiologica através da do método do
retrocruzamento com o auxilio de procedimentos moleculares, a fim de identificar
e selecionar gendtipos superiores com a caracteristica Golden para o avancgo de
geracdes. Trés trabalhos oriundos deste projeto de pesquisa serdo apresentados

aqui. O primeiro diz respeito a estimacao da distancia genética entre e dentro de
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progénies derivadas de retrocruzamento, utilizando dados morfoagrondémicos e a
selecdo de gendtipos superiores para 0 avanco de geracdo. Cento e vinte e trés
plantas hermafroditas de mamoeiro e trés testemunhas (JS12, Golden e SS72/12)
foram avaliadas primeiramente com base em 30 caracteristicas
morfoagronémicas (quantitativas, qualitativas e binarias), tendo sido o algoritmo
Gower utilizado para estimar a divergéncia. Posteriormente, somente o0s
genaotipos com a caracteristica Golden foram avaliados. Os resultados permitiram
indicacdo e selecdo de trés individuos promissores para 0 avan¢o de geracao,
portadores da caracteristica Golden. A utilizacdo do algoritmo Gower possibilitou
a discriminacdo das progénies avaliadas e se mostrou um potencial método a ser
empregado em estudos de dissimilaridade genética na cultura do mamoeiro. No
segundo trabalho, a metodologia dos modelos mistos foi empregada com o
objetivo de acessar as informacgdes genéticas dentro de progénies, analisando os
ganhos e as novas meédias preditas para efetuar a selegcdo dos genotipos
superiores entre e dentro das melhores progénies. O procedimento REML/BLUP
foi aplicado, e os valores genéticos obtidos foram multiplicados por pesos
agronémicos para a constru¢cdo de indices de sele¢cdo. Foram indicadas e
selecionadas as 8 melhores progénies que segregaram para a caracteristica
Golden e dentro destas progénies, os 20 gendtipos Golden superiores, com base
em 26 caracteristicas morfoagronémicas, para avanco de geracdes. No terceiro
trabalho, foi realizada a caracterizagcdo molecular dos genétipos de mamoeiro com
a caracteristica Golden, derivados de RC;S;, via marcadores microssatélites. Este
trabalho permitiu o monitoramento do nivel de homozigose e transferéncia do
gene/alelo que confere a caracteristica Golden, bem como o monitoramento da
proporcao gendmica parental nos genétipos avaliados. Foram analisados 20 locos
microssatélites em 21 genétipos de mamoeiro, sendo 19 gendétipos com a
caracteristica Golden, além dos gendétipos parentais. A analise genémica revelou
valores meédios do genoma parental recorrente de 64%. Tanto o nivel de
endogamia quanto as propor¢cdes gendmicas, apesar de apresentarem valores
médios abaixo do esperado, indicaram individuos mais préximos e com maiores
propor¢cdes genbmicas do genitor recorrente, que se mostraram promissores a

selecéao.
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ABSTRACT

PINTO, Fernanda de Oliveira, D.Sc., Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro, February 2012, Papaya breeding population: assisted backcross
and selection of tolerant genotypes to skin freckles. Advisor. Messias Gonzaga
Pereira. Committee Members: Telma Nair Santana Pereira e Rosana Rodrigues.

The economic importance of papaya (Carica papaya L.), compared to the low
number of cultivars and growing market pressure for higher quality products,
reveals a need to develop new cultivars. Such cultivars must have market quality
and meet current demands. They also must compete in the market with existing
cultivars and contribute to the conquest of new markets. The quality of papaya
produced in Brazil has been compromised by the occurrence of the physiological
disorder known as "Skin Freckles" and, in the face of it, the obtaintion of tolerant
genotypes is a strategy to minimize the consequent damages of such disorder.
The 'Golden' cultivar, selected by the company Caliman Agricultural S/A, in
Linhares, ES, is tolerant to such disorder. Thus, the present work aimed to
develop tolerant genotypes to freckles via the backcross method with the
assistance of molecular procedures in order to identify and select superior
genotypes with the Golden characteristic for the advance of generations. Three
papers from this research project will be presented. The first concerns to the
estimation of genetic distance among and within progenies derived from backcross
using morphological data and the selection of superior genotypes for the advance
of generation. One hundred and twenty three hermaphrodite plants and three
checks (JS12, Golden and SS72/12) were firstly evaluated based on 30

Xii



morphoagronomic characteristics (quantitative, qualitative and binary) and Gower
algorithm was used to estimate the divergence. Subsequently, only Golden
genotypes were evaluated. The results allowed the indication and selection of
three promising Golden individuals in order to advance generation. The use of the
Gower algorithm allowed the discrimination of the evaluated progenies and
showed up as a potential method to be applied to studies of genetic dissimilarity in
papaya crop. In the second study, the mixed model methodology was used aiming
to access the genetic information among progenies, analyzing the genetic gain
and the predicted new means to accomplish the selection of superior genotypes
among and within the best progenies. The REML/BLUP procedure was
implemented and the genetic values were multiplied by agronomic weights to the
construction of selection indexes. The best eight progenies which segregate for
the Golden characteristic were identified and selected and within such progenies,
twenty superior Golden genotypes were selected based on 26 morphoagronomic
characteristics for generation advancement. In the third study it was performed a
molecular characterization of papaya genotypes derived from RC;S; which
possess the Golden characteristic via microsatellite markers. This work allowed
the monitoring of the homozygosity level and the transferring of the gene/allele
that provides Golden characteristic, as well as monitoring the parental genomic
proportion of the evaluated genotypes. Twenty microsatellite loci were analysed in
21 papaya genotypes, 19 genotypes with the Golden trait and the parental
genotypes. The genomic analysis showed average values of 64% to parental
recurrent genome. Both the level of inbreeding and the genomic proportions
indicated closer individuals with greater genomic proportions from the recurrent
genitor which have seemed to be promising to selection, besides showing up

average values lower than expected.
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1. INTRODUCAO

O mamoeiro (Carica papaya L.) € uma das fruteiras mais cultivadas e
consumidas nas regides tropicais e subtropicais do mundo, tendo como provavel
centro de origem, o noroeste da América do Sul, vertente oriental dos Andes, ou
mais precisamente, a bacia Amazo6nica superior, local onde ocorre a maxima
diversidade genética (Badillo, 1971), caracterizando-o assim como uma planta
tipicamente tropical (Dantas et al., 2002).

O mamoeiro produz frutos aromaticos, excelentes fontes de calcio e pro-
vitamina A, apresenta conteludo expressivo de vitamina C, além de ser utilizado
em dietas alimentares em razdo do seu valor nutritivo e digestivo. Os frutos
verdes sdo usados como fonte da enzima proteolitica papaina (Dantas et al.,
2002). As diferentes proteinases, presentes no latex, apresentam amplo espectro
de atividades e séo utilizadas nas industrias alimenticias e farmacéuticas. Além
da producdo e consumo da fruta in natura, diversas formas de processamento
diversificam sua utilizagdo, como geléias, doces, sucos, entre outras.
Adicionalmente, estudos tém demonstrado o potencial de extratos do fruto e de
sementes de mam&ao como bactericida (Emeruwa, 1982), contraceptivo masculino
(Chinoy et al., 1994) e fonte de energia devido pela alta producao de etanol (Akin-
Osanaiye et al., 2005).

O maméao é uma das principais fruteiras tropicais, sendo estabelecidos
plantios comerciais em mais de 50 paises ao redor do mundo. Economicamente,

esta espécie é a mais importante dentro da familia Caricaceae, sendo também de
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grande relevancia para o agronegdcio brasileiro. O Brasil tem sido, nos ultimos
anos, um dos lideres na produ¢édo de mamao (FAO, 2011), alcangando, em 2008,
uma producdo de 1 milhdo e 890 mil toneladas, representando 17% da producéao
mundial (AGRIANUAL, 2011).

Entre as regides brasileiras produtoras, o nordeste se destaca, sendo o
estado da Bahia o lider em producdo. Entretanto, o estado com maior relacédo
producdo/exportacdo é o Espirito Santo, o segundo maior produtor nacional, e
aproximadamente 49% do que é produzido no estado capixaba é destinado a
exportacao, ja para a Bahia o percentual de exportagdo do que é produzido é de
20%.

As cultivares de mamoeiro do grupo ‘Solo’ sdo exploradas em varias
regides do mundo, por produzirem frutos preferidos no processo de exportacao,
como, por exemplo, menor tamanho de fruto. As variedades do grupo ‘Formosa’
apresentam frutos maiores, sendo, geralmente, hibridos comerciais que vém
conquistando espaco tanto no mercado interno quanto externo, a exemplo do
hibrido UENF/Caliman 01, em que se percebe um forte crescimento nas vendas
principalmente para a Europa, Canadd e Estados Unidos (Dantas e Oliveira,
2009).

No entanto, apesar da expressiva produtividade e da posicédo de destaque
frente ao cenario internacional, existe uma restrita variabilidade genética nos
campos de producdo de mamadao. Isso limita a expansdo da cultura e gera
vulnerabilidade ao ataque de pragas e doencas. Diante dessa situacdo, 0s
programas de melhoramento do mamoeiro tém direcionado esforcos para a
ampliacdo da base genética dessa cultura, buscando desenvolver variedades
e/ou hibridos resistentes ou tolerantes a pragas, doencas e variacbes ambientais,
além de agronomicamente superiores. De maneira geral, esses programas de
melhoramento tém como finalidade desenvolver variedades e hibridos
competitivos e adaptados as condicdes ambientais do pais, agregando
caracteristicas morfoagronémicas desejaveis, tais como, boa firmeza da polpa,
alto teor de sdlidos soluveis, redugéo da ocorréncia de deformacéo de flores e de
esterilidade feminina, alta produtividade, entre outras.

A qualidade do maméo em certas regides do pais, como sudeste da Bahia
e norte do Espirito Santo, tem sido severamente comprometida pela ocorréncia do

distarbio fisioldgico conhecido como “Mancha Fisiolégica do Mamoeiro”. Embora o
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mercado interno ainda nao seja tdo exigente quanto a qualidade do fruto, ja existe
a preocupacdo de melhorar a classificagdo e padronizagdo do fruto
comercializado, uma vez que a mancha fisiolégica pode restringir a exportacéo
desses frutos in natura (Oliveira et al., 2005).

A obtencdo de material genético tolerante a mancha fisiologica tem sido o
objetivo de muitos técnicos, produtores e exportadores de mamao na Uultima
década. A variedade ‘Golden’, um exemplar do grupo ‘Solo’, foi selecionada em
plantios comerciais da regido norte do Espirito Santo por apresentar tolerancia a
tal distirbio. Além da tolerancia & mancha, a variedade ‘Golden’ tem
caracteristicas morfoagronémicas bem interessantes como casca lisa, cor da
casca verde claro, cor de polpa rosa-salméo, tamanho uniforme e ainda apresenta
grande uniformidade nos campos de producéo (Martins et al., 2003).

Diante da perspectiva de ampliar a base genética da cultura, informacdes
sobre materiais tolerantes a mancha fisiolégica podem  contribuir
significativamente para o melhoramento do mamoeiro. E isso podera ser
alcancado via melhoramento genético da cultura pela possibilidade da obtencéo
de materiais tolerantes, de transferir o gene que confere a caracteristica Golden e
gue parece estar associado a tal tolerancia, para um dos genitores do ‘Calimosa’,
0 ‘JS12’, aumentando a disponibilidade de materiais genéticos a serem incluidos
em programas de hibridacdo, até se chegar ao objetivo final desta pesquisa, que
€ obter o hibrido ‘Calimosa’ na versdo Golden. Tal hibrido é superior em alguns
aspectos, como, coloracdo da polpa mais atrativa e frutos mais doces. Além
disso, ele tem maior uniformidade e peso do fruto intermediario, permitindo melhor
embalagem, o que facilita a exportacéao.

Nesse contexto, o grupo de pesquisa da Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro vem conduzindo pesquisa que prevé a transferéncia do
gene que confere a caracteristica Golden via retrocruzamento. O método de
retrocruzamento, originalmente desenvolvido para a transferéncia de um ou mais
genes, apesar de ndo gerar novas combinacdes génicas ao longo do processo,
pode originar uma populacao inicial com consideravel distancia genética, ou seja,
permite o desenvolvimento de progénies segregantes promissoras (Lorencetti et
al., 2006), aumentando a chance de identificacdo de individuos superiores ao

longo do processo.
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Entretanto, os programas de melhoramento classico levam muito tempo
para chegar a algum resultado pratico, especialmente quando se trata de uma
espécie semi-perene ou perene (fruteiras), além de terem alto custo financeiro e
demandarem grandes espacos experimentais. Para ganhar tempo e aumentar a
velocidade de resposta dos programas, os melhoristas langam méo de
ferramentas auxiliares como o0s marcadores moleculares. Entre as diversas
classes de marcadores moleculares atualmente disponiveis, os microssatélites se
destacam pelo seu alto poder informativo (Oliveira et al., 2006; Ramos 2011b) e
ampla distribuicdo pelo genoma (Rallo et al., 2000), permitindo uma boa
amostragem em estudos genéticos.

Frente ao exposto, a presente pesquisa, teve por finalidade obter
genotipos tolerantes a mancha fisiologica do mamoeiro, através de
retrocruzamento; monitorar a introgressdo do gene responsavel pela
caracteristica Golden para o ‘JS12’, e ainda monitorar diferentes proporcées
gendmicas do genitor recorrente (JS12) nas progénies segregantes. Os
marcadores microssatélites foram utilizados para gerar informacdes genéticas de

progénies e individuos oriundos deste programa de melhoramento.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Aspectos botéanicos da cultura

Em relacdo a espécie Carica papaya L., evidéncias indicam que o centro
de origem é a América Central, mais precisamente Sul do México e Costa Rica,
onde sua diversidade genética € maxima, caracterizando-o como uma planta
tipicamente tropical. Sua distribuicdo se estende entre 32 graus de latitude norte e
sul, sendo as areas comerciais menos extensivas (Badillo, 1993).

O mamoeiro (Carica papaya L.) pertence a familia Caricaceae, que por sua
vez possui 6 géneros e 35 espécies (Badillo, 2000; Van Droogenbroeck et al.,
2002). Os géneros Carica (uma espécie), Horovitzia (uma espécie), Jacaratia (7
espécies), Jarilla (trés espécies) e Vasconcellea (21 espécies) sao originarios do
continente americano, enquanto o género Cylicomorpha (duas espécies) pertence
ao continente africano (Van Droogenbroeck et al., 2004).

O mamoeiro é diploide com 2n=2x=18 cromossomos, Ou Seja, POSSui
namero basico de cromossomos haploides (Damasceno Junior et al., 2009) ou
genoma n=9 e o tamanho do genoma em torno de 372 Mbp (Armuganathan e
Earle, 1991).

Das espécies da familia Caricaceae, Carica papaya L. € a Unica de
interesse comercial, com producdo de frutos comestiveis. Algumas demais

espécies da familia podem ser utilizadas em programas de melhoramento,
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visando, por exemplo, & obtencdo de plantas resistentes a doencas e pragas,
fatores limitantes da cultura do mamoeiro (Cattaneo, 2001).

Todos os membros da familia Caricaceae sédo estritamente dioicos. As
trés excecgdes sao V. monoica, V. pubescens e Carica papaya. Entretanto Carica
papaya L. € uma espécie poligama, caracterizada por apresentar trés formas
sexuais, feminina, masculina e hermafrodita ou bissexual. O fruto piriforme
produzido pelas plantas hermafroditas € preferido sobre o fruto esférico produzido
pelas plantas femininas, sendo que estes entdo possuem importancia comercial.
A selecdo de plantas hermafroditas para produgdo comercial apresenta um
problema especial, pois, a expressao do sexo em mamao pode ser influenciada
por fatores ambientais (Storey, 1941 citado por Parasnis et al., 1999; Arkle Junior
e Nakasone, 1984).

O mamoeiro possui crescimento rapido, atingindo alturas entre trés e 8
metros, caule com didmetro entre 0,1 e 0,3 metros, ereto, indiviso, herbaceo,
fistuloso, terminando com uma concentracdo de folhas na regiao apical, disposta
de forma espiralada. As folhas se apresentam, de forma alternada no tronco, com
grandes limbos foliares, de laminas ovais ou orbiculares, palmatilobadas, com 7 a
11 nervuras. Os peciolos sao fistulosos, cilindricos, de comprimento variando de
0,5 a 0,7 metros, podendo atingir 1,0 metro. O sistema radicular é pivotante, com

ramificacdes radiais (Dantas e Castro Neto, 2000).

2.2. Biologia floral e heranga genética do sexo

Com base em seus tipos florais, podem-se distinguir trés tipos de
mamoeiro: feminino, masculino e hermafrodita. Segundo Horovitz (1954), o
mamoeiro apresenta plantas unissexuais femininas ou ginoicas, unissexuais
masculinas ou androicas e hermafroditas ou andromonoicas, de modo que as
populacdes oriundas destes diferentes tipos de individuos se distinguem em:
populacdes dioicas, constituidas de plantas com flores femininas (ginoica) e
plantas com flores masculinas (androicas); popula¢gdes ginoicas-andromonoicas,
constituidas de plantas com flores femininas (ginoicas) e plantas com flores
hermafroditas (andromonoicas); populacdes andromonoicas-trioicas: constituidas

por individuos ginoicos, androicos e andromonoicos.
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A determinacdo do sexo em mamoeiros € controlada geneticamente
(Storey, 1953; Horovitz e Gimenez 1967; Lassoudiére, 1968). O sexo das plantas
s6 é determinado quando as plantas iniciam a floracdo, ou seja, aproximadamente
cinco meses apos a germinacéo (Marin e Gomes, 1987).

Hofmeyer (1938) e Storey (1941), trabalhando independentemente,
concluiram que os alelos m, M; e M, determinam, respectivamente, feminilidade,
masculinidade e hermafroditismo. Desta forma, o genoétipo de individuos ginoicos
€& mm, dos androicos M;m e dos andromonoicos M>m, supondo-se que M,, M, e
m sejam alelos multiplos. As combinag¢des M;M,, M,M,, séo letais zigoticos, néo
ocorrendo na natureza. A unica forma homozigota viavel € mm.

No entanto, pesquisas recentes demonstraram que a determinacdo do
sexo no mamoeiro € controlada por um par de cromossomos sexuais (do tipo X/Y)
evoluido recentemente, diferenciados por uma pequena regido macho-especifica
no cromossomo Y (MSY). Nesse sentido, as plantas femininas sao
homogameéticas com os cromossomos XX, enquanto as plantas masculinas e
hermafroditas sdo  heterogaméticas, apresentando as combinacles
cromossdmicas XY e XYh, respectivamente (Liu et al., 2004). E provavel que dois
genes estejam envolvidos na determinacdo do sexo em C. papaya, sendo um
supressor do estame em flores femininas (gene feminilizante) e outro gene
supressor do carpelo em flores masculinas (gene masculinizante) (Ming et al.,
2007). No entanto, pesquisas mais recentes, identificaram 7 genes na regido que
controla o sexo, porém, eles ndo foram capazes de diferenciar os trés tipos
sexuais, pois nao apresentaram expressao diferenciada, nem efeito de dosagem,
sugerindo que esses genes nao estao envolvidos na determinacdo do sexo (Yu et
al., 2008).

Visando a obtencdo de frutos provenientes de flores hermafroditas, por
apresentarem maior valor comercial, deve-se priorizar o cruzamento ou a
autopolinizacdo de plantas hermafroditas, cuja descendéncia sera de 33% de
plantas femininas e 66% de plantas hermafroditas. Em programas de
melhoramento genético sdo utilizados, adicionalmente, os cruzamentos entre
plantas hermafroditas e femininas, resultando em 50% de cada um dos tipos
genitores (Damasceno Junior et al., 2008).

Apesar de alguns progressos ha pesquisa sobre 0Ss mecanismos

moleculares na determinacdo do sexo em mamao, h4 pouca compreensdo da
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expressdo sexual das formas e variagdes, que estdo diretamente relacionados
com a eficiéncia da producdo de frutos comerciais Esta questdo € considerada
complexa e intrigante tendo em vista o fator letal associado aos alelos dominantes
responsaveis pelo hermafroditismo e masculinidade (Storey,1953; Ming et al.
2007), além da influéncia de fatores genéticos e ambientais em ambos (Arkle
Junior e Nakasone, 1984; Silva et al. 2007). A combinacdo desses fatores é,
possivelmente, responsavel pelo alto grau de instabilidade de plantas
hermafroditas em termos de expressao sexual, uma variacdo de flores para
formas carpeloides e pentandricas ou possivel reversdo sexual. Essas variacfes
da flor hermafrodita, classificadas como anormalidades florais, reduzem as
colheitas e aumentam a sazonalidade na producdo de frutos, levando a
oscilacbes de oferta e, consequentemente, as variacdes quanto aos precos do

fruto no mercado.

2.3. Mancha fisiologica do mamoeiro

A ocorréncia do distarbio conhecido como “Mancha Fisiolégica do
Mamoeiro” ou “MFM” tem comprometido a qualidade do mamé&o em certas
regides do Brasil. Segundo Liberato e Zambolim (2002), a mancha fisiologica do
mamoeiro € um distarbio fisiologico de origem abidtica verificado em maior
intensidade na face do fruto exposta a radiacdo solar direta. A causa para tal
distarbio ainda néo esta bem esclarecida, embora tenha sido relatada em plantios
comerciais desde a década de 60 (Ishii e Holtzmann, 1963).

De acordo com Kaiser et al. (1996), as manchas séo visiveis desde frutos
verdes até maduros. Como se trata de um distarbio de etiologia ndo associada a
organismos patoldgicos (Chan e Téh, 1988), os fatores genéticos e do ambiente
sdo os principais agentes desencadeadores desse distlrbio. Fatores climaticos,
como indice pluviométrico e incidéncia de radiacdo, em associacdo a
caracteristicas da planta, como estadio de desenvolvimento dos frutos e
capacidade transpiratdria, sdo determinantes na ocorréncia da mancha fisiolégica
(Eloisa et al., 1994; Machado Filho, 2002). Esses mesmos autores relacionaram a
ocorréncia da mancha fisioldgica ao longo do ano com variaveis do ambiente,

sendo observada, também, nas condi¢des de cultivo da cultura na regido Norte do
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Estado do Rio de Janeiro (Oliveira e Silva, 2003) e oeste da Bahia (Machado
Filho, 2002).

Embora o mercado interno ainda ndo seja tdo exigente quanto a
qualidade do fruto, os produtores tém se preocupado em melhorar a classificacédo
e padronizacdo do fruto, visando a melhores pre¢cos e obtencdo de novos
mercados consumidores. Nesse intuito, faz-se necessario o desenvolvimento de
novas pesquisas e de acdes que visem minimizar a ocorréncia deste disturbio na
cultura do mamoeiro (Oliveira et al.,2005; Gomes Filho et al., 2008).

A obtencdo de material genético tolerante & mancha fisiologica tem sido o
principal objetivo de pesquisadores, produtores e exportadores de maméo na
altima década, visando ao aumento no volume de exportacdo dessa fruta. A
variedade ‘Golden’ um exemplar do grupo ‘Solo’, foi selecionada, a partir da
variedade ‘Sunrise Solo’, em areas comerciais da regido norte do Estado do
Espirito Santo sendo vista como uma esperanca na solugdo do problema da
mancha fisiolégica, uma vez que, apresentou tolerancia a este disturbio (Costa e
Pacova, 2003).

A solucdo para este problema podera ser via melhoramento genético,
mas, para o0 seu sucesso, € fundamental que se conhecam 0s aspectos

relacionados a heranca do carater (Oliveira et al., 2005).

2.4. Melhoramento genético do mamoeiro

O melhoramento genético de plantas tem sido conduzido com alguns
objetivos especificos, porém sua meta geral € a elevacédo do valor econémico da
espécie (Borém, 2001). De acordo com Martins et al. (2003), para que um
programa de melhoramento atinja seus objetivos finais, € necessario definir
precisamente os critérios de selecdo e as caracteristicas a serem avaliadas.

Segundo Giacometti e Mundim (1953), os primeiros trabalhos envolvendo o
melhoramento do mamoeiro foram desenvolvidos por Hofmeyr, em 1938, na
Unido Sul Africana, cuja publicacdo abordava questdes basicas sobre a heranca
do sexo na cultura. Em seguida, outros trabalhos foram desenvolvidos por Storey
(1938, 1941, 1953), Horovitz e Giménez (1967) e por Hofmeyr (1967).

Os programas de melhoramento do mamoeiro visam a desenvolver

variedades e/ou hibridos resistentes a doencas, agregando caracteristicas
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agrondmicas desejaveis. Além disso, precisam também conduzir a um acréscimo
da variabilidade genética e, consequentemente, elevar a base genética da
espécie. Com isso, aumenta-se a possibilidade de obter ganho genético por
selecdo, aumentando também a chance de se chegar mais rapidamente a
variedades e hibridos que possam ser utilizados pelos agricultores (Rodriguéz,
1998).

Ha um grande desafio para os melhoristas da cultura, pois as diversas
caracteristicas de interesse ndo estdo reunidas em um Unico genotipo. Entre
essas caracteristicas destacam-se boas caracteristicas agronémicas em termos
de produtividade, frutificacdo precoce, porte baixo, baixa taxa de flores estéreis e
deformadas (carpeloides e pentandricas), com frutos de qualidade, alto teor de
sélidos soluveis, casca fina, auséncia de manchas, resisténcia ao armazenamento
e transporte, pequena cavidade interna, cavidade interna em forma de estrela, e
ainda a resisténcia as principais doencas.

As ferramentas biotecnoldgicas tém apresentado novas possibilidades para
alguns problemas da cultura do mamoeiro como o uso dos transgénicos com
resisténcia ao virus da mancha anelar. Além disso, a utilizacdo dos marcadores
moleculares também apresenta novas possibilidades para o melhoramento, no
auxilio para a predicdo do sexo, estudos filogenéticos da familia Caricaceae,
construcdo de mapas de ligacdo e identificacdo de genes de resisténcia a
doencgas. Assim, o uso dos marcadores moleculares pode aumentar a dindmica e
a capacidade de resposta dos programas de melhoramento frente aos constantes
desafios impostos ao desenvolvimento de cultivares de mamé&o (Dantas e
Oliveira, 2009).

Dessa forma, o melhoramento genético do mamoeiro pode contribuir
substancialmente para aumentar a disponibilidade de cultivares (linhagens e/ou
hibridos) com menor custo de aquisicdo de sementes, maior produtividade,
melhoria na qualidade e no aspecto da fruta, com reducdo dos custos de
producao e garantia de maior competitividade, evitando-se o carater itinerante que
caracteriza a cultura (Dantas e Lima, 2001), além de permitir um maior
aproveitamento do potencial de exportacao da fruta.

Até fins do século IX, no Havai - EUA, os mamoeiros primitivos possuiam
frutos grandes, sendo procedentes das ilhas marquesas. A introducdo de

mamoeiros de frutos pequenos em 1911, oriundos de Barbados e Jamaica,
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mudou completamente o rumo do desenvolvimento do mamoeiro no Havai e no
mundo. Foi dado o nome de ‘Solo’ para estes frutos, pelos trabalhadores porto-
riguenhos da Hawaii Agricultural Experiment Station, para indicar que ele era
pequeno o suficiente para servir a uma sO pessoa (Nakasone e Arkle Junior,
1971).

No Brasil, antes da introducdo do mamoeiro ‘Solo’, praticamente né&o
existiam variedades comerciais para plantio. As sementes existentes no pais
apresentavam alto grau de segregagdo, uma vez que eram exclusivamente
dioicas. De acordo com Nakasone et al. (1972), progénies com caracteristicas
desejaveis terdo um alto grau de uniformidade quando submetidas a varias
geracdes de autopolinizagao.

O programa de melhoramento do mamoeiro da Universidade Estadual do
Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) tem obtido bons resultados com
destaque para o lancamento e recomendagdo do primeiro hibrido nacional de
mamao, ‘UENF/Caliman 01’ ou ‘Calimosa’, e a comercializacdo tanto do fruto
quanto das sementes tem ultrapassado as fronteiras nacionais, demonstrando
boa aceitacdo pelo mercado internacional. Tais avancgos foram alcancados pela
implantagdo de programas de melhoramento genético apoiados em
procedimentos classicos, como, por exemplo, retrocruzamentos associados ao
uso de marcadores moleculares como ferramenta auxiliar (Silva et al., 2008;
Ramos et al., 2010a) e cruzamentos e analise dialélica (Marin et al., 2006),
proporcionando um aumento na velocidade de resposta dos programas de
melhoramento e incrementos dos ganhos genéticos. Além disso, também sao
direcionados esforcos para o desenvolvimento e conducdo de populacdes
segregantes (Ramos et al., 2010b), os quais proporcionam uma fonte de
variabilidade, permitindo a identificacdo e sele¢do de genotipos agronomicamente
superiores, bem como a utilizagdo de testadores (Ide et al., 2009) e estudos de

divergéncia e parametros genéticos (Cattaneo, 2001).

2.5. Retrocruzamentos aplicados ao melhoramento de plantas

O método do retrocruzamento € utilizado quando se deseja agrupar uma
ou duas caracteristicas de heranca simples a uma cultivar com caracteristicas

suficientemente satisfatérias. Populacdes de retrocruzamento sdo desenvolvidas
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com o intuito de melhorar a expressao fenotipica de uma caracteristica de um
dado cultivar para a qual ele é deficiente. O termo retrocruzamento se refere aos
repetidos cruzamentos dos individuos da populacdo segregante com um dos
genitores. O genitor que contém o alelo que confere fenotipo desejado é
denominado de ndo recorrente ou doador, ou seja, é utilizado apenas uma vez
nos cruzamentos, e a populacao F; é entdo novamente cruzada com o genitore
de caracteristicas satisfatérias. O genitor submetido aos sucessivos cruzamentos
com os individuos da populacédo segregante é denominado de recorrente.

Quando o gene a ser transferido é recessivo, 0s retrocruzamentos sao
intercalados com autofecundacgdes. Desta maneira, serd obtido um gendétipo com
as mesmas qualidades do pai recorrente sendo, porém, superior a este pai na
caracteristica especifica para a qual o programa foi conduzido (Allard, 1971).

O método de retrocruzamento também tem sido citado como estratégia
para obtencdo de populacdo segregante, com possibilidade de grande sucesso
com a selecdo de individuos com grande numero de alelos favoraveis para
determinada caracteristica. Isso porque este método permite a obtencdo de
populacbes com 25% ou 75% de alelos favoraveis (a depender do genitor
recorrente), ou outras proporcdes, dependendo do numero de ciclos de
retrocruzamento e da quantidade de gendtipos utilizados para obtencdo das
populacdes segregantes (Ramalho et al., 1999). Lorencetti et al. (2006), ao
utilizarem tal método para desenvolver progénies superiores de aveia, verificaram
gue este pode ser empregado como estratégia eficiente no desenvolvimento de
populacBes segregantes promissoras.

Este método associado a utilizacdo de marcadores moleculares no
melhoramento genético tem se tornado de grande relevancia. A utilizacdo destes
marcadores moleculares, com o0 objetivo de aumentar a eficiéncia dos
retrocruzamentos, foi relatado por Rumin (2005). A selecdo para o genitor
recorrente utilizando marcadores moleculares pode aumentar significativamente a
eficiéncia dos programas de retrocruzamentos por permitir a selecdo de plantas
que apresentem maior propor¢cao gendmica do genitor recorrente (Ramos et al.,
2011).

Segundo Ferreira e Grattapaglia (1998), o uso de maracdores
moleculares em programas de introgressao génica via retrocruzamento € uma das

maiores aplicacdes da tecnologia dos marcadores moleculares no melhoramento.
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No planejamento de um programa de retrocruzamento assistido, devem-se
considerar a economia de tempo conseguida com o uso dos marcadores, 0
namero de marcadores necessarios para atingir os objetivos e 0 numero de

genaotipos a ser avaliado.

2.6. Marcadores moleculares no melhoramento do mamoeiro

Os marcadores moleculares, segundo Milach (2006), sdo caracteristicas
que diferenciam dois ou mais individuos e sdo herdados geneticamente. No
entanto, Ferreira e Grattapaglia (1998) definem um marcador molecular como
qualquer fendtipo molecular oriundo de um gene expresso ou de um segmento
especifico de DNA. Conforme tais autores, a sequéncia de nucleotideos de um
marcador molecular pode ou ndo ser conhecida.

Os marcadores moleculares sdo ferramentas muito exploradas pelo
melhoramento genético. Desde seu desenvolvimento, os marcadores vém sendo
constantemente modificados para aumentar sua utilidade e trazer automacéao para
0 processo de andlise gendmica. Essas ferramentas vieram para auxiliar as
estratégias de melhoramento por serem capazes de acelerar a resposta nos
programas. Além disso, podem contribuir significativamente para o conhecimento
basico da cultura e do carater estudado e para a geracao e desenvolvimento de
produtos melhorados (Ferreira e Grattapaglia, 1998).

O uso de marcadores moleculares nos programas de melhoramento
genético tem inumeras aplicagcdes. Como exemplo, tem-se a possibilidade de
acessar a Vvariabilidade genética disponivel nos bancos de germoplasma,
permitindo o direcionamento dos cruzamentos, a classificacdo do germoplasma
em grupos distintos, a identificagcdo de acessos duplicados e a formacao de
colecdes nucleares. Além disso, é possivel promover a associacdo de
marcadores de DNA com genes de interesse, permitindo a selecdo precoce de
caracteristicas relacionadas a eles. Tais marcadores também tém sido utilizados
na construcdo de mapas genéticos, no mapeamento e andlise de heranca
gualitativa ou de regidbes gendmicas associadas a caracteres guantitativos, os
QTL (Quantitative Trait Loci). Outras aplicacbes, como a determinacéo do grau de

recuperacdo do genoma do parental recorrente em programas de
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retrocruzamento, também tém sua importancia, j& que se pode reduzir o nimero
de ciclos de retrocruzamento necessarios para a transferéncia do(s) gene(s).

Nos programas de melhoramento do mamoeiro, 0s marcadores
moleculares vém sendo empregados com diferentes propoésitos. Tém sido
utilizados para introgressao génica em programa de retrocruzamento monitorado
por marcadores (Silva et al., 2008; Ramos et al., 2010a), selecédo assistida por
marcadores (Oliveira et al., 2010), avaliacdo de diversidade genética (Cattaneo,
2001), construcado de mapas genéticos de ligacao (Sondur et al., 1996; Ma et al.,
2004; Chen et al., 2007), DNA fingerprinting para caracterizacdo de cultivares
(Vitéria et al., 2004), marcadores ligados ao sexo (Urasaki et al., 2002), entre

outros.

2.6.1. Marcadores microssatélites (SSR)

Os genomas de -eucariotos possuem muitas sequéncias simples
repetidas, que consistem de 1 a 6 nucleotideos repetidos em tandem. Essas
regides sdo denominadas de microssatélites, SSR (Simple Sequence Repeats) ou
STR (Short Tandem Repeats). As sequéncias de DNA que flanqueiam os
microssatélites sdo geralmente conservadas dentro de uma mesma espécie,
permitindo o desenho de primers para amplificagdes especificas desses locos via
reacdo em cadeia da polimerase (Oliveira et al., 2006). Essas amplificagbes
tendem a mostrar extensivo polimorfismo, consequéncia da ocorréncia de
diferentes nimeros de unidades repetidas dentro da estrutura do microssatélite
(Morgante e Olivieri, 1993). Além da capacidade de gerar altos niveis de
polimorfismo, os microssatélites ainda apresentam como vantagens a alta
reprodutibilidade, a simplicidade e a rapidez da técnica, pequena quantidade de
DNA requerida, baixo custo de utilizacdo e grande poder de resolucéo (Oliveira et
al., 2006).

As repeticbes microssatélites sdo altamente variaveis e ocorrem
frequentemente em regibes génicas ou proximas a elas (Morgante et al., 2002)
Comparando regides codantes e ndo-codantes em diferentes espécies de plantas,
foi observado que motifs microssatélites de tri e tretranucleotideos sdo mais
comuns em introns, ao passo que outros tipos sdo mais comumente encontrados

em éxons (Téth et al., 2000). Tais marcadores fornecem dados que podem ser
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diretamente interpretados e sao particularmente bem adequados para estudos
genéticos de populagbes, que dao a eles a grande vantagem sobre outros
marcadores altamente polimérficos como os AFLPs (Ocampo et al., 2004).

Os marcadores SSR séo uteis para uma variedade de aplicacbes em
genética de plantas e melhoramento pela sua reprodutibilidade, natureza
multialélica, alto grau de polimorfismo, heranca codominante, relativa abundéancia
e boa cobertura do genoma (Powell et al., 1996). Os marcadores SSR tém sido
Uteis para integracdo de mapas genéticos e mapas fisicos e tém provido os
melhoristas e geneticistas com uma ferramenta eficiente para associar variagcao
genética a fenotipica (Gupta e Varshney, 2000).

Os microssatélites sdo marcadores codominantes, ou seja, ambos 0s
alelos de um individuo heterozigoto séo visualizados. Além disso, o que distingue
este marcador dos demais é a sua natureza multi-alélica numa populagdo, em
gue potencialmente todos os alelos de um determinado loco podem ser
detectados e discriminados.

Os projetos genoma e o surgimento de novas metodologias de
sequenciamento propiciaram reducdo dos custos e aumento expressivo do
namero de sequéncias depositadas nos bancos de dados de DNA
(GenBank/NCBI), gerando oportunidades para a identificacdo de microssatélites,
pela estratégia de exploracdo desse banco (Zane et al., 2002).

O desenvolvimento de ferramentas moleculares baseadas em
marcadores microssatélites podera contribuir sobremaneira para elucidar o
controle genético de algumas caracteristicas quantitativas complexas, além de
permitir a construcdo de mapas genéticos, a identificacdo de regibes
cromossOmicas associadas as QTLs (Quantitative Trait Loci), bem como seus
efeitos sobre o carater em estudo. Dessa forma, o uso de marcadores
microssatélites, associados aos métodos tradicionais de melhoramento permitira o
estabelecimento da selecdo assistida por marcadores (SAM) para melhorar a
dindmica e a eficiéncia dos programas de melhoramento, de forma a superar as
limitacdes da selecéo fenotipica supracitada.

Os marcadores SSR permitem ainda monitorar o nivel de homozigose das
linhagens e acelerar seu processo de obtencao, identificando os individuos que
apresentam maior numero de locos em homozigose (Milach, 1998; Oliveira et al.,

2010; Ramos et al.,, 2011b). Esses marcadores sdo os mais indicados para o
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monitoramento da pureza genética, pelas suas caracteristicas de multialelismo e
codominancia, apresentando um elevado conteudo de informacdo genética por
loco. Uma vez identificada a heterozigosidade residual em uma linhagem, ela
pode ser submetida ao avanco na geracdo de autofecundacdo a partir de
individuos Unicos que apresentem niveis elevados de homozigose entre os locos
avaliados (Guimarées e Paiva, 2003).

Assim, os microssatélites no melhoramento tém sido utilizados para analise
genética de plantas bem como, para medir a diversidade genética (Vieira et al.
2007), avaliar a estrutura populacional (Albertini et al. 2011) e integrar mapas
genéticos e fisicos (Chen et al. 2011).

2.7. Parametros genéticos aplicados ao melhoramento de plantas

O conhecimento da natureza e da magnitude dos efeitos genéticos que
controlam determinado carater apresenta grande importancia na selecao e na
predicdo do comportamento de geracdes hibridas e segregantes (Cruz e Regazzi,
2001).

A variacdo continua, os efeitos pouco pronunciados de cada gene e o
efeito muitas vezes grande do ambiente fizeram com que métodos estatistico-
genéticos adequados fossem desenvolvidos para o estudo de caracteres
quantitativos em substituicio aos meétodos classicos da genética (Vencovsky,
1969).

A estimacdo dos parametros genéticos em populacdes, de acordo com
Cockerham (1956) citado por Rodrigéz (1998), € necessaria para obter
informacdes sobre a natureza dos genes envolvidos na heranca dos caracteres
sob investigacdo e ainda para estabelecer a base para a escolha dos métodos
aplicaveis a populacgéo.

O estudo combinado das variancias e das meédias das populacoes é
possivel de ser realizado com ensaios de geracdes, comumente envolvendo
progenitores P; e P,, geracdes F; e F,, de retrocruzamento RC; e RC,, e é de
grande importancia pela complementaridade das informagfes, promovendo um
conhecimento mais profundo do fenébmeno estudado (Cruz e Regazzi, 2001).

E importante entdo conhecer que proporcédo da estimativa obtida, tanto

nas meédias quanto nas variancias, apresenta causa genética e que proporcao
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apresenta causa nao genética, sendo que esta ultima, na maioria das vezes, atua
contra o interesse do melhorista. Também €& importante identificar na fragédo
genética quais proporcbes podem ser atribuidas a fatores genéticos aditivos,
dominantes e epistaticos. A avaliacdo destes fatores esta intimamente
relacionada com os objetivos do programa de melhoramento (Cruz e Regazzi,
2001).

Informacdes a respeito da magnitude da variancia aditiva e da atribuida
aos desvios de dominancia, negligenciando-se a de natureza epistatica,
possibilitam a avaliacdo da potencialidade da populagdo para o melhoramento e
facilitam as decisdes de escolha do método de selecdo mais eficiente a ser
empregado (Falconer, 1987).

A variancia aditiva € um dos fatores determinantes da covariancia entre
parentes e, por esta razdo, sua existéncia € um indicativo de um grande
relacionamento entre o comportamento da unidade de selecdo e a unidade
melhorada. Esta variancia também tem sido definida como a relagéo linear entre
os valores genotipicos dos individuos de uma populacdo em equilibrio e 0 nimero
de alelos favoraveis que eles possuem. Assim, a existéncia desta variancia
constitui um indicativo de facilidades de identificagdo de genoétipos geneticamente
superiores, 0s quais proporcionardo ganhos mais vantajosos em razdo da sua
selecéo (Cruz e Regazzi, 2001).

De acordo com Falconer (1987), a variancia atribuida aos desvios de
dominancia, quando constitui uma fragdo consideravel da varidncia genotipica, é
um indicador das dificuldades no processo seletivo tanto em termos de
identificacdo de gendtipos com maior concentracdo de alelos quanto na
quantidade do ganho seletivo obtido pela selecdo e recomendacédo de individuos
eleitos. A existéncia de variancia atribuida a dominancia é desejavel em
programas que objetivam a exploracdo do vigor manifestado em combinagdes
hibridas.

Outro parametro de grande importancia para um programa de
melhoramento € a estimativa da herdabilidade, pois ela permite antever a
possibilidade de sucesso com a sele¢do, uma vez que reflete a proporcao da
variacao fenotipica que pode ser herdada (Ramalho, 2000).

Segundo Falconer (1987), a herdabilidade € uma propriedade nao

somente de um carater, mas também da populacdo e das circunstancias as quais
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os individuos estdo sujeitos. Uma vez que o valor da herdabilidade depende da
magnitude de todos os componentes de variancia, uma alteragcdo em qualquer um
deles afetara o valor da herdabilidade; maiores variacfes das condi¢cdes reduzem
a herdabilidade, e maiores uniformidades das condicbes aumentam a
herdabilidade. A principal funcdo da herdabilidade € o seu papel preditivo, que
expressa a confiabilidade do valor fenotipico como estimador do valor genotipico
de tal forma que quanto maior a herdabilidade maior o ganho genético por
selecéao.

Ainda de acordo com Falconer (1987), a magnitude da herdabilidade
influencia o método de melhoramento a ser utilizado. Os caracteres com menores
herdabilidade sao ligados com a adaptacdo reprodutiva, enquanto os caracteres
tém elevada herdabilidade sdo os que podem ser julgados no campo bioldgico
como 0s menos importantes como determinantes do valor seletivo natural.

A correlacdo também constitui um paréametro de grande utilidade em um
programa de melhoramento, pois a associacao entre caracteres € um fator muito
frequente na natureza. Segundo Cruz e Regazzi (2001), a correlacdo fenotipica
pode ser mensurada diretamente de dois caracteres em uma populacdo com
certo numero de individuos. Estes autores afirmam que essas correlagdes tém
causas genéticas e ambientais, entretanto somente as genéticas envolvem uma
associacdo de natureza herdavel, podendo ser usadas na orientacdo de
programas de melhoramento. A causa da correlagdo genética é a pleiotropia. O
ambiente € uma causa de correlacdo em que suas caracteristicas sao

influenciadas pelas mesmas condicbes ambientais.

2.8. Metodologia dos modelos mistos

No melhoramento de plantas perenes, as técnicas de avaliagdo genética
desempenham papel fundamental, pois permitem a predicdo dos valores
genéticos aditivos e genotipicos dos candidatos a selecédo, propiciando uma
selecdo mais acurada (Resende et al., 2002a). Tais técnicas séo relevantes tanto
para o melhoramento intrapopulacional quanto interpopulacional, visando a
utilizacao de hibridos heteréticos.

A metodologia dos modelos mistos foi primeiramente proposta por

Henderson (1949) para ser utilizada na avaliacdo genética de animais. Tal modelo
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€ caracterizado por possuir um ou mais efeitos fixos, além da média geral, e um
ou mais efeitos aleatorios, além do erro experimental. O modelo misto possibilita
modelar, simultaneamente, os efeitos fixos e aleatorios. Assim, € possivel obter
estimativas para os efeitos fixos e predicbes para os efeitos aleatorios. Para o
altimo, o mais utilizado, atualmente, € o “melhor preditor linear nao-viciado”
(BLUP), pois permite a maximizacdo dos ganhos genéticos a cada ciclo de
selecéao.

As técnicas oOtimas de avaliagcdo genética envolvem, simultaneamente, a
predicdo de valores genéticos e a estimagdo de componentes de variancia. De
maneira genérica, o procedimento 6timo de predicdo de valores genéticos € o
BLUP ao nivel individual. Para o caso balanceado, os preditores BLUP ao nivel
individual equivalem aos indices de selecdo multiefeitos, os quais envolvem todos
os efeitos aleatorios do modelo estatistico associado as observacdes fenotipicas.
A predicdo usando BLUP ou os indices multiefeitos assume que os componentes
de variancia sejam conhecidos. Entretanto, na pratica, sdo necessarias
estimativas fidedignas dos componentes de variancia (parametros genéticos) de
forma a se obter o que se denomina BLUP. O procedimento padréo de estimagao
de componentes de variancia € o da maxima verossimilhanca restrita (REML),
desenvolvido por Patterson e Thompson (1971).

A estimacdo de parametros genéticos associados a selecdo no contexto
do melhoramento de plantas anuais é bem descrito em varias obras publicadas no
Brasil (Vencovsky, 1987; Cruz, 1997; Ramalho et al., 2000). Por outro lado, a
estimacdo e a predicdo no contexto do melhoramento de plantas perenes
demandam o uso da metodologia de modelos mistos (REML/BLUP) ao nivel
individual, que vem sendo aplicada ao melhoramento de espécies florestais como
0 eucalipto, o pinus, a acacia-negra e a seringueira (Resende et al., 1998;
Resende e Fernandes, 1999; Costa et al., 1999), de espécies produtoras de
alimentos estimulantes contendo alcaloides como a cafeina e a teobromina tais
quais a erva-mate, o cacau e o café (Resende e Dias, 2000), de fruteiras como a
acerola (Resende et al., 2002a) e de palmaceas como a pupunha (Farias Neto e
Resende, 2001), mas necessita ser difundida e disseminada.

Os valores genéticos aditivos preditos sao Uuteis tanto para o
melhoramento intrapopulacional quanto para o melhoramento interpopulacional.

Para o melhoramento intrapopulacional, norteia a selecdo visando ao
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melhoramento progressivo da espécie. Para o melhoramento interpopulacional,
permite a escolha criteriosa dos individuos a serem empregados nos
cruzamentos, bem como conduz ao préprio melhoramento do hibrido, em funcéo
dos melhoramentos realizados nas espécies puras.

As inferéncias sobre os materiais genéticos em experimentos de campo, a
fim de classificar aqueles candidatos a serem lancados como cultivares, ndo é
tarefa facil, pois essas inferéncias devem ser baseadas nos verdadeiros valores
genotipicos. Ou seja, inferéncia de genotipos, em qualquer fase de um programa
de melhoramento, deve ser baseada em médias genéticas e nao fenotipicas, pois
as médias genotipicas representam as médias futuras das cultivares.

Conforme Resende (2004), a analise de variancia (ANOVA), desde sua
criacao por Ronald Fisher, junto a analise de regressao, foram, por muito tempo, a
base da analise e modelagem estatistica. Porém, o desenvolvimento dos métodos
BLUP (Best Linear Umbiased Prediction) por C. R. Henderson, na década de
1940 (Bernardo, 2002) e REML (Restricted Maximunn Likelihood) por Patterson e
Thompson em 1971 (Resende, 2002) fez com que estes métodos constituissem,
hoje, modelos de maior precisdo para a analise em uma gama de aplicacoes,
substituindo, com vantagem, o método ANOVA, especialmente nos casos de
experimentos com certos graus de desbalanceamento, muito embora, como
afirma Bernardo (2002), o procedimento BLUP néo tivesse sido muito utilizado no
melhoramento de plantas até o inicio dos anos de 1990.

Sendo o problema central do melhoramento de plantas a predicdo dos
valores genéticos dos genotipos superiores, torna-se imprescindivel o uso dos
métodos BLUP e REML. A predicdo do BLUP presume o conhecimento dos
valores de componentes de variancia e, como isto ndo € possivel, tém-se utilizado
estimativas destes componentes via REML, ambos associados a um modelo
linear misto. Ou seja, modelo que contém efeitos fixos além da média geral e
efeito aleatdrio além do erro (Resende, 2004).

No entanto, uma alternativa a ser empregada na construcéo de indices e
que pode resultar em um processo de sele¢cdo mais acurado € o emprego de
componentes de variancia estimados por maxima verossimilhanga restrita (REML)
e valores genéticos ou genotipicos preditos pelo melhor preditor linear nao viciado
(BLUP) (Resende, 2002b). Os estudos de melhoramento genético, além de

permitirem estimar alguns parametros, permitem ainda estimar o ganho genético
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direto com a selecdo para algumas caracteristicas relevantes no melhoramento

do mamoeiro.
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3. TRABALHOS

3.1. MONITORAMENTO DA VARIABILIDADE GENETICA ENTRE E DENTRO
DE PROGENIES DE MAMOEIRO DERIVADAS DE RETROCRUZAMENTO

3.1.1. RESUMO

O melhoramento genético do mamoeiro pode contribuir para uma maior
produtividade e este objetivo pode ser alcan¢cado mediante aplicacdo de métodos
de melhoramento e selegéo de variedades com rendimentos superiores, bem
como através da obtencado de linhagens ou hibridos com resisténcia a doengas e
pragas. A ocorréncia da "Mancha Fisiologica do Mamoeiro" tem comprometido a
qualidade do maméo produzido no Brasil, e a obtencdo de genotipos tolerantes
faz parte das estratégias de agcdo para minimizar os prejuizos decorrentes da
ocorréncia desse disturbio. A cultivar ‘Golden’, que surgiu de uma mutag&o natural
da cultivar ‘Sunrise Solo’, tem se mostrado tolerante. A analise baseada em dados
morfoagrondémicos foi utilizada para avaliar a distancia genética entre progénies
de mamoeiro derivadas de retrocruzamento, auxiliando na identificacdo de
genaotipos com a caracteristica Golden superiores agronomicamente. O presente
trabalho teve como objetivo estimar a distancia genética entre e dentro de

progénies derivadas de retrocruzamento, utilizando dados morfoagronémicos e
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selecdo de gendtipos Golden superiores para 0 avanco de geracdo de
autofecundacéo e retrocruzamento. Cento e vinte e trés plantas hermafroditas de
mamoeiro e trés testemunhas (cultivares JS12, Golden e SS72/12) foram
avaliadas primeiramente com base em 30 caracteristicas morfoagronémicas
(quantitativas, qualitativas e binarias), tendo o algoritmo de Gower sido utilizado
para estimar a divergéncia. Posteriormente, apenas 0S genotipos com a
caracteristica Golden e consequentemente tolerantes a mancha foram avaliados.
Os resultados possibilitaram verificar que para quase todas as variaveis houve
diferenca estatistica significativa entre os genétipos avaliados. Os agrupamentos
gerados reuniram de forma coerente os individuos das progénies segregantes
avaliadas dentro dos grupos formados. Com base nos resultados obtidos pela
formacéao de diferentes dendrogramas e analises de disperséo grafica, foi possivel
indicar trés individuos possuidores da caracteristica Golden - 38RC;S;-11,
30RC;S;-10 e 31RC;S;-10 - como genotipos mais promissores ao avanco de
geracdo de autofecundacdo e retrocruzamento devido a presenca do gene em
questao, e mais similares ao genitor recorrente, além de possuirem bons atributos

morfoagronémicos favoraveis a selecao.

3.1.2. ABSTRACT

The papaya breeding can contribute to greater productivity and such goal can be
reached by the application of breeding and selection methods of varieties with
higher yields as well as by obtaining lines or hybrids with resistance to diseases
and pests. The occurrence of the physiological disorder known as "Skin Freckle "
has been compromising the quality of papaya produced in Brazil and the
obtaining tolerant genotypes is part of the strategies to minimize the damages of
such disorder. The ‘Golden’ cultivar, which arose from a natural mutation of the
‘Sunrise Solo’ cultivar has proven to be tolerant. The analysis based on
morphoagronomic data was used to evaluate the genetic distance among papaya
progenies derived from backcrossing, thus helping to identify agronomical superior
genotypes with Golden trait. The present work aimed to estimate the genetic

distance among and within progenies derived from backcross using
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morphoagronomic data and selection of superior Golden genotypes to the
advance of generation of selfing and backcross. One hundred and twenty three
hermaphrodite plants and three checks (JS12 cultivars, Golden and SS72/12)
were firstly evaluated based on 30 agronomic characteristics (quantitative,
gualitative and binary) and Gower algorithm was used to estimate the divergence.
After that, only Golden genotypes therefore tolerant to Skin Freckle were
evaluated. The results allowed to verify that for almost all variables there were
significant statistic differences among genotypes. The clustering gathered
consistently the individuals from the segregating progenies evaluated among the
formed groups. Based on the results of different dendrograms and analysis of
graphic dispersion, it was possible to indicate three individuals with the Golden
characteristic (38RC1S;-11, 30RC;S;-10 and 31RC;S;-10) as the most promising
genotypes to the advance of generation of selfing and backcross due to the
presence of such gene and as the most similar genotypes to the recurrent parent
and, furthermore, they possess good morphoagronomic attributes that are

favorable to selection.

3.1.3. INTRODUCAO

O mamoeiro (Carica papaya L.) € uma das principais fruteiras tropicais,
sendo estabelecidos plantios comerciais em mais de cinquenta paises ao redor do
mundo. Pertence a familia Caricaceae, compreendendo 35 espécies alocadas em
seis géneros. Do total de espécies, trinta e duas sao dioicas, duas trioicas e uma
monoica (Ming et al., 2007).

O mamoeiro é a Unica espécie do género Carica, sendo também a mais
conhecida e de maior importdncia econdmica dentro da familia (Van
Droogenbroeck et al., 2002), apresentando cultivo amplamente difundido pelas
regides tropicais e subtropicais ao redor do mundo, sendo também de grande
relevancia para o agronegocio brasileiro, que, nos ultimos anos, se tornou um dos
lideres na producdo de mamdao (FAO, 2011), alcancando, em 2011, uma
producdo de 1 milhdo e 900 mil toneladas, representando 17% da producao
mundial (AGRIANUAL, 2011).
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Seu germoplasma apresenta muitas caracteristicas de importancia
agrondmica, incluindo tamanho e forma do fruto, cor da polpa, sabor e teor de
sélidos soluveis, comprimento do periodo juvenil, estatura da planta, entre outros
(Kim et al., 2002).

Entretanto, apesar da expressiva produtividade e da posi¢cdo de destaque
no cenario internacional (Nehmi et al.,, 2002), existe uma restrita variabilidade
genética nos campos de producdo de mamdo, sendo os plantios comerciais
constituidos basicamente por trés principais variedades: Sunrise Solo, Golden e o
hibrido Tainung n°l1. Isso limita a expansao da cultura e gera vulnerabilidade ao
ataque de pragas e doencas. Diante dessa situagdo, 0s programas de
melhoramento do mamoeiro tém direcionado esforcos para a ampliacdo da base
genética dessa cultura, buscando desenvolver variedades e/ou hibridos
resistentes ou tolerantes a pragas, doencas e variagbes ambientais, além de
agronomicamente superiores. De maneira geral, os programas de melhoramento
tém como finalidade desenvolver variedades e hibridos competitivos e adaptados
as condicbes ambientais do pais, agregando caracteristicas morfoagronémicas
desejaveis tais como boa firmeza da polpa, alto teor de soélidos soluveis, redugéo
da ocorréncia de deformacdo de flores e de esterilidade feminina, alta
produtividade, entre outras.

A ocorréncia da mancha fisiologica tem comprometido a qualidade do
mamao produzido no Brasil. A obtencdo de gendétipo tolerante faz parte das
estratégias de acdo de médio a longo prazo para minimizar oS prejuizos
decorrentes desse disturbio (Gomes Filho et al.,, 2008). A cultivar ‘Golden’,
selecionada e introduzida pela empresa Caliman Agricola S/A, no municipio de
Linhares, ES, € descrita por Marin e Gomes (2000) como tolerante a tal disturbio.
De acordo com o0s autores, essa cultivar apresenta frutos e plantas de coloracao
verde-clara e acentuadamente aclorofilada, com produtividade inferior a dos
demais cultivares do grupo ‘Solo’. Contudo, sua casca € bastante lisa e muito
tolerante & mancha fisiolégica do mamoeiro, tornando-a de maior aceitacdo no
mercado internacional (Marin, 2002).

Diante desse cenério, é essencial, nos estudos de variabilidade e
divergéncia genética, a quantificacdo do grau de dissimilaridade genética entre
géneros, espeécies, subespécies, populacbes e materiais elite melhorados tanto

para a genética de populacdes (Reif et al.,, 2005) quanto para 0 sucesso de
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programas de melhoramento que visam ao desenvolvimento de cultivares (Maric
et al., 2004). Também, estes estudos proporcionam um melhor entendimento da
organizacdo do germoplasma e aumenta a eficiéncia na amostragem de
genadtipos. O conhecimento da distancia genética também permite a escolha de
cruzamentos mais promissores (Vieira et al., 2007; Bertan et al., 2009), resultando
na obtencdo de progénies segregantes com alta variabilidade genética para a
selecdo (Maric et al., 2004). Essa variabilidade genética disponivel em
populacdes segregantes é fundamental para programas de melhoramento, pois,
além de aumentar a chance de identificar genotipos superiores, esta diretamente
relacionada ao ganho genético obtido pela selecao artificial. Os resultados das
analises de diversidade também podem ser utilizados para recomendar novas
cultivares quando a meta € ampliar a base genética de cultivares comerciais
(Vieira et al., 2007).

A determinacdo da diversidade genética € realizada por meio da variacédo
entre individuos, grupos de individuos ou entre populacdes e pode ser obtida por
um meétodo especifico ou uma combinacdo de métodos a partir de diversos
grupos de dados, que, frequentemente, envolvem medidas numéricas e
distribuicBo em classes e, em muitos casos, combinagbes de variaveis e
diferentes tipos (Mohammadi et al.,, 2004), como, por exemplo, variaveis
quantitativas (altura da planta, peso do fruto, dias para o florescimento) e
qualitativas (cor e formato do fruto, presenca e auséncia de uma caracteristica e
marcador molecular) (Gongalves et al., 2009).

Para possibilitar a realizacdo de inferéncias sobre a variabilidade genética
das populacdes diversas, metodologias de analise de dados genéticos foram
propostas ao longo dos anos. Uma metodologia sugerida por Gower em 1971 tem
sido bastante empregada nos ultimos tempos (Gower,1971) e permite calcular a
distancia entre observacgfes, considerando, simultaneamente, as medidas de
variaveis categoricas e continuas (Crossa e Franco, 2004). O algoritmo Gower
prové uma matriz definida semipositiva, com valores compreendidos entre 0 e 1,
fazendo-se necessaria a padronizagdo das variaveis utilizadas.

Nesse sentido, o objetivo do presente estudo foi estimar a distancia
genética entre e dentro de progénies de mamao derivadas de retrocruzamento,

utilizando dados morfoagrondmicos (caracteristicas quantitativas, qualitativas e
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binarias), com intuito de auxiliar na selecdo de genotipos superiores para o

avanco de geragao por autofecundacao e retrocruzamento.

3.1.4. MATERIAL E METODOS

3.1.4.1. Material genético

Neste trabalho foram avaliadas primeiramente 123 plantas hermafroditas
de mamoeiro pertencentes a sete progénies segregantes para caracteristica
Golden, conforme Tabela 1. Nestes materiais, foi praticada uma pré-selecdo ou
selecdo branda, com base em caracteristicas de maior importancia para o
melhoramento como altura inser¢do do primeiro fruto, firmeza do fruto e da polpa,

conteudo de sdlidos solaveis (Brix) e producao.
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Tabela 1 — Identificacdo de 123 gendtipos segregantes pertencente a geracao
RC;S; e trés testemunhas (JS12, SS72/12 e Golden) avaliados no presente
estudo

Individuo Identificacéo Individuo Identificagéo
1 JS12 64 33RC1S1-18
2 SS72/12 65 33RC1S1-19
3 Golden 66 34RC1S1-1
4 30RC1S1-1 67 34RC1S1-2
5 30RC1S1-2 68 34RC1S1-3
6 30RC1S1-3 69 34RC1S1-4
7 30RC1S1-4 70 34RC1S1-5
8 30RC1S1-5 71 34RC1S1-6
9 30RC1S1-6 72 34RC1S1-7
10 30RC1S1-7 73 34RC1S1-8
11 30RC1S1-8 74 34RC1S1-9
12 30RC1S1-9 75 34RC1S1-10
13 30RC1S1-10 76 34RC1S1-11
14 30RC1S1-11 77 34RC1S1-12
15 30RC1S1-12 78 34RC1S1-13
16 30RC1S1-13 79 34RC1S1-14
17 30RC1S1-14 80 34RC1S1-15
18 30RC1S1-15 81 34RC1S1-16
19 30RC1S1-16 82 34RC1S1-17
20 30RC1S1-17 83 34RC1S1-18
21 30RC1S1-18 84 34RC1S1-19
22 30RC1S1-19 85 34RC1S1-20
23 30RC1S1-20 86 34RC1S1-21
24 30RC1S1-21 87 36RC1S1-1
25 30RC1S1-22 88 36RC1S1-2
26 30RC1S1-23 89 36RC1S1-3
27 30RC1S1-24 90 36RC1S1-4
28 30RC1S1-25 91 36RC1S1-5
29 30RC1S1-26 92 36RC1S1-6
30 32RC1S1-1 93 36RC1S1-7
31 32RC1S1-2 94 36RC1S1-8
32 32RC1S1-3 95 36RC1S1-9
33 32RC1S1-4 96 37RC1S1-1
34 32RC1S1-5 97 37RC1S1-2
35 32RC1S1-6 98 37RC1S1-3
36 32RC1S1-7 99 37RC1S1-4
37 32RC1S1-8 100 37RC1S1-5
38 32RC1S1-9 101 37RC1S1-6
39 32RC1S1-10 102 37RC1S1-7
40 32RC1S1-11 103 37RC1S1-8
41 32RC1S1-12 104 37RC1S1-9
42 32RC1S1-13 105 37RC1S1-10
43 32RC1S1-14 106 37RC1S1-11
44 32RC1S1-15 107 37RC1S1-12
45 32RC1S1-16 108 37RC1S1-13
46 32RC1S1-17 109 37RC1S1-14
47 33RC1S1-1 110 38RC1S1-1
48 33RC1S1-2 111 38RC1S1-2
49 33RC1S1-3 112 38RC1S1-3
50 33RC1S1-4 113 38RC1S1-4
51 33RC1S1-5 114 38RC1S1-5
52 33RC1S1-6 115 38RC1S1-6
53 33RC1S1-7 116 38RC1S1-7
54 33RC1S1-8 117 38RC1S1-8
55 33RC1S1-9 118 38RC1S1-9
56 33RC1S1-10 119 38RC1S1-10
57 33RC1S1-11 120 38RC1S1-11
58 33RC1S1-12 121 38RC1S1-12
59 33RC1S1-13 122 38RC1S1-13
60 33RC1S1-14 123 38RC1S1-14
61 33RC1S1-15 124 38RC1S1-15
62 33RC1S1-16 125 38RC1S1-16
63 33RC1S1-17 126 38RC1S1-17

30, 32, 33, 34, 36, 37, 38 — Progénies segregantes de mamoeiro pertencentes a geracdo RC;S;
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Posteriormente, foram avaliados somente 24 individuos possuidores da
caracteristica Golden (acrescentados dois individuos Golden ndo selecionados
previamente), conforme Tabela 2. Foram incluidas em ambas as analises trés
testemunhas, as cultivares comerciais, ‘JS12’ (genitor recorrente), ‘Golden’
(genitor doador), e ‘Sunrise Solo 72/12'. O diferente nimero de plantas em cada
progénie se deve as perdas por fatores ambientais e outros fatores nao
controlaveis.

As progénies segregantes de RC;S; avaliadas foram derivadas do
cruzamento inicial entre o gendtipo do grupo Formosa, o ‘JS12’ (genitor
recorrente) e o gendtipo do grupo Solo, o ‘Golden’ (genitor doador). Esse
cruzamento teve como finalidade transferir para o genoétipo JS12 um dos
parentais da cultivar ‘Calimosa’, a caracteristica Golden, que parece estar
associada a tolerancia a mancha fisiolégica do mamoeiro (Marin et al., 2002),
além de permitir uma facil e rapida identificacdo dos genotipos com a
caracteristica no campo. Ao que tudo indica, 0 gene responsavel por essa
caracteristica € recessivo, e, portanto, o genitor recorrente € dominante em
relacdo ao caréater ‘Golden’ (Figura 1).

Os genodtipos foram avaliados com base em caracteristicas
morfoagrondmicas (variaveis quantitativas, qualitativas e binarias), descritas no
item 3.1.4.3.
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Tabela 2 - Identificacdo de 24 individuos com a caracteristica Golden
provenientes da geracdo RC;S; (acrescidos individuos da progénie 31RC;S; ndo
selecionados previamente) e trés testemunhas utilizados nas analises das
coordenadas principais (PCA)

Individuos Identificacéo dos gendtipos Golden

1 JS12

2 SS72/12
3 Golden

4 30RC;S;:-1
5 30RC;S;3-5
6 30RC;S;-6
7 30RC;S;-10
8 30RC;S;-16
9 31RC;S;-10
10 31RC;S;-21
11 33RC;S;-1
12 33RC;S;:-8
13 33RC;S;-14
14 33RC;S;-18
15 33RC;S;-19
16 34RC;,S;-2
17 34RC;S;-3
18 34RC;S;-4
19 34RC;S;-16
20 34RC;S;-21
21 37RC;1S:-7
22 37RC;S;-10
23 37RC;S;-14
24 38RC;S;-7
25 38RC;S1-9
26 38RC;S;-11
27 38RC;S;-12
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Figura 1 — Descricdo do cruzamento e obtencdo das progénies segregantes
pertencentes a gercdo RC;S;

3.1.4.2. Local e delineamento experimental

O experimento foi instalado em junho de 2009 na area comercial da
empresa Caliman Agricola S/A (Fazenda Romana), localizada no municipio de
Linhares, no Estado do Espirito Santo. Foi utilizado o delineamento em blocos ao
acaso com 19 tratamentos (16 pertencentes a RC;S; e trés testemunhas), 4
repeticdes e 10 plantas por parcela, com espacamento de 3,50 m entre fileira e de
1,50 m entre plantas na fileira. Do total de 760 plantas do experimento, em
apenas 126 genétipos pertencentes a sete progénies segregantes e trés
testemunhas foram realizadas as avaliagcdes das variaveis morfoagrondmicas por
apresentarem a segregacdo para a caracteristica Golden gerada pela
autofecundagéo, bem como pela perda de algumas plantas por doenga e outros

fatores nao controlaveis.



32

As adubacdes, o manejo, o controle de pragas e doencgas e 0s tratos
culturais utilizados seguiram os mesmos adotados nos plantios comerciais da
empresa.
3.1.4.3. Caracteristicas morfoagrondmicas avaliadas

Um total de trinta caracteristicas morfoagronémicas foram mensuradas e
utilizadas para analisar os individuos das progénies avaliadas no presente estudo.
As avaliacbes foram realizadas conforme Silva et al. (2008), com algumas
modificacdes:

i) Altura da planta (ALTP)

A altura da planta foi expressa e medida com uma régua, do nivel do solo até
o ultimo par de folhas, respectivamente, aos 150 e 270 dias ap0s o transplantio
das mudas.
i) Altura da insercdo do primeiro fruto (AIPF)

A altura da insercao do primeiro fruto foi expressa em cm e medida com uma
régua do nivel do solo até o ponto de inser¢cdo do primeiro fruto na axila foliar do
mamoeiro 150 dias apds o transplantio.

iii) Diametro do caule (DC)

O diametro do caule foi medido a 10 cm do nivel do solo, através do uso de
paquimetro, aos 150 dias ap0s o transplantio (DAT), expresso em milimetros.

iv) Numero de frutos totais por planta (NFT)

O namero de frutos por planta foi obtido pela contagem do nimero total de
frutos, aos 150 (NFT), 180 (NFT,) e 270 (NFT3) dias apos o transplantio.

v) Numero de frutos carpeloides (NFC)
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O numero de frutos carpeloides por planta foi obtido pela contagem do
namero de frutos deformados pela carpeloidia, aos 150 (NFC) e 270 (NFC,) dias

apos o transplantio.
vi) Namero de frutos pentandricos (NFP)

O numero de frutos pentandricos por planta foi obtido pela contagem do
namero de frutos deformados pela pentandria, aos 150 (NFP) e 270 (NFP,) dias
apos o transplantio.

vii) Numero de frutos comerciais (NFCOM)

O numero de frutos comerciais por planta foi obtido pelo numero de frutos
totais por planta, subtraindo-se do numero de frutos carpeloides e pentandricos
aos 180 (NFCOM) e 270 (NFCOM,) dias ap0s transplantio.

viii) Numero de nds sem fruto (NNSF)

Determinado pela contagem de nds onde ndo houve desenvolvimento de
fruto (devido ao aborto da flor ou a reversdo sexual) aos 180 (NNSF) e 270
(NNSF,) dias ap0és transplantio.

ix) Producdo total de frutos (PROD)

A producéo total de frutos foi obtida pela multiplicacdo do numero de frutos
comerciais (NFCOM) pelo peso médio de frutos (PMF) por planta, expressa em
quilogramas/planta (kg/pl). Esta avaliacdo foi feita aos 180 (PROD;) e 270
(PROD,) dias ap0s o transplantio.

X) Peso médio dos frutos (PMF)

Expresso em gramas e feito em balanca analitica em uma amostra de trés

frutos por planta.
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xi) Comprimento do fruto (COMF)

As medidas de comprimento foram expressas em milimetros, realizadas a
partir das dimensdes longitudinais dos frutos, com a utilizacdo de paquimetros,

com uma amostra de trés frutos por planta.

xii) Diametro do fruto (DIAMF)

O diametro do fruto expresso em milimetro, obtido pela medida da dimensao
transversal dos frutos, com a utilizacdo do paquimetro, em uma amostra de trés

frutos por planta.

xiii) Firmeza interna da polpa (Fl) e firmeza externa do fruto (FE)

A firmeza do fruto foi avaliada utilizando o aparelhno denominado
Penetrometro de Bancada (Fruit Pressure Tester, Italy, Modelo 53205) com
adaptador de 3,0 x 3,0 cm (altura x diametro). A firmeza externa foi medida pela
perfuracdo em trés pontos equidistantes na regido equatorial do fruto, e a firmeza
interna foi medida também pela perfuracdo de trés pontos equidistantes na regiao
equatorial, porém, na parte interna do fruto. Os resultados sdo expressos em N
(Newton).

xiv) Teor de sdlidos soluveis (°BRIX)

O teor de solidos soluveis foi expresso em °Brix, obtido pelo uso de um
refratdmetro portatil Atago N1, em uma amostra de trés frutos por planta, no
estadio 1 de maturagéo.

xv) Espessura média da polpa do fruto (ESP)
A espessura média da polpa dos frutos foi expressa em milimetros e

determinada pela média de duas medidas (espessura maior e menor) apos corte

transversal do fruto.
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xvi) Diametro da cavidade interna (DIAMCAV)

Foi obtido pelas medidas da espessura maior menos a espessura menor, e

resultado, multiplicado por dois.

xvii) Produtividade total por planta (PRODT)

A produtividade total foi obtida pela soma das PROD; e PROD,, expressa
em kilograma/planta.

xviii) Indice de ocorréncia da pinta preta (Pi)

A incidéncia da pinta preta foi mensurada por meio de uma analise subjetiva,
atribuindo-se notas para a incidéncia, em uma escala de 0 (henhuma pinta) até 5

(para muito alta ocorréncia da pinta), de acordo com Oliveira et al. (2005).

xix) Indice de ocorréncia da Mancha Fisiol6gica do Mamoeiro (MFM)

A incidéncia da mancha fisiolégica do mamoeiro foi mensurada por meio de
uma analise subjetiva, atribuindo-se notas para a incidéncia, em uma escala de 0
(nenhuma mancha) ate 5 (para muito alta ocorréncia da mancha), de acordo com
Oliveira et al. (2005).

xX) Formato da cavidade central do fruto (FCavF)

Mensurado mediante comparagdao com formatos constantes, de acordo com
catalogo de germoplasma de mamé&o desenvolvido pela Embrapa Madioca e
Fruticultura, escala de notas em que 1 (irregular); 2 (arredondada); 3 (angular); 4
(formato aproximado ao estrela); e 5 (estrela).

xxi) Coloracao da casca do fruto (CCascaF)

Essa é uma caracteristica binaria e diferenciou especificamente plantas que

segregaram para a caracteristica Golden (nota 0) e plantas normais (nota 1).
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3.1.4.4. Anéalise dos dados

Inicialmente, todas as caracteristicas morfoagronémicas foram submetidas
a analise de variancia (ANOVA), com excecdo da caracteristica cor da casca do
fruto (CorCasc) e estimacdo dos parametros genéticos, a fim de verificar a
existéncia de variabilidade genética significativamente entre os genotipos. A fonte

de variacdo ‘progénie’ foi considerada de efeito aleatério (Quadro 1).

Quadro 1 - Esquema da andlise de variancia das caracteristicas
morfoagronémicas avaliadas nas geracdes segregantes, com as esperancas
matematicas dos quadrados médios.

FV GL QM (E)YQM F
Bloco r-1 QMB o’d + po? + pg o%b QMB/QMR
Progénie f-1 QMG o’d + po® + pr o°g QMG/QMR
Erro (r-1)(f-1) QMR o’d + po?

Plt/progénie fr(p-1) QMP o%d

Em que:

r : niamero de repeticdes (blocos);

f : nimero de tratamentos (ou progénies);

p : nimero de plantas por parcela;

o“d : componente de variancia de plantas dentro do tratamento;
o°g : componente de variancia genotipica;

o®: componente de variancia residual de parcela.

Os dados morfoagronémicos (quantitativos, qualitativos e binarios) também
foram submetidos a analise de divergéncia genética, utilizando-se como método
de dissimilaridade a distancia de Manhattan, pela qual foi obtida a matriz de
distancia.

A analise de dissimilaridade genética também foi realizada considerando os
mesmos dados morfoagronémicos tanto para todos os cento e vinte e seis
individuos inicialmente, e a seguir em somente o0s vinte e sete individuos que

apresentaram a caracteristica Golden. Para tanto, a estimativa da matriz de
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distancia genética foi obtida com base no indice de similaridade proposto por
Gower (1971).

As andlises multivariadas foram implementadas utilizando-se as técnicas
de agrupamento hierarquicos, com base nos métodos UPGMA (Unweighted Pair-
Group Method Using an Arithmetic Average). O ajuste entre a matriz de distancia
e a matriz cofenética foi estimado pelo coeficiente de correlacdo cofenética (CCC)
(Sokal e Rolf, 1962) e para a estimativa da significancia das correlacdes entre as
matrizes, foi utilizado o teste de Mantel (Mantel, 1967) com 1000 permutacdes.

O programa estatistico SAS (Statistical Analyses Sistem Release 6.12) foi
utiizado para a analise de varidancia (ANOVA) e estimagdo dos parametros
genéticos. O programa R (R Development Core Team, 2006) foi utilizado para
analise da distancia genética (dados morfoagrondmicos) e para a estimacao do
coeficiente de correlagdo cofenética. Os agrupamentos hierarquicos foram feitos
com o auxilio do programa MEGA versdo 5 (Kumar et al., 2009), e a disperséo
grafica, pelo método da Andlise das Coordenadas Principais (PCA), utilizando o

programa Genalex 6.3 (Peakall e Smouse, 2009).
3.1.4.5. Parametros genéticos

Com base nas analises de variancia de cada caracteristica, foram obtidas
as estimativas de variancia e demais parametros genéticos. Os parametros

estimados foram:

N
i) Variancia fenotipica (O%)
N
O-Zf = Q MG
pr

N
ii) Variancia genotipica (O%))
N
0O%=QMG-QMR
pr
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N
iii) Variancia residual (O?%)
N
0O%=QMR
p

iv) Herdabilidade (h?)

h’= OMG - OMR
QMG

N
v) Coeficiente de variagéo genotipica (CVy)

N _
CV, =100 xV O%y
N
m
O
vi) Coeficiente de variacao experimental (CV,)

N

CV,. = 100 v O%

N
m
vii) Indice de variac&o (Iv)

Ilv= CVqg
CVe

3.1.5. RESULTADOS E DISCUSSAO

Detectou-se variabilidade fenotipica entre os genotipos de maméao com
base nas caracteristicas morfoagronémicas (Tabela 3). O diametro do caule (DC)
foi avaliado aos 150 DAT, tendo os valores médios para esta caracteristica
apresentado variacao de 62,1 a 70,1 mm, e as testemunhas ‘JS12’, ‘SS72/12’ e
‘Golden’ apresentado, respectivamente, valores de 63,8, 65,4 e 66,6 mm.

Segundo Ueno et al. (2002), plantas de mamoeiro mais vigorosas, com maior



39

enfolhamento e tronco com maior didmetro dentro de uma mesma area,
apresentaram menor intensidade de mancha fisiolégica.

Para a caracteristica altura da insercédo do primeiro fruto (AIPF), todas as
progénies segregantes apresentaram, em meédia, valores abaixo do encontrado
para a testemunha Golden (112,0 cm). Esse resultado indica precocidade, ja que
quanto menor o valor obtido para essa caracteristica mais precocemente a planta
comeca a produzir frutos, o que é interessante para o melhoramento por permitir a
selecdo de gendtipos superiores, mais produtivos em menor tempo. Esse carater
é de grande importancia econdmica, pois em plantas mais baixas a pratica de

colheita é facilitada, permitindo a ampliacdo do seu periodo.



Tabela 3 — Médias gerais de 28 caracteristicas morfoagronémicas avaliadas em sete progénies segregantes e trés testemunhas de
mamoeiro

Progénie Caracteristicas Avaliadas
DC AIPF  ALTP NET NFT , NFC NFP NNSF NFCOM PROD, ALTP, NFT; NFC, NFP, NNSF,

JS12 63,8 78,5 157 4,2 13,1 0,8 0 6,6 12,3 4,5 216 24,3 0,8 0,0 10,2
SS72/12 65,4 99,8 167,7 7,5 19,7 1,3 0,3 6,4 18,2 3,2 223,9 31,1 2,2 0,5 8,4
Golden 66,6 112,0 168,4 3,0 15,6 1,3 0,3 6,8 14,0 1,1 238,8 32,8 1,3 0,2 11,7
30RC;S; 70,0 100,2 180,4 7,0 13,0 0,7 0,7 11,7 11,7 9,8 2429 18,7 1,2 0,5 15,6
32RC;S; 70,1 88,8 171,8 53 10,4 0,2 0,1 8,6 10,1 6,7 232,1 22,2 0.4 0,1 16,5
33RC;S; 67,2 80,8 168,6 9,0 20,8 0,9 0,4 7,0 19,5 9,6 213,7 25,7 1,1 0,3 12,0
34RC;S; 65,2 93,8 169,5 54 16,0 14 0,5 12,6 14,0 6,2 236,2 30,2 34 1,5 7,7
36RC;S; 66,8 84,6 173,2 7,9 17,9 14 0,5 7.4 16,0 8,6 229,5 25,4 3,2 1,2 12,7
37RC;S; 62,1 87,9 171,8 7,5 13,5 14 0,4 7,2 11,8 10,6 243,2 21,2 1,9 1,1 15,3
38RC;S; 68,3 91,2 164,7 5,4 11,2 0,5 0,1 5,6 10,6 4,7 205,9 16,3 0,7 0,0 15,6

Caracteristicas Avaliadas
Progénie  NFCOM, PROD, PF COMPF DIAMF FE FI BRIX ESP DIAMCAV PRODT Pi MFM  FCAVF CCF

JS12 23,5 25,6 599,4 230,7 72,1 107,0 77,4 9,3 20,7 30,8 30,2 0,0 0,4 2,5 1
SS72/12 28,4 11,6 219,8 114,2 64,6 935 714 103 16,2 32,2 14,8 0,1 0,2 3.4 1
Golden 31,3 11,7 205,4 109,7 64,1 97,7 735 103 16,3 315 12,8 0,0 0,0 3.4 0
30RC;S; 17,0 23,0 709,8 202,7 88,5 108,1 84,4 10,7 23,6 41,2 32,9 0,1 1,0 2,9 0
32RC;S; 21,8 26,6 592,8 184,3 79,8 116,7 89,9 10,7 21,8 36,2 33,3 0,2 1,0 2,4 1
33RC;S; 24,3 24,3 518,9 204,5 77,7 109,1 849 11,0 20,8 36,0 33,9 0,1 0,1 3,1 0
34RC,S; 25,3 27,6 584,7 194,6 80,7 113,5 89,5 9,9 21,6 37,5 33,7 0,0 0,3 3,1 0
36RC,S; 21,0 22,9 581,1 208,2 75,7 1144 88,8 11,0 20,0 35,8 31,5 0,0 0,4 2,6 0
37RC,S; 18,3 22,4 639,0 207,3 77,0 1055 83,2 10,1 20,7 35,5 32,9 0,1 0,5 2,4 0
38RC,S, 15,6 14,7 494,6 190,6 69,9 105,0 82,1 10,9 19,0 31,9 19,4 0,0 0,5 2,2 0

DC = Didmetro do caule em mm aos 150 DAT; AIPF = altura da insercdo do primeiro fruto em mm aos150 DAT; ALTP = altura da planta em cm aos 150 DAT;;
NFT= nimero de frutos totais aos 150 DAT; NFT,= nimero de frutos totais aos 180 DAT; NFC= numero de frutos carpeloides aos 150 DAT; NFP= numero de
frutos pentandricos aos 150 DAT; NNSF= nimero de nés sem fruto aos 180 DAT; NFCOM= nimero de frutos comerciais por planta aos 180 DAT; PROD;=
Producéo total de frutos aos 180 DAT; ATLP,= altura da planta em cm aos 270 DAT; NFT;= nimero de frutos totais aos 270 DAT; NFC,= namero de frutos
carpeloides aos 270 DAT; NFP,= nimero de frutos pentandricos aos 270 DAT; NNSF,= nimero de nés sem fruto aos 270 DAT ; NFCOM,= ndmero de frutos
comerciais por planta aos 270 DAT; PROD,= produgéo total de frutos aos 270 DAT; PF= peso médio dos frutos em g; COMPF= comprimento do fruto em mm;
DIAMF= didmetro do fruto em mm; FE=firmeza externa do fruto em N, FI=firmeza da cavidade interna do fruto em N; °BRIX=teor de sélidos sollveis em °Brix;
ESPP=espessura da polpa em mm; DIAMCAV=didmetro da cavidade interna em cm; PRODT=PROD; +PROD, EM Kg/pl; Pi=indice de ocorréncia da pinta
preta em escala de 0 a 5; MFM=indice de ocorréncia da mancha fisiolégica do mamoeiro em escala de 0 a 5; FCAVF= Formato da cavidade central do fruto em
escala de 1 a 5; CCascaF= nota 1 para frutos de coloracédo normal e 0 para frutos Golden.

I
o
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Uma ampla variabilidade entre e dentro das progénies avaliadas foi
encontrada para a caracteristica nimero de frutos totais para as trés épocas
avaliadas 150, 180 e 270 dias apos transplantio (NFT, NFT, e NFT3). A progénie
38RC;S; foi a que mostrou em média valores mais baixos para niamero de frutos
totais para as trés épocas avaliadas. A maioria das progénies apresentou em
meédia acima de 20 frutos. Quando se considerou o numero de frutos deformados,
como frutos carpeloides (NFC) e pentandricos (NFP), a caracteristica NFC variou
mais do que a NFP nas progénies avaliadas. Estas duas caracteristicas
juntamente com o numero de frutos totais estdo diretamente relacionadas a
produtividade, pois elas devem ser subtraidas do numero de frutos totais para
obter as estimativas da produtividade (PROD;, PROD,, PRODT). Essas trés
caracteristicas apresentaram ampla variabilidade, sendo observada uma
amplitude de variagéo de 1,1 a 33,9 (Kg/planta).

Tanto as progénies como os individuos com a caracteristica Golden dentro
das progénies avaliadas, em relacdo a caracteristica PRODT, foram
significativamente superiores ao ‘Golden’ (média 12,8 kg/planta), uma das
cultivares mais plantadas nas regiées produtoras de mamao, como o Espirito
Santo. Tais caracteristicas - PROD;, PROD,, PRODT - sdo de importancia impar
para o melhoramento ja que se tratam de caracteristicas altamente desejaveis e
favoraveis a selecéo de genotipos superiores. Em trabalho semelhante, Silva et
al. (2008) também verificaram que, para a caracteristica produtividade, todos os
tratamentos segregantes de mamao avaliados foram significativamente superiores
a cultivar mais plantada no Espirito Santo, a Golden.

Em relac&o as caracteristicas relacionadas a qualidade do fruto, a variavel
peso do fruto (PF) permitiu observar uma amplitude de variacdo de 494,6 g a
709,8 g entre as progénies segregantes, com valores bem diferentes dos
encontrados geralmente para o Calimosa, que variam de 800 a 1000 g. Esse
resultado ja era esperado haja vista que as progénies avaliadas sao provenientes
de um cruzamento inicial entre um genitor do grupo Formosa, o JS12, e outro
genitor do grupo Solo, o Golden. Diante dessas informacdes, observou-se que as
progénies apresentaram frutos com valores de peso com uma variacdo entre os
dois genitores, ou seja, apresentaram frutos tendendo ao tamanho e peso dos

frutos do genitor recorrente (JS12), porém com a caracteristica Golden.
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As caracteristicas comprimento do fruto (COMPF) e diametro do fruto
(DIAMF) variaram nas progénies segregantes em média de 190,6 a 208,2 mm e
69,9 a 88,5 mm, respectivamente. Quanto a firmeza do fruto (FE) e a firmeza da
polpa (Fl), apresentaram uma discreta variacdo com valores entre 105,0 e 114,4
mm para FE e 82,1 a 89,9 mm para Fl. Apesar de moderados valores
encontrados para essas duas caracteristicas, as progénies possuiam em geral
valores para firmeza do fruto e da polpa superiores aos apresentados pelas
testemunhas, sendo que a resposta a selecédo pode ser favoravel, indicando um
alto progresso genético. A firmeza é um fator importante para selecdo de
genotipos superiores juntamente com a produtividade e o teor de sélidos soluveis
totais (° BRIX). Em relacdo ao teor de sélidos soluveis, °BRIX, foram registrados
frutos em média com valores 9,9 a 11,0, tendo a progénie 33RC1S; obtido maior
valor para tal caracteristica. Foram observados para todas as progénies avaliadas
valores superiores as testemunhas (superiores a 10,0 °Brix), indicando frutos com
sabor doce, caracteristica interessante para o melhoramento do mamoeiro e para
mercado consumidor. De acordo com estudo desenvolvido por Goncalves et al.
(2010), estimando a divergéncia genética entre 56 acessos de Capsicum
chinense utilizando 44 descritores morfoagronémicos, 37 qualitativos e 7
quantitativos baseado no algoritmo Gower, verificaram variabilidade fenotipica
entre 0s acessos de pimenta principalmente para tamanho, formato e coloracao
dos frutos e teores de solidos soluveis.

Os individuos das progénies ainda foram avaliados quanto a incidéncia de
duas doencas de grande importancia para a cultura do mamao: pinta preta (Pi) e
a mancha fisiologica do mamoeiro (MFM). Com relacdo a Pi, em média ndo houve
variacdo entre e dentro das progénies avaliadas. Ja em relacdo a incidéncia da
MFM, houve uma moderada variagdo média entre e dentro das progénies, tendo
sido encontrados valores variando de muito baixa ocorréncia (0) a alta ocorréncia
(1) do distarbio, de acordo com a escala proposta por Gomes Filho et al. (2006).
De acordo com as avaliacdes realizadas, as progénies avaliadas apresentaram
tolerancia a MFM. Diversos pesquisadores tém relatado que a MFM deprecia a
aparéncia externa dos frutos, prejudicando o comércio interno e, principalmente, a
exportacdo, e com isso, a preocupacdo em melhorar a classificacdo e
padronizacdo do fruto comercializado, visando a melhores precos e obtencao de

novos mercados consumidores. Nesse intuito, fazem-se necessarias novas
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pesquisas e a¢cbes que visem a minimizar a ocorréncia desse disturbio na cultura
do mamoeiro (Kaiser et al., 1996; Oliveira et al., 2005; Gomes Filho 2008).

Uma das caracteristicas mais importantes para identificacdo e selecédo de
genotipos superiores neste experimento foi a cor da casca do fruto (CCascaF),
qgue indica se o material avaliado possuia a caracteristica Golden (0) ou normal
(1) (Figura 2). De acordo com Marin (2002), a caracteristica Golden confere aos
frutos e plantas uma coloracdo verde-clara e acentuadamente aclorofilada, sua
casca € bastante lisa e muito tolerante a mancha fisiolégica do mamoeiro, o0 que o
torna, atualmente, o de maior aceitagdo no mercado internacional. De posse
dessas informacfes, as progénies 30RC;S;, 32RC;S;, 33RC;S;, 34RC;Si,
36RC;S;, 37RC;S; e 38RC;S; apresentaram a caracteristica Golden, sendo
essas as progénies candidatas ao avanco de geracOes de retrocruzamento e

autofecundacao.

Figura 2 — Identificag@o da caracteristica Golden (CCascaF) observadas em frutos
de individuos avaliados neste estudo

A andlise de variancia para as caracteristicas morfoagronémicas avaliadas
apresentou diferencga significativa ao nivel de 1% de probabilidade pelo teste F,
exceto para Pi e ESPP.
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As estimativas de alguns parametros genéticos importantes para o
melhoramento sdo apresentadas na Tabela 4. De acordo com Cruz e Carneiro
(2003), a utlizacdo de parametros genéticos no melhoramento de plantas
possibilita identificar a variabilidade genética de uma populacdo e avaliar a
eficiéncia de diferentes estratégias de melhoramento para obtencdo de ganhos
genéticos e manutencdo de uma base genética adequada.

O coeficiente de variacdo genotipica (CVg) auxilia a definir com maior
precisdo as estratégias de melhoramento, além de permitir a comparacédo da
variabilidade genotipica das diferentes caracteristicas. O CVg apresentou para a
maioria das caracteristicas valores moderados a altos (acima de 30%), com
excecdo da caracteristica NFCOM,, conforme apresentada na Tabela 4. Os
maiores valores encontrados para CVg foram para as caracteristicas PROD; e
MFM. Tais resultados sugerem que ha possibilidade de ganhos expressivos no
processo de selecgédo, principalmente ao que se refere a produtividade e incidéncia
da mancha fisioldgica do mamoeiro, duas caracteristicas de grande importancia
neste trabalho, pois permitirdo a identificacdo de genodtipos mais produtivos e
portadores do gene que confere a caracteristica Golden e, consequentemente, a
tolerancia a MFM.

Componentes de variancia genotipica sdo causados por diferencas
genéticas entre os individuos, portanto, um valor elevado de tal componente
mostra uma ampla variabilidade genética, o que é interessante para identificacdo
de gendtipos superiores em programas de melhoramento, como, por exemplo, a

identificacdo de gendtipos para avanco de geracgdes (RC; e Sy).



Tabela 4 — Estimativa dos parametros genéticos em progénies segregantes de mamoeiro.

Caracteristica QMG QMR Média CV (%) CVy(%) h“(%) ly
DC 316,6** 85,9 66,3 4,94 4,04 72,87 0,81
AIFP 3117,6** 358,4 93,1 7,19 9,97 88,50 1,38
ALTP 2499,4** 303,0 170,2 3,61 4,86 87,87 1,34
NFT 176,1** 22,6 6,0 27,85 36,27 87,15 1,30
NFT> 743,7*% 69,7 13,4 22,00 34,20 90,62 1,55
NFC 8,8** 1,5 0,8 52,86 59,32 83,43 1,12
NFP 3,8% 1,3 0,3 127,04 85,80 64,59 0,67
NNSF 113,8** 25,6 8,6 20,78 19,27 77,47 0,92
NFCOM 602,6** 65,6 12,3 33,27 23,26 89,11 1,43
PROD; 1298,1** 528,8 8,7 56,68 93,99 59,26 0,60
ALT, 8199,2** 826,5 228,7 4,44 6,63 89,92 1,49
NFT3 2017,7* 107,9 20,5 17,89 37,65 94,65 2,10
NFC, 25,8** 2,6 1,3 63,45 42,78 89,79 1,48
NFP; 12,2** 5,3 0,7 114,21 64,95 56,40 0,56
NNSF; 566,7** 60,7 15,2 18,137 26,17 89,28 1,44
NFCOM, 95,0** 1567,9 18,7 75,00 0,0 0,0 0,0
PROD; 551,4** 145,4 19,0 22,38 18,70 73,63 0,83
PI 0,2 0,1 0,1 145,08 71,68 49,40 0,49
MFM 5682,3** 3567,6 0,6 314,34 121,00 37,21 0,38
PF 632762,0** 39469,2 511,4 13,73 26,62 93,76 1,93
COMPF 30242,0* 1388,4 178,6 7,37 16,81 95,40 2,27

17



Tabela 4 - Cont.

Caracteristica QMG QMR Média CV (%) CVy(%) h%(%) ly
DIAMF 1268,0** 215,5 75,8 6,84 7,56 82,99 1,10
FE 2272,7** 599,1 103,3 8,37 6,99 73,63 0,83
Fl 1760,9** 330,3 79,8 8,04 8,36 81,23 1,04
°BRIX 12,85** 4,8 10,3 7,52 4,79 61,89 0,63
ESPP 92,9" 58,5 20,2 92,25 35,38 37,04 0,38
DIAMCAV 157,4** 95,5 34,5 10,01 4,03 39,30 0,40
FCAVF 8,9** 3,5 3,0 22,04 13,73 60,80 0,62
PRODT 1174,7* 234,4 25,8 20,92 20,95 80,04 1,00

DC = didmetro do caule em mm aos 150 DAT; AIPF = altura da insercéo do primeiro fruto em cm aos 150 DAT; ALTP = altura da planta em cm
aos 150 DAT; NFT= numero de frutos totais aos 150 DAT; NFT,= nimero de frutos totais aos 180 DAT; NFC= namero de frutos carpeloides aos
150 DAT; NFP= numero de frutos pentandricos aos 150 DAT; NNSF= numero de nés sem fruto aos 180 DAT; NFCOM= numero de frutos
comerciais por planta aos 180 DAT; PROD;= Producao total de frutos aos 180 DAT; ATLP,= altura da planta em cm aos 270 DAT; NFT;=
namero de frutos totais aos 270 DAT; NFC,= namero de frutos carpeloides aos 270 DAT; NFP,= nimero de frutos pentandricos aos 270 DAT,;
NNSF,= numero de nos sem fruto aos 270 DAT; NFCOM,= numero de frutos comerciais por planta aos 270 DAT; PROD,= producéo total de
frutos aos 270 DAT; Pi= indice de ocorréncia da pinta preta em escala de 0 a 5; MFM=indice de ocorréncia da mancha fisioldgica do mamoeiro
em escala de 0 a 5; PF= peso médio dos frutos em g; COMPF= comprimento do fruto em mm; DIAMF= didmetro do fruto em mm; FE= firmeza
externa do fruto em N, FI= firmeza da cavidade interna do fruto em N; °BRIX= teor de soélidos sollveis em °Brix; ESPP= espessura da polpa em
mm; DIAMCAV=diametro da cavidade interna em mm; FCAVF= Formato da cavidade central do fruto em escala de 1 a 5; PRODT=

Produtividade de frutos por planta em kg/pl.

o
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Porém, o valor de CVg nulo encontrado em uma caracteristica indica que a
variancia genotipica é nula e a variacdo encontrada é devida ao efeito ambiental.

Com relacéo ao coeficiente de variacdo experimental (CVe), as estimativas
para a maioria das caracteristicas avaliadas estdo abaixo de 20%, indicando uma
boa precisdo experimental. Contudo, para algumas caracteristicas, como NFC,
NFP, PROD;, NFC,, NFP,, Pi, MFM, ESPP, as estimativas mostraram valores
bastante elevados para CVe. Esse resultado sugere que o numero de frutos
carpeloides e pentandricos em duas épocas diferentes de avaliacdo, incidéncia de
doencas, producdo em uma época de avaliacdo e espessura da polpa séo
bastante influenciados por fatores ambientais como temperatura e umidade, por
exemplo. Segundo resultados encontrados por Silva et al. (2008), algumas
caracteristicas do fruto como largura, comprimento, firmeza de polpa apresentam
baixos valores de CVe, enquanto a contagem dos frutos (comerciais, carpeloides
e pentandricos) apresenta CVe bastante elevado.

As estimativas dos parametros de herdabilidade, assim como o coeficiente
de variacdo genotipica, também refletem uma situacao favoravel a selecao para a
maioria das caracteristicas avaliadas. Verifica-se que para quase todas as
caracteristicas, com excecdo do numero de frutos comerciais aos 270 DAT
(NFCOM,), incidéncia da mancha fisiologica do mamoeiro (MFM), espessura da
polpa (ESSP) e diametro da cavidade interna do fruto (DIAMCAYV), que foram
baixos, os valores de herdabilidade (h?) foram em média moderados a altos,
acima de 50%. Os maiores valores para h® foram observados para as
caracteristicas AIFP (88,50%), ALTP (87,87%), NFT (87,15%), NFT, (90,62%),
NFC (83,43%), NFCOM (89,11%), ALTP, (89,82%), NFT3; (94,45%), NFC,
(89,79%), NNSF, (89,28%), PF (93,76%), COMPF (95,40%), DIAMF (82,99%) e
PRODT (80,04%).

Essas estimativas encontradas para h® refletem uma expectativa de
ganhos genéticos elevados e possibilitam maior eficiéncia no processo seletivo.
Ide (2009).observou altos valores de h? para nimero de frutos por planta,
considerados satisfatérios para o sucesso da selecdo, visto essa caracteristica
ser um determinante para a producgéao.

De acordo com Faleiro et al. (2001), para que se tenha uma ideia real da
situacdo de cada caracteristica visando ao melhoramento, faz-se necessario

analisar o CVg juntamente com o CVe, por meio da relacdo CVg/CVe, ou seja,
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analisando o indice de variagdo (Iv) de cada caracteristica, que deve ser maior
que a unidade, indicando presenca de ampla variabilidade. Sendo assim, o0s
valores obtidos para Iv variaram bastante, sendo que, para a maioria das
caracteristicas, eles se mostraram superiores a unidade, excec¢ao para NFCOM,,
MFM, ESPP e DIAMCAV, que foram muito baixos. Tal indice indica que a
situacdo é altamente favoravel a selecdo para a maioria das caracteristicas
avaliadas, de acordo com Vencovsky (1987). No entanto, para, niumero de frutos
comerciais aos 270 DAT a resposta a selecdo pode ndo ser tdo favoravel,
indicando limitado progresso genético. Em trabalho semelhante, Ide (2009)
encontrou valores para Iv superiores a unidade para caracteristicas como numero
de frutos por planta e peso médio dos frutos, e Ramos et al. (2011) encontraram
valores para Iv variando de 0,35 a 6,51 e em analise por estacdo do ano foram
encontrados valores de Iv entre 1,87 e 6,08 no inverno, 1,44 e 4,52 na primavera,
0,66 e 5,61 no verdo e 0 e 1,82 no outono. Em outro trabalho desenvolvido em
mamoeiro, Dias et al. (2011) encontraram que, para 63% das caracteristicas
avaliadas, a relacdo CVg/CVe foi maior do que a unidade, com destaque para
caracteristicas que influenciam diretamente a colheita.

A andlise da divergéncia genética foi primeiramente fieta para todos os 123
individuos pertencentes as progénies segregantes (RC;S;) e as testemunhas pelo
programa MEGA, a partir dos dados quantitativos, qualitativos e binarios, tendo
permitido a gerac¢do de um dendrograma circular (Figura 3). Os individuos com a
caracteristica Golden foram marcados no dendrograma para facilitar a
visualizacdo, exceto os individuos Golden da progénie 32RC;S;, que foram
perdidos ao final do experimento pela ocorréncia da doenca meleira. Os
individuos da progénie 31RC;S; ndo foram selecionados para esta avaliacdo
devido a uma selecao branda realizada anteriormente.

O valor obtido para o coeficiente de correlacdo cofenética foi de 0,72,
indicando um moderado ajuste entre as matrizes originais de distancia e as
derivadas das distancias graficas, ratificando a confiabilidade do agrupamento
(Moura et al. 2010).
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Figura 3 - Dendrograma circular a partir do método UPGMA baseado na analise
de 123 individuos de mamao provenientes da autofecundacdo de plantas
pertencentes a primeira geracdo de retrocruzamento (RC;S;) e de trés
testemunhas utilizando a distancia de Gower para analise dos dados continuos e
binarios

¢ - Individuos com a caracteristica Golden



50

Foram formados no total 7 grandes grupos, o primeiro grupo () constituido
por individuos das progénies 30RC;S;, 32RC;S;, 33RC;S;, 37RC;S;, 38RC;S;.
Este grupo reuniu, além do genitor recorrente JS12, os individuos 38RC1S1-5,
34RC;S;-16, 38RC;S;-7 e 34RC;S;-21, portadores da caracteristica Golden.

Assim sendo, tais individuos séo fortes candidatos ao avanco de geracéo,
pois possuem a caracteristica de interesse (Golden) aliada aos demais atributos
fenotipicos, e sdo mais proximos ao genitor recorrente de acordo com
dendrograma. Os grupos Il e IV foram constituidos apenas por individuos
normais, ou seja, que nao possuiam a caracteristica Golden (CorCasca = 1) das
populagbes 30RC;S;, 32RC;S;, 33RC;Si;, 34RC;S;, 36RC;S;, 37RC;S; e
38RC;S;. O grupo Il alocou um individuo Golden, 33RC;S;3-1, e individuos que
nao possuiam a caracteristica Golden das progénies 32RC;S;, 33RC;Si,
34RC;S1, 36RC;S;, 37RC;1S; e 38RC;S;.

O grupo V foi constituido pelos individuos Golden, 38RC;S;-11, 30RC;S;-
10, 30RC;S;3-16 e por individuos das progénies 30RC;S;, 32RC;S; e 37RC;S;. O
grupo VI alocou o maior numero de individuos com a caracteristica Golden, além
do genitor doador Golden. Isso indica que tais individuos Golden possuem uma
maior proporc¢ao gendémica do genitor doador. Os individuos Golden pertencentes
a este grupo foram o 33RC;S;-14, 33RC;S;-19, 30RC;S;-1, 37RC;S;-14,
37RC;S3-10, 38RC;1S;1-9, 34RC;1S;1-4, 34RC;S;-2 e 34RC1S;-3.

O dultimo grupo (VII) foi formado por individuos Golden mais distantes do
genitor recorrente, porém mais proximos a testemunha do grupo Solo SS72/12.
Foram estes os individuos 30RC;S;-6, 33RC;S;-18 e 33RC;S;-8. Tais individuos,
de acordo com o dendrograma, sdo mais similares ao SS72/12 e também mais
proximos ao genitor doador, que, do mesmo modo, pertence ao grupo Solo.

A andlise da divergéncia genética através do programa MEGA foi também
realizada somente para os individuos com a caracteristica Golden e as trés
testemunhas (JS12 — genitor recorrente; Golden — genitor doador e SS72/12),
conforme mostra a Figura 4. De acordo com essa analise, foram formados sete
grandes grupos, sendo que o primeiro grupo reuniu o genitor doador (Golden) e
os individuos 33RC;S;-14 e 33RC;S;-19. Tais gendtipos foram os mais préximos
do genitor doador de acordo com as caracteristicas morfoagronémicas avaliadas,
como peso e comprimento do fruto, ou seja, possuindo pesos e tamanhos

menores, bem parecidos com o gendtipo Golden.
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Figura 4 - Dendrograma UPGMA baseado na andlise dos individuos com a
caracteristica Golden pertencentes a RC;S; utilizando a distancia de Gower para

analise dos dados continuos e binarios.
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O grupo Il reuniu 0 maior numero de individuos, 12. Sao eles: 37RC;S;-14,
37RC;S3:-10, 30RC;S;-1, 38RC;S;-9, 37RC;S;-7, 38RC;S;-7, 34RC;S;-16,
34RC;S3-21, 30RC;S;-5, 38RC;S;-12, 31RC;S;-21 e 33RC;S;-8.

O grupo Il alocou o genitor recorrente (JS12) e os individuos 31RC;S;-10,
30RC;S3:-10, 38RC;S;-11, 33RC;S;-1 e 30RC;S;-16. Tais individuos sdo os
provaveis candidatos selecionados ao avanco de geracdo, além de possuirem a
caracteristica Golden, sdo aqueles mais proximos e provavelmente com uma
maior proporcao genémica do genitor recorrente JS12.

O grupo IV alocou somente um genotipo e foi este a testemunha SS72/12,
e 0 grupo V reuniu trés individuos da mesma progénie segregante, o 34RC;S;-3,
34RC;S;-2 e 34RC;1S;-4.

Os grupos VI e VIl alocaram somente um individuo cada grupo, 33RC;S;-
18 e 30RC;S;-6, respectivamente.

Os individuos com a caracteristica Golden, além de analisados através da
divergéncia genética, também foram analisados a partir da dispersédo grafica
baseada na analise da coordenada principal (PCA), conforme apresentada na
Figura 5. As duas primeiras coordenadas juntas explicaram 57,3% da variacao
total dos dados: 33,8% dessa variacdo explicada pela coordenada 1 e 23,5%,
pela coordenada 2. Tais valores, apesar de serem considerados moderados,
indicam uma confiabilidade da dispersdo apresentada. Verifica-se claramente
uma separacdo entre individuos de progénies mais similares e dissimilares: os
individuos pertencentes a mesma progénie foram agrupados ou dispersados mais
proximos, como pode ser evidenciado pelas diferentes cores no grafico, tendo a
identificacéo de tais individuos sido apresentada anteriormente na Tabela 2.

Porém, tais resultados divergem um pouco daqueles obtidos pelo
agrupamento a partir do método hierdrquico UPGMA. Os individuos mais
similares ao genitor recorrente, o JS12 (1), pertencem a progénie 38RC;S;
mesmo resultado obtido pelo método UPGMA. Individuos das progénies 30RC1S;
e 31RC;S; também se mostraram mais similares ao genitor recorrente. Todos o0s
individuos da progénie 33RC;S; foram mais similares ao genitor doador, Golden
(3), diferindo do agrupamento obtido pelo UPGMA. As demais progénies foram
mais similares a testemunha do grupo solo SS72/72 (2), indicando um resultado

nao esperado.



53

0,3
0.2 1 1
Ld
$26
L
= 0,14 &7 Lo 7
EN 277 w2 9
(va] = 4 g
e w’ 025 s 550 et
%] a9
ﬁ 0.0 3 .20 ml?
o 415 a1 ob
<C A2
E ol # Testemunhas
0,1 + i5 e 30RC,S,
ml8 v 31RC4S4
m16 A 33RCySy
-0,2 - m 24RCyS54
oy B 37RC4Sy
& 38RC1S1
-0.3 T T T T T
-0,2 -0,1 0,0 0,1 0,2 0,3 04 0,5

PCA 1 (33,88%)

Figura 5 - Analise das Coordenadas Principais, considerando 24 individuos com a
caracteristica Golden (RC;S;) pertencentes a 6 progénies de maméo (RC;S;), e
trés testemunhas (JS12 - genitor recorrente; Golden - genitor doador; SS72/12),
com base na matriz de distancia obtida pela analise dos dados morfoagronémicos
(caracteristicas qualitativas, quantitativas e binarias)

Quase todos os individuos pertencentes a progénie 33 RC;S; ficaram bem
proximos ao genitor doador, enquanto o individuo 26 (38 RC;S;-11) foi o mais
proximo ao genitor recorrente, resultado similar ao encontrado pela analise da
diversidade, seguido dos individuos 10 (31RC;S;-21), 13 (33RC;S;-14), 7
(B30RC;S;-10), 8 (30RC;S;-16), 9 (31RC;S3-10), 24 (38RC;1S;:-7) e 17(34RC;S;-3),
gue mostraram mais proximos ao genitor recorrente.

De posse dos resultados obtidos pela formacdo de diferentes
dendrogramas e andlises de dispersao grafica, trés individuos possuidores da
caracteristica Golden, o 38 RC;S;-11, 30RC;S;-10 e 31RC;S;-10, apresentaram-
se como O0S genodtipos mais promissores ao avanco de geracdo de

autofecundacédo e retrocruzamento devido a presenca do gene em questédo e da
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maior propor¢cdo genOmica do genitor recorrente, além de possuirem bons
atributos morfoagronémicos favoraveis a selecdo. Os demais individuos que
também possuem a caracteristica em questdo, possivelmente, contribuirdo para
este programa de melhoramento do mamoeiro, porém possivelmente serdo
submetidos a mais geragbes para aumentar a propor¢do gendmica do genitor
doador e alcancar a estabilidade.

Contudo, com base nos resultados obtidos no presente trabalho, verifica-se
que a aplicacdo do algoritmo Gower resultou em uma analise coerente quanto a
discriminagdo das progénies avaliadas, gerando novas possibilidades para
estudos de dissimilaridade genética. Isso indica o Gower como uma potencial
ferramenta a ser empregada em estudos de dissimilaridade, ndo sO para
posteriores caracterizacfes, como também serdo submetidos a analises em
geracOes avancadas no programa de melhoramento, possibilitando a realizacao
de inferéncias mais acuradas e contribuindo para que seja mantida uma base
genética adequada para o sucesso do programa de melhoramento conduzido na
UENF.
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3.2. UTILIZACAO DE MODELOS MISTOS PARA SELECAO COMBINADA EM
PROGENIES SEGREGANTES DE MAMOEIRO.

3.2.1. RESUMO

Apesar de o Brasil se destacar como um dos principais produtores mundiais de
mamao, ainda existe um reduzido nimero de alternativas quanto a escolha de
cultivares e uma restrita variabilidade genética observada nos plantios comerciais,
em praticamente todas as regifes produtoras. Diante disso, faz-se necessario
direcionar esforcos para a identificacdo e selecdo de genotipos superiores e
ampliacdo da base genética da cultura. O presente trabalho objetivou aplicar o
indice de selegdo, bem como a selegdo direta a partir da analise de 26
caracteristicas morfoagronémicas, utilizando os modelos mistos, para identificar e
selecionar gendtipos agronomicamente superiores. O indice de selecdo utilizado
tanto com base nos valores genéticos obtidos pela metodologia REML/BLUP,
guanto pelos valores reais mensurados (fenotipicos), foi construido atribuindo-se
pesos as caracteristicas. Os resultados da analise dos parametros genéticos
indicam que as progénies avaliadas dispdem de variabilidade genética para as
caracteristicas consideradas, havendo possibilidades reais de progresso genético.
Entre as 11 progénies indicadas como superiores, foram selecionadas 8
progénies possuidoras da caracteristica Golden, sendo elas: 11 (30RC;S;), 13
(32RC;S;), 14 (33RC;S;i), 15 (34RC;S;), 16 (35RC;S;), 19 (38RC;S;), 18
(37RC;1S1) e 12 (31RC;S;). Os gendtipos selecionados dentro de tais progénies,
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em média, tiveram valores superiores para ganho e média predita; as das
testemunhas ‘JS12’, ‘SS72/12’ e ‘Golden’, para as caracteristicas altura de
insercao do primeiro fruto e firmeza da polpa e do fruto e producéo. Assim, foram
recomendados 20 individuos superiores, com a caracteristica Golden, para o

avanco de geracgao de autofecundacgéo e retrocruzamento.

3.2.2. ABSTRACT

Although Brazil is remarkable as one of the World’s main producer of papaya,
there is still a small number of alternative cultivars and a limited genetic variability
observed in commercial crops in almost all producer regions. Therefore, it is
necessary to direct efforts towards the identification and selection of superior
genotypes and expansion of the crop genetic basis. The present work aimed to
apply the selection index as well as direct selection to the analysis of 26
agronomic characteristics using mixed models to identify and select agronomical
superior genotypes. The selection index used was constructed by providing weight
to features and it is based on both the values obtained by genetic methods
REML/BLUP and the real measured values (phenotypic). The results of the
analysis of genetic parameters suggest that the evaluated progenies have genetic
variability for the considering traits, therefore, there are real possibilities of genetic
progress. Among the eleven indicated progenies as superior, eight were selected
having plants with the Golden characteristic, such as: 11 (30RC;S;), 13
(32RC;S;), 14 (33RC;Si), 15 (34RC;S;), 16 (35RC;S;), 19 (38RC;S;); 18
(37RC;S;3) and 12 (31RC;S;). The selected genotypes within such progenies, on
average, had higher values for gain and predicted mean than the checks (JS12,
SS72/12 and Golden) for the traits: height of insertion of the first fruit, pulp and fruit
firmness and production. Thus, 20 Golden individuals were recommended to the

advancement of generation of selfing and backcross.
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3.2.3. INTRODUCAO

O melhoramento genético do mamoeiro (Carica papaya L.) no Brasil,
associado a boas praticas de manejo pode contribuir substancialmente para o
aumento da produtividade e para a melhoria das caracteristicas qualitativas do
fruto. Este objetivo pode ser alcancado, em parte, por meio do acesso a
informacbes basicas relativas a heranca das principais caracteristicas
agrondmicas que se deseja melhorar, assim como da variabilidade genética
disponivel para o melhoramento.

Apesar de o Brasil se destacar como um dos principais produtores
mundiais de mamao (Nehmi et al., 2002), ainda existe um reduzido nimero de
alternativas quanto a escolha de variedades comerciais e uma restrita
variabilidade genética observada nos plantios comerciais, em praticamente todas
as regides produtoras. Assim a Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro vem conduzindo ao longo de alguns anos, um programa de melhoramento
genético do mamoeiro na tentativa de mudar esse cenario (Marin et al., 2006;
Silva et al., 2008; Damasceno Junior et al., 2009; Ramos et al., 2011a). O objetivo
principal é desenvolver gendtipos agronomicamente superiores que proporcionem
boa rentabilidade para o produtor e que atendam a demanda tanto do mercado
interno quanto externo. Neste contexo, a obtencdo de gendtipos tolerantes a
mancha fisiolégica, um distlrbio abibtico que atinge maiores regides produtoras,
tem sido um dos principais objetivos do grupo de melhoramento da UENF.

Para se obter materiais genéticos superiores, em qualquer programa de
melhoramento genético, faz-se necessario uma resposta favoravel para diversas
caracteristicas simultaneamente de importancia agronémica, sendo a metodologia
do indice de selecdo o procedimento mais adequado por permitir selecionar
genodtipos com base em mudltiplas caracteristicas. Tal procedimento foi proposto
inicialmente por Smith (1936) e Hazel (1943) tem como finalidade a selecédo de
varios caracteres simultaneamente. Geralmente, esses indices sao construidos a
partir de estimativas de parametros genéticos e médias fenotipicas obtidas pelo
método de analise de variancia (Pedrozo et al., 2009). Dado que um dos objetivos
primarios do melhoramento € a predicdo do valor genético dos individuos

avaliados (Resende, 2007a), as metodologias dos modelos lineares mistos
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despontam como um procedimento 6timo para selecdo, envolvendo a estimagéo
dos componentes de variancia pelo método de maxima verossimilhanca restrita
(Restricted Maximum Livelihood - REML) e a predicdo dos valores genotipicos
pela melhor predicao linear ndo-viciada (Best Linear Unbiased Prediction - BLUP),
resultando em um processo de sele¢cdo mais acurado (Resende, 2002a; Alves e
Resende, 2008).

As inferéncias sobre os gendtipos em experimentos de campo, a fim de se
classificar aqueles candidatos a serem lancados como cultivares, ndo € tarefa
facil, pois essas inferéncias devem ser baseadas nos verdadeiros valores
genotipicos. Ou seja, inferéncia sobre gendtipos, em qualquer fase de um
programa de melhoramento, deve ser baseada em médias genéticas e nao
fenotipicas, pois as médias genotipicas sdo as médias futuras quando as
cultivares forem plantadas em cultivos comerciais. Tanto no desenvolvimento
como na indicacdo de variedades recém-liberadas, a selecdo exige maior
competicdo entre genotipos candidatos. Assim, a estimacédo de valor genotipico
esta no cerne de qualquer esforco do melhoramento (Piepho et al., 2007). As
primeiras aplicacées dos modelos lineares mistos datam de mais de 50 anos
atras, sendo iniciada por Henderson em 1975.

Essa metodologia proporciona uma acurada predicdo da performance
genotipica usando estruturas de covariancia que considera as correlacdes
genéticas e informacBes de parentes através do coeficiente de parentesco,
permitindo que este procedimento seja potencialmente usado para selecionar
genotipos superiores (Crossa et al.,, 2006). Tal metodologia tem ganhado
popularidade nos ultimos tempos dado a incorporacéo de algoritmos eficientes em
programas estatisticos amplamente disponiveis (Wolf et al., 2008).

A utilizacdo dos modelos mistos tem ganhado ampla aplicacéo e ja vem
sendo realizada com frequéncia no melhoramento de espécies florestais e
culturas perenes (Costa et al., 2002; Resende, 2002a; Piepho et al., 2007; Mora et
al.,, 2007), por se tratar de um procedimento e por permitir a analise de
caracteristicas de baixa herdabilidade, sendo sua aplicacdo menos frequente em
culturas anuais (Piepho et al., 2008; Chiorato et al., 2008).

O presente trabalho teve por objetivos estimar parametros genéticos e
obter o valor genético para as caracteristicas avaliadas utilizando a metodologia

dos modelos mistos; selecionar as melhores progénies e, dentro destas, os
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melhores genoétipos, com a caracteristica Golden, para o avango de geracao de

autofecundacéo e retrocruzamento.

3.2.4. MATERIAL E METODOS

3.2.4.1. Material vegetal

Do total de 760 plantas do experimento, foram avaliadas 426 plantas
hermafroditas pertencentes a 19 tratamentos. Destes 19 tratamentos, 16 sao
progénies segregantes pertencentes a RC,1S; e 3 testemunhas (JS12, SS72/12 e
Golden). Destas 16 progénies avaliadas, 7 possuiam a caracteristica Golden (
mesmas progénies utilizadas no item 3.1.4.1.) e 9 eram progénies normais, ou
seja, ndo possiam a caracteristica em questédo. O diferente nimero de plantas em
cada progénie e o total de 426 plantas avaliadas a partir da mensuracdo das
caracteristicas morfoagronémicas se devem as perdas por fatores ambientais
(n&o controlaveis), como, por exemplo, a incidéncia de doencas.

As progénies segregantes de RC;S; avaliadas derivaram da
autofecundacédo de plantas de um cruzamento inicial entre o gendtipo JS12
(genitor recorrente) e o gendtipo Golden (genitor doador). Esse cruzamento teve
como finalidade transferir para o genétipo JS12 um dos parentais da cultivar
‘Calimosa’, a caracteristica Golden, que parece estar associada a tolerancia a
mancha fisioldgica do mamoeiro, além de permitir uma facil e rpida identificacao

dos gendtipos Golden no campo.

3.2.4.2. Local de conducao do experimento

O experimento foi instalado em junho de 2009 na area comercial da
empresa Caliman Agricola S/A (Fazenda Romana), localizada no municipio de
Linhares, no Estado do Espirito Santo. Foi utilizado o delineamento em blocos ao
acaso com 19 tratamentos (16 pertencentes a RC;S; e 3 testemunhas), quatro
repeticdes e 10 plantas por parcela, com espacamento de 3,50 m entre fileira e de

1,50 m entre plantas na fileira.
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O manejo, as adubacdes, o controle de pragas e doengas e os tratos
culturais utilizados seguiram 0os mesmos adotados nos plantios comerciais da

empresa.

3.2.4.3. Caracteristicas morfoagrondmicas avaliadas

Um total de 26 caracteristicas morfoagronémicas foram mensuradas e
utilizadas para a predicdo dos valores genéticos aos 150, 180 e 270 dias apés
trasnplantio. Sao elas: i) Altura da planta aos 150 DAT (ALTP); ii) Altura da
insercdo do primeiro fruto (AIPF); iii) Didametro do caule (DC); iv) Namero de frutos
totais por planta aos 150 DAT (NFT; v) Numero de frutos totais por planta aos 180
DAT (NFT>); vi) Namero de frutos carpeloides (NFC); vii) Numero de frutos
pentandricos (NFP); viii) Numero de nds sem fruto (NNSF); ix) Numero de frutos
comerciais aos 180 DAT (NFCOM); x) Producéo total de frutos aos 180 DAT
(PROD,); xi) Altura da planta aos 180 DAT (ALTP); xii) NUmero de frutos totais
por planta aos 270 DAT (NFT3); xiii) NUmero de frutos carpeloides aos 270 DAT
(NFCy,); xiv) Namero de frutos pentandricos aos 270 DAT (NFP3); xv) Numero de
nos sem frutos aos 270 DAT (NNSF,); xvi) Niamero de frutos comerciais aos 270
DAT (NFCOMy); xvii) Producéo total de frutos aos 270 DAT (PRODy,); xviii)) Peso
meédio dos frutos (PF); xix) Comprimento do fruto (COMF); xx) Diametro do fruto
(DIAMF); xxi) Firmeza externa do fruto (FE); xxii) Firmeza interna (FI); xxiii) Teor
de solidos soluveis (°BRIX); xxiv) Espessura média da polpa do fruto (ESP); xxv)
Diametro da cavidade interna (DIAMCAYV); e xxvi) Produtividade total por planta
(PRODT).

3.2.4.4. Anélise estatistica

Os dados foram analisados utilizando-se a metodologia dos modelos
lineares mistos, via procedimento REML/BLUP, considerando o delineamento em
blocos ao acaso. Assim, a estimacdo dos parametros genéticos foi realizada via
REML (maxima verossimilhancga restrita) e os valores genotipicos ou médias
genotipicas foram estimados pelo procedimento BLUP (melhor preditor linear n&o

viciado), utilizando o software Selegen-REML/BLUP, apresentado por Resende
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(2007b). O seguinte modelo estatistico foi utilizado para a avaliacdo genética dos
dados:

y=Xr+Za+Wp +e,

Em que y é o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de repeticdo
(assumidos como fixos) somados a média geral, a € o vetor dos efeitos genéticos
aditivos individuais (assumidos como aleatérios), p € o vetor dos efeitos de
parcela e e é o vetor de erros ou residuos (aleatérios). As letras mailusculas X, Z e
W representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

As analises foram realizadas utilizando o modelo estatistico 59 do
programa Selegen, uma vez que 0s gendtipos utilizados nesse estudo derivaram
basicamente de autofecundacdo, sendo este 0 que mais se aproximou da real
estrutura genética das progénies analisadas. Este modelo € designado para
avaliacdo de individuos em progénies F3; de plantas autdgamas (ou S; de plantas
alégamas), considerando vérias observacdes por parcela.

3.2.4.5. indice de selecdo

Foi realizada a selegdo combinada das 26 caracteristicas
morfoagrondémicas atribuindo-se pesos associados aos valores agronémicos,
como descritos a seguir: ALTP (1), AIPF (-10), DC (5), NFT (70), NFT, (50), NFC
(-20), NFP (-20), NNSF (-20), NFCOM (100), PROD; (100), ALTP, (1), NFT3 (50),
NFC, (-20), NFP, (-20), NNSF, (-20), NFCOM, (100), PROD, (100), PF (1),
COMPF (1), DIAMF (1), FE (100), FI (100), BRIX (100), ESPP (70), DIAMCAV(-
10) e PRODT (100). Esta relacéo de pesos foi estabelecida experimentalmente,
baseada na importancia das caracteristicas avaliadas a nivel agronémico, como
sugerido por Silva et al. (2008), com algumas modificacdes. A selecdo combinada
foi realizada tanto com base na planta para identificacdo dos melhores gendtipos,
como com base na meédia das familias para indicacdo das progénies superiores.

Para obtenc&o do indice de selecéo, os procedimentos necessarios foram
realizados pelo Selegen REML/BLUP (Resende, 2002b) e pelo Microsoft office
Excel 2007. Foi praticada uma intensidade de selecdo de 30% para a indicagao
das melhores progénies e de 25% para a selecdo dos genaotipos superiores dentro

das progénies selecionadas.
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3.2.5. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os parametros genéticos estimados para as caracteristicas avaliadas, bem
como as meédias genotipicas, encontram-se na Tabela 1. De acordo com as
estimativas do coeficiente de variacdo genotipica individual (CVgi%) que
expressam em percentagem a quantidade de variagcdo genética existente, foram
observados valores variando de baixo (1,64 para BRIX) a moderadamente alto
(61,28 para NNSF).

Para as caracteristicas morfoagronémicas DC, AIPF, ALTP, NFT, NFC,,
PROD,;, PRODT e de qualidade de fruto FI, BRIX, ESPP, DIAMCAV foram
apresentados valores de CVgi baixos, ou seja, valores abaixo de 10. Porém as
demais caracteristicas avaliadas mostraram valores variando de moderado a alto
(10,96 a 61,28). Tal resultado indica que as populacbes a serem melhoradas
geneticamente poderdo obter progressos genéticos com a realizacdo de
procedimentos de selecao apropriados semelhantes aos resultados obtidos por
Ramos (2010) em populacdo de mamoeiro. A maior variacdo genética foi
observada para numero de nés sem fruto (61,28), evidenciando a possibilidade de
selecdo de genodtipos com menor expressdo dessa caracteristica, pois ela esta

relacionada ao aborto de flores e frutos.



Tabela 1 — Estimativa dos parametros genéticos para 26 caracteristicas morfoagronémicas avaliadas via procedimento REML/BLUP,
utilizando dados individuais de progénies de mamoeiro

Caracteristicas Parédmetros
Va Vf h“a h°aj C’parc  h°mp Acprog CVgi% CVe% CVr Média
DC 1,94 95,33 0,20 0,21 0,20 0,41 0,64 2,11 5,03 0,41 66,17
AIPF 3,12 798,18 0 0 0 0,13 0,36 3,49 17,79 0,19 51,01
ALTP 41,39 483,83 0,09 0,09 0,09 0,67 0,82 6,98 9,79 0,71 92,19
NFT 23,11 414,51 0,06 0,06 0,06 0,61 0,78 2,83 4,55 0,62 6,26
NFT, 2,08 28,59 0,07 0,08 0,07 0,65 0,80 23,88 35,21 0,67 14,82
NFC 9,20 100,90 0,09 0,10 0,09 0,68 0,82 21,38 29,44 0,72 0,88
NFP 0,08 1,82 0,05 0,05 0,05 0,58 0,76 33,91 57,27 0,59 0,33
NNSF 0,41 1,80 0,23 0,02 0,23 0,44 0,66 61,28 139,25 0,44 8,59
NFCOM 1,75 29,89 0,06 0,06 0,06 0,61 0,78 15,29 24,20 0,63 13,66
PROD, 14433,32 657719,21 0,02 0,02 0,02 0,43 0,65 39,49 91,40 0,43 6,02
ALTP, 68034431,78 0 0 0 0 0,16 0,40 28,54 132,04 0,21 232,11
NFT; 9922898,91 0 0,01 0,01 0,01 0,27 0,52 12,98 42,32 0,30 24,51
NFC, 149,32 10068,28 0,01 0,02 0,01 0,35 0,59 7,39 20,31 0,36 1,52
NFP» 0,03 1,71 0,02 0,02 0,02 0,40 0,63 34,38 84,55 0,40 0,51
NNSF, 138,21 73791,23 0 0 0 0,07 0,26 47,07 346,53 0,13 13,30
NFCOM, 197670,47 9976971,58 0,02 0,02 0,02 0,41 0,64 29,89 72,27 0,41 22,46
PROD, 10173298,50 0 0 0 0 0,05 0,22 8,59 77,20 0,11 19,72
PF 5505590,55 0 0,01 0,01 0,01 0,28 0,53 21,77 69,61 0,31 514,00
COMPF 2124,89 77166,61 0,03 0,03 0,03 0,47 0,69 21,98 46,26 0,47 179,90
DIAMF 229,42 9222,52 0,02 0,03 0,02 0,45 0,67 13,45 29,52 0,45 75,10
FE 126,06 5021,09 0,03 0,03 0,03 0,46 0,67 10,96 23,98 0,45 103,99
Fl 5,49 715,73 0,01 0,01 0,01 0,22 0,47 3,58 13,30 0,26 80,84
BRIX 0,91 751,28 0 0 0 0,05 0,21 1,64 14,86 0,11 10,52
ESPP 19,13 1506,66 0,01 0,01 0,01 0,32 0,56 5,32 15,65 0,33 20,70
DIAMCAV 25,18 1387,20 0,02 0,02 0,02 0,39 0,62 6,84 17,17 0,39 34,9
PRODT 15,21 813,91 0,02 0,02 0,02 0,39 0,63 5,77 14,30 0,40 25,75

Va:variancia genética entre familias, equivalendo a variancia genética aditiva mais (¥2)da variancia genética de dominancia; Vf: variancia fenotipica individual;
h’a=h2: herdabilidade individual no sentido amplo entre familias; h’aj: herdabilidade no sentido amplo entre familias, ajustada para os efeitos de parcela;
c’parc=c2: coeficiente de determinacdo dos efeitos de parcela; h’mp: herdabilidade média de progénies; Acprog: acuracia da selecdo de progénies; CVgi%:
coeficiente de variacdo genética aditiva individual; CVe%: coeficiente de variagdo residual; CVr: coeficiente de variacdo relativa (CVgi/CVe).
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Por outro lado, um pequeno e discreto progresso genético é esperado para
teor de sdlidos soluveis (BRIX), tendo em vista a baixa variagcdo observada entre
as familias avaliadas (1,96).

De maneira geral, os valores obtidos de CVe% foram baixos, variando de
4,55 a 139,25, mantendo-se em niveis aceitaveis para a experimentacdo de
campo, exceto para as caracteristicas NNSF (139,25), PROD; (91,40), ALT,
(132,04), NFP, (84,55), NNSF, (346,53). Os altos valores encontrados indicam
uma baixa acuracia e menor precisdo experimental, além de poder estar
associado ao grande tamanho dos experimentos, resposta diferenciada dos
genotipos aos estresses de altas temperaturas e seca, incidéncia de pragas e
doencas, além do estresse causado por ventos e podas.

O coeficiente de variacao relativa (CVr), equivalente ao indice de variacao,
refere-se & magnitude da relacdo entre o CVg e CVe e ainda permite inferir sobre
a acuricia e a avaliagdo genotipica. Segundo Resende e Duarte (2007), valores
de CVr iguais a 1,0 sdo adequados por propiciar inferéncias com acuracias e
precisdes altas e muito altas. Porém, neste trabalho, os valores para o coeficiente
de variacao relativa variaram de 0,11 para PROD, a 0,72 para NFC. Para a
maioria das caracteristicas, os valores encontrados para CVr foram superiores a
0,30, sendo considerados moderados, e para as caracteristicas ALTP, NFT, NFT>,
NFC, NFP e NFCOM, os valores encontram-se bem préximos da unidade,
indicando uma situacgéo favoravel & obtencéo de sucesso com a selecao.

O parametro conhecido como acuracia, de acordo com Resende (2007a),
refere-se a correlacdo entre o valor genotipico verdadeiro do gendtipo e aquele
estimado a partir das informacdes dos experimentos de campo, sendo tanto mais
alto quanto menores forem os desvios absolutos entre esses valores, indicando
assim a qualidade da avaliagdo genotipica.

Os valores encontrados para acuracia variaram de 0,21 a 0,82, sendo a
maioria das caracteristicas consideradas de média a altas, exceto para numero de
nos sem fruto aos 270 DAT (0,26), producéo aos 270 DAT (0,22) e teor de soélidos
solaveis (0,21). Resende (2001), trabalhando com populagbes de cafeeiro,
declarou que a acuracia ou correlacdo entre os valores genotipicos preditos e 0s
verdadeiros pode ser aumentada por meio de uma experimentacdo mais

adequada, mantendo-se o0 mesmo tamanho do experimento.
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Com relacdo as estimativas da herdabilidade individual no sentido amplo
(h?a), elas foram consideradas baixas para todas as variaveis avaliadas,
apresentando-se nula para as caracteristicas altura da insercao do primeiro fruto,
altura da planta aos 180 DAT, numero de nos sem frutos aos 270 DAT, producédo
de frutos aos 270 DAT e teor de solidos soluveis. J& 0s maiores valores
observados para h?a foram para diametro do caule e nimero de nés sem fruto
aos 180 DAT. Tal indice se mostrou de pouco sucesso quando se considera
selecédo de plantas individuais. Baixas estimativas de herdabilidade individual no
sentido amplo foram observadas para producéo, firmeza do fruto e da polpa e
diametro do fruto em estudo desenvolvido por Ramos (2010) em mamoeiro.
Resultados semelhantes também foram encontrados por Pedrozo (2006) e
Pedrozo et al. (2009) trabalhando com melhoramento de cana-de-acucar.

Ja quando se considerou a herdabilidade em nivel de média das progénies
(h’mp), foram observadas magnitudes significativamente superiores, variando de
0,05 a 0,67. Os menores valores foram observados para altura da insercdo do
primeiro fruto (0,13), altura da planta aos 180 DAT (0,16), numero de nés sem
fruto aos 270 DAT (0,07), produgéo aos 270 DAT (0,05) e teor de solidos solaveis
(0,05). Para as demais caracteristicas, as estimativas obtidas para h?’mp foram até
sete vezes superiores aquelas obtidas pela herdabilidade individual, sendo que a
selecédo neste caso pode ser mais efetiva quando se utilizam as informacdes das
progénies. Este resultado indica uma maior viabilidade em termos de ganho
genético para selecdo com base na média das progénies em relacdo aqueles
obtidos por individuo. Segundo Falconer (1987), a herdabilidade €& uma
propriedade ndo somente de um carater, mas também da populacdo e das
circunstancias de ambientes as quais os individuos estdo sujeitos, podendo o seu
valor ser afetado se houver alteracdo em qualquer um dos componentes das
variancias genéticas e fenotipicas.

Ao analisar o ranqueamento das progénies através do indice de selecéo,
ele se mostrou coerente ao ranquear as progénies com base em todas as
caracteristicas avaliadas, o que qualifica como uma estratégia adequada a ser
empregada na selecdo de gendtipos superiores e indicagdo de progénies que,
além de produtivas, obtiveram valores satisfatérios para outros atributos como

firmeza externa e interna de frutos (Tabela 2).



Tabela 2- Ranqueamento através do indice de selecdo com ganhos genéticos (Gs) e novas médias preditas (Xs) para 4
caracteristicas de importancia no melhoramento do mamoeiro, para as 16 progénies segregantes para a caracteristica Golden
avaliadas e trés testemunhas

Progénie Tratamento AIPF FE Fl PRODT indice de Selegéo
Gs Xs Gs Xs Gs Xs Gs Xs
10 29RC;S: 0,56 51,57 5,72 108,12 2,49 70,12 2,49 70,12 513,28
11 30RC;1S;: | 0,43 51,44 1,63 104,03 2,68 70,32 2,68 70,32 393,68
13 32RC;1S: | 0,19 51,20 3,67 106,07 2,65 70,28 2,65 70,28 341,22
14 33RC;1S: | 0,24 51,25 6,24 108,64 1,85 69,49 1,85 69,49 295,07
15 34RC;1S;: | 0,81 51,82 3,29 105,69 2,02 69,65 2,02 69,65 160,28
5 24RC;1S: 31,0 51,32 2,06 104,46 1,62 69,25 1,62 69,25 120,83
16 35RC;S: 0,34 51,36 4,47 106,88 1,73 69,36 1,85 69,49 120,72
19 38RC;1S: | 0,16 51,17 4,84 107,24 0,41 68,04 0,23 67,87 106,31
18 37RC1S: | 0,13 51,14 7,70 110,10 2,24 69,88 0,41 68,04 102,23
12 31RC;:S: | 0,85 51,86 7,16 109,56 1,53 69,16 1,14 68,77 83,25
1 JS12 0,64 51,65 7,34 109,74 1,28 68,91 1,28 68,91 68,53
25RC;S: 0,49 51,50 6,96 109,36 1,45 69,08 1,85 69,49 67,07
17 36RC;1S: 0,28 51,29 2,47 104,87 0,52 68,15 0,52 68,15 -83,72
8 27RC;1S: 0,74 51,75 4,05 106,45 0,23 67,87 0,23 67,87 -87,11
9 28RC;1S: 0,38 51,40 8,62 111,02 0,87 68,50 0,87 68,50 -146,92
3 Golden 5,8 51,07 1,14 103,54 1,00 68,64 1,00 68,642 -389,70
2 SS72/12 0 51,01 0,68 103,08 0,63 68,27 0,63 68,27 -406,12
20 39RC;S: 0,22 51,23 2,86 105,26 1,14 68,77 1,14 68,77 -415,87
7 26RC;1S: 0,26 51,27 5,29 107,69 0,00 67,63 0,00 67,63 -740,37

I: progénie selecionada a partir do indice de selecdo, segregantes para caracteristica Golden; AIPF: altura da insercéo do primeiro
fruto; FE: firmeza externa do fruto; FI: firmeza interna da polpa; PRODT: produtividade total; Gs: ganho se sele¢éo; Xs: nova média
predita
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Deve-se considerar sempre a busca da selecdo de gendtipos com
superioridade satisfatéria para véarias caracteristicas, ndo apenas para uma
caracteristica principal. Assim, € importante e deve ser considerada nao soO
apenas a estrutura genética dos gendtipos a serem avaliados, mas ainda a
eficiéncia dos métodos de selecdo que dependerdo do objetivo do programa de
melhoramento. Nesse estudo, como se objetivou a selecédo de gendtipos Golden
superiores, o indice de selecao foi utilizado para ajudar a selecionar tais materiais.

De acordo com o indice de selecao utilizado considerando as melhores
progénies e a selecdo direta considerando as quatro caracteristicas de maior
interesse no melhoramento do mamoeiro (AIPF, FE, FI e PRODT), foi possivel a
indicacdo e selecdo de onze progénies superiores (Tabela 2). Destas onze, a
maioria foi progénies que segregaram para a caracteristica Golden, ou seja,
portadores do gene responsavel pela caracteristica Golden, objetivo deste
trabalho. Assim, sete progénies pertencentes a geracao (RC;S;) do cruzamento
inicial entre JS12 (genitor recorrente) e Golden (genitor doador da caracteristica)
foram indicadas como melhores progénies pelo indice de selecdo. As progénies
segregantes para a caracteristica Golden selecionadas foram as seguintes: 11
(B30RC;S;), 13 (32RC;Si), 14 (33RC;S;), 15 (34RC;S;), 19 (38RC;S;), 18
(37RC;S;) e 12 (31RC;S,).

Ao considerar a selecdo dos genotipos superiores dentro das melhores
progénies (Tabela 3), foram indicados vinte genoétipos superiores, todos eles
portadores da caracteristica Golden. Foram selecionados genoétipos das seguintes
progénies: 11 (30RC;S;), 12 (31RC;S;), 14 (33RC;S;), 15 (34RC;S;), 18
(37RC;S1) e 19 (38RC;S;). Segundo Resende (2007), a metodologia do
REML/BLUP proporciona o ordenamento dos genotipos potenciais para selecao,
explorando toda a variacdo genotipica entre e dentro de progénies, porém
considerando cada variavel analisada separadamente. Esse procedimento tem se
mostrado eficiente em estudos com cana-de-agucar (Pedrozo et al., 2009), feijao
(Chiorato et al., 2008) e seringueira (Costa et al., 2008a, 2008b).



Tabela 3 - Selecdo dos melhores gendtipos Golden dentro das progénies com base no indice genético padronizado (IG2) e selecéo
direta para quatro caracteristicas de importancia para melhoramento do mamoeiro

Progénie(PIt) Identificacdo AIPF FE
a VG Gs Xs a VG Gs Xs
11(2) 30RC;S;-1 0,67 51,68 0,81 51,81 7,27 109,67 8,31 110,72
11(7) 30RC;S;-5 0,65 51,66 0,80 51,81 6,92 109,32 8,23 110,63
11(8) 30RC;S;-6 0,64 51,65 0,80 51,81 6,82 109,22 8,21 110,61
11(4) 30RC,;S;-10 0,06 51,07 0,41 51,43 1,05 103,45 4,99 107,39
11(2) 30RC;S;-16 -0,08 50,92 0,25 51,27 -3,10 99,29 2,80 105,21
12(7) 31RC,;S;-18 -0,23 50,77 0,24 51,25 -3,78 98,61 2,55 104,95
14(1) 33RC;S;-1 0,49 51,50 0,75 51,76 5,76 108,16 7,78 110,18
14(1) 33RC;S;-8 0,04 51,05 0,38 51,40 0,58 102,98 4,66 107,06
14(2) 33RC,S;-14 -1,07 49,93 0,04 51,05 -12,39 90,00 0,08 102,48
14(9) 33RC;S;-18 -1,11 49,89 0,02 51,04 -12,61 89,78 -0,04 102,36
14(10) 33RC;S;-19 -1,11 49,89 0,02 51,03 -12,74 89,65 -0,07 102,32
15(3) 34RC;S;-3 0,33 51,34 0,71 51,72 5,46 107,87 7,54 109,94
15(4) 34RC;S;-4 0,33 51,34 0,71 51,72 5,45 107,85 7,51 109,91
15(1) 34RC,S;-16 -0,26 50,75 0,23 51,24 -4,11 98,28 2,39 104,79
15(9) 34RC;S;-21 -1,12 49,88 0,01 51,03 -12,98 89,41 -0,16 102,23
18(3) 37RC,S;-10 -0,33 50,68 0,20 51,21 -4,87 97,52 2,04 104,44
18(8) 37RC,S;-14 -0,33 50,67 0,19 51,20 -5,08 97,31 1,95 104,35
19(7) 38RC;S;-7 0,00 51,01 0,33 51,34 -0,65 101,75 3,98 106,38
19(10) 38RC;S;-9 0,00 51,01 0,33 51,34 -0,68 101,71 3,94 106,34
19(6) 38RC;S;-12 -0,34 50,66 0,19 51,20 -5,20 97,19 1,88 104,28

L



Tabela 3- Cont.

Progénie(PIt) Identificacdo Fl PRODT indice
a VG Gs Xs a VG Gs Xs
11(2) 30RC;S;-1 1,16 66,68 1,62 67,14 2,23 69,86 2,66 70,29 236,00
11(7) 30RC;S;-5 1,14 66,66 1,58 67,10 2,23 69,86 2,66 70,29 264,44
11(8) 30RC;S;-6 1,13 66,65 1,58 67,10 2,22 69,86 2,65 70,28 418,41
11(4) 30RC,S;-10 0,04 65,56 0,77 66,29 2,21 69,85 2,64 70,28 527,25
11(2) 30RC;S;-16 -0,53 64,98 0,39 65,91 -0,79 66,83 1,07 68,71 11,69
12(7) 31RC;S;-18 -0,53 64,98 0,39 65,91 -0,80 66,82 1,07 68,70 562,40
14(2) 33RC;S;-1 0,65 66,17 1,46 66,98 1,70 69,33 2,48 70,11 349,55
14(1) 33RC;S;-8 -0,04 65,47 0,71 66,23 0,80 68,44 1,66 69,29 300,72
14(2) 33RC,S;-14 -1,31 64,20 0,04 65,56 -2,85 64,77 0,35 67,98 323,28
14(9) 33RC;S;-18 -1,31 64,20 0,03 65,55 -2,86 64,77 0,34 67,97 284,03
14(10) 33RC;S;-19 -1,31 64,20 0,03 65,55 -2,88 64,75 0,33 67,96 304,20
15(3) 34RC;S;-3 0,59 66,11 1,37 66,89 1,56 69,20 2,38 70,02 97,43
15(4) 34RC,S;-4 0,58 66,10 1,36 66,88 1,56 69,20 2,37 70,01 115,31
15(1) 34RC;S;-16 -0,59 64,92 0,33 65,85 -0,91 66,72 0,96 68,59 171,65
15(9) 34RC,.S;-21 -0,67 64,84 0,28 65,80 -3,29 64,33 0,28 67,91 326,96
18(3) 37RC;S;-10 -0,67 64,84 0,28 65,80 -1,00 66,63 0,86 68,49 49,20
18(8) 37RC.S;-14 -1,33 64,18 0,01 65,53 -1,00 66,62 0,85 68,49 87,58
19(7) 38RC;S;-7 -0,16 65,35 0,58 66,10 0,23 67,86 1,50 69,13 246,61
19(10) 38RC;S;-9 -0,16 65,35 0,58 66,10 -0,10 67,52 1,49 69,12 235,23
19(6) 38RC;S;-12 -0,68 64,83 0,26 65,78 -1,04 66,58 0,82 68,45 68,67

a: valor aditivo; VG: valor genético; Gs: ganho com a selecao; Xs: nova média dos individuos selecionados
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Com base no indice genético padronizado (IG2), foram selecionadas 20
plantas possuidoras da caracteristica Golden, para o avan¢o de geracao, tanto de
autofecundacdes como de retrocruzamentos. Estes genotipos foram selecionados
dentro das progénies superiores com base na selecdo combinada, utilizando a
selecdo direta para as caracteristicas AIPF, FE, FI e PRODT, importantes no
melhoramento do mamoeiro. No entanto, € importante lembrar que os parametros
genéticos estimados bem como a eficiéncia do indice utilizado na selecdo séo
caracteres inerentes a populacdo trabalhada e as condicdes experimentais

estabelecidas neste estudo.
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3.3. ANALISE MOLECULAR DE PROGENIES SEGREGANTES DE MAMOEIRO
ORIUNDAS DE RETROCRUZAMENTO VIA MARCADORES
MICROSSATELITES

3.3.1. RESUMO

Apesar da crescente importancia da cultura do mamao no Brasil, existem poucas
cultivares disponiveis para plantio comercial. Neste contexto, o melhoramento
genético convencional associado as técnicas moleculares permite acelerar o
processo de obtencdo de novas cultivares. Nesse sentido, o objetivo do presente
trabalho foi fazer a caracterizagdo molecular de genétipos de mamoeiro derivados
da autofecundacdo da primeira geracdo de retrocruzamento, via marcadores
microssatélites, buscando o monitoramento do nivel de homozigose e
transferéncia do gene/alelo que confere a caracteristica Golden, bem como o
monitoramento da propor¢cdo gendmica parental nos genoétipos avaliados. A
distancia genética foi calculada pelo indice ponderado e representada por
dendrograma baseado no método hierarquico vizinho mais proximo e pela analise
das coordenadas principais. A partir da analise de 20 locos microssatélites, 19
genadtipos com a caracteristica Golden pertencentes a RC;S;, além dos gendétipos
parentais, foram avaliados. Os valores médios encontrados para o coeficiente de
endogamia foram de 0,36, e a analise gendmica revelou valores médios do

genoma parental recorrente de 64%. Tanto o nivel de endogamia quanto as
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propor¢cdes gendmicas, apesar de apresentarem valores médios abaixo do
esperado, mostraram-se eficientes em indicar individuos mais préximos ou que
apresentaram propor¢cdes do parental recorrente satisfatorios. Estes individuos
poderdo ser selecionados e deverdo ser candidatos ao avanco de geracdes tanto

de autofecundacdo como também de retrocruzamento.

3.3.2. ABSTRACT

Despite the increasing importance of the papaya crop in Brazil, there are few
available cultivars for commercial crop. In this context, the conventional breeding
associated with molecular techniques allow to speed the process of obtaining new
cultivars. Thus, the objective of the present work was the molecular
characterization of papaya genotypes derived from selfing of the first backcross
generation via microsatellite markers, seeking to monitor the level of homozygosity
and the transferring of the gene/allele that provides Golden characteristc as well
as monitoring the parental genomic proportion in the evaluated genotypes. The
genetic distance was calculated by the weighted index and represented by a
dendrogram based on Neighbor Joining hierarchical method and the Principal
Coordinates Analysis. From the analysis of 20 microsatellite loci, 19 Golden
genotypes belonging to RC;S; and the parental genotypes were evaluated. The
average value for the inbreeding coefficient was 0.36 and the genomic analysis
revealed average values of the parental recurrent genome of 64%. Both the level
of inbreeding and the genomic proportions were effective in pointing closer
individuals or those who presented satisfactories parental recurrent proportions,
despite showing up average values lower than expected. Such individuals should
be selected and become candidates for generation advancement of both selfing

and backcross.
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3.3.3. INTRODUCAO

O mamoeiro (Carica papaya L.), uma cultura tipicamente tropical, tem sido
cultivado em mais de ao redor do mundo, para o consumo de frutas frescas e
também para explorar seu , cujo objetivo é a extracdo da enzima proteolitica
papaina, que € amplamente utilizada na industria farmacéutica e industrias de
alimentos. Esta espécie é dipléide com 9 pares de cromossomos (Damascenoe
possui um genoma relativamente pequeno de 372 Mb, formada por um par de
cromossomos sexuais homomorficos, com diferencas apenas a nivel molecular
(Liu et al, 2004; Yu et al, 2008). As plantas possuem trés formas basicas sexuais
(femininas, masculinas e hermafroditas) (Storey, 1953).

Apesar da crescente importancia da cultura do mamé&o no Brasil, existem
poucas cultivares disponiveis para plantio comercial. E evidente que ha uma
necessidade de direcionar esforcos para programas de melhoramento que
promovam a ampliacdo da base genética através do desenvolvimento de
cultivares que tém caracteristicas agronémicas desejaveis e, principalmente, para
atender a demanda de mercado (Silva et al., 2007).

Neste contexto, o melhoramento genético mediado por programas de
retrocruzamentos permite a hibridagdo de gendtipos distintos, estabelecendo uma
importante estratégia de selecéo para a introgressao de interesse em variedades
de culturas.

Apesar da expressiva producao desta fruteira, a base genética estreita de
tipos comerciais de mamao tem sido bem documentada (Stiles et al., 1993;
Sondur et al., 1996; Kim et al., 2002; Ma et al.,2003; Silva et al., 2008). Ming et al.
(2008) ressaltam que uma plausivel justificativa para a consolidagdo desse
cenario esta na preferéncia cultural e no isolamento geografico, forcando a
selecdo de cultivares com base genética relativamente estreita, resultando em
uma baixa diversidade. A ampliagcdo dessa base genética implica a introgressao
de germoplasma exoético em programas de melhoramento como fonte de novos
genes, além da implementacao de programas de melhoramento que promovam a
hibridacdo de gendtipos divergentes, proporcionando o estabelecimento de novas
combinacgdes génicas.

Além da falta quanto a escolha de materiais superiores, a qualidade do

mamao em certas regides do Pais, como sudeste da Bahia, norte do Espirito
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Santo e, inclusive, nas regides norte e noroeste do Estado do Rio de Janeiro, tem
sido comprometida pela ocorréncia da “Mancha Fisiolégica do Mamoeiro”. A
variedade ‘Golden’ foi selecionada a partir da variedade ‘Sunrise Solo’, em areas
comerciais da regido norte do Estado do Espirito Santo (Costa e Pacova, 2003),
sendo vista como uma esperanc¢a na solugcédo do problema da mancha fisiologica,
por apresentar tolerdncia a este disturbio. O gendtipo ‘Golden’ possui
caracteristicas como coloracao verde-clara tanto das folhas como do fruto, polpa
vermelha, boa qualidade de fruto. A caracteristica Golden parece estar associada
a tolerancia ao distarbio abidtico conhecido como Mancha Fisiolégica do
Mamoeiro. A solucdo para um problema como este poderd ser alcancada pelo
melhoramento genético.

A Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro, em parceria
com a Empresa Caliman Agricola S.A., conduz um Programa de Melhoramento
do Mamoeiro, ja tendo registrado junto ao Ministério da Agricultura, Pecuéria e
Abastecimento nove hibridos de mamoeiro oriundos de cruzamentos entre
genodtipos do grupo Solo versus Formosa, com qualidade e produtividade
superiores as variedades Formosa em cultivo no Pais.

A transferéncia do gene Golden que confere tolerancia a mancha fisioldgica
para genotipos superiores, de grande potencial genético e agronémico para o
melhoramento, foi conduzida via retrocruzamento pelo grupo de melhoramento do
mamoeiro da UENF. Embora seja considerado um método bem conhecido de
introgressdo ou substituicdo de um alelo alvo, o grande nimero de geracdes
necessarias para recuperar o genoma do parental recorrente torna este método
de melhoramento um processo demorado e assim se faz necessario lancar mao
da selecdo assistida por marcadores (SAM), a qual ajuda os procedimentos
classicos, permitindo acelerar a recuperacdo do genoma do parental recorrente,
reduzindo o numero de geragBes necessarias para introgressdo do gene de
interesse (Hospital e Charcosset, 1997). Essa estratégia também pode aumentar
0 ganho genético e a eficiéncia econdmica em relacdo aos procedimentos
classicos (Oliveira et al., 2010).

Os objetivos deste trabalho foram monitorar a transferéncia da
caracteristica Golden em genétipos de progénies segregantes de mamoeiro;

caracterizar em nivel molecular tal populacdo via marcadores microssatélites;
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quantificar a proporgéo do genitor recorrente nas progénies avaliadas e com isso,
auxiliar a selegédo de gendtipos com a caracteristica Golden.

3.3.4. MATERIAL E METODOS

3.3.4.1. Material Vegetal

Foram avaliados 19 gendétipos que apresentaram a caracteristica Golden,
derivados do programa de melhoramento genético do mamoeiro conduzido pela
UENF, além dos genotipos parentais (JS12 e Golden).

As plantas Golden pertencentes a geracdo RC;S; avaliadas foram obtidas
pelo cruzamento inicial entre o genétipo JS12 (grupo Formosa) e o gendtipo
Golden (grupo Solo). Esse cruzamento teve como finalidade transferir para o
genadtipo JS12 (um dos genitores da cultivar ‘Calimosa’) a caracteristica Golden,
gue esta associada a tolerancia a Mancha Fisiologica do Mamoeiro.

Deste cruzamento, foi obtida a F;, que foi retrocruzada com o genitor
recorrente (JS12) e se obteve entdo um conjunto de plantas RC; e, destas,
apenas uma propor¢cado manifestou o carater Golden quando autofecundado
(RC;:S;), conforme o esperado. Os gendtipos que manifestaram o carater de
interesse foram avaliados no presente trabalho, uma vez que possuiam o carater
de interesse cujo objetivo principal é a transferéncia do carater Golden ao genitor
recorrente (JS12).

3.3.4.2. Extracdo de DNA gendmico

A extracao do DNA gendmico total foi feita usando folhas jovens segundo a
metodologia do Plant Genomics DNA Extraction Kit YGP 100 - RBC
(BioAmérica). As amostras foliares foram coletadas individualmente para cada
genotipo avaliado e, posteriormente, maceradas em nitrogénio liquido a -196 ° C.

Apbs a extracao, foi realizada a quantificacdo do DNA via analise em gel de
agarose a 0,8%, utilizando o marcador High DNA Mass Ladder (Invitrogen, USA).

As amostras de DNA foram coradas, utilizando a mistura de Blue Juice e
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GelRed™ na proporcdo de 1:1 e logo ap6s, foi realizada a captura da imagem
pelo sistema de fotodocumentagcdo MiniBis Pro (Bio-Imaging Systems). As
imagens foram submetidas a analise da quantificacdo pelo programa Image J e

diluidas para a concentracao final de trabalho de 10ng/uL.

3.3.4.3. Analise dos Marcadores SSR

O DNA dos gendtipos parentais (JS12 e Golden) foi utilizado primeiramente
para uma triagem de iniciadores microssatélites, com a finalidade de identificar
locos SSR polimérficos, capazes de diferenciar os dois genétipos antes de serem
utilizados na populacdo segregante. No total, foram analisados 114 iniciadores,
dos quais apenas 20 possibilitaram uma diferenciacdo bem definida entre os
parentais. Tais marcadores SSR foram desenvolvidos por Eustice et al. (2008) a
partir do mapeamento genético realizado por Chen et al. (2007).

As reacdes de amplificacdo dos gendtipos Golden e ainda dos genétipos
parentais foram realizadas utilizando-se 20 iniciadores SSR para um volume final
de reacao de 13 pL, conforme descrito por Ramos et al. (2011b), com algumas
modificacdes. As temperaturas de anelamento dos iniciadores variaram entre
60°C a 63 °C de acordo com cada iniciador. Os produtos da amplificacdo foram
separados por meio de eletroforese horizontal, em gel de agarose Metaphor 4 %,
corado com GelRed™ e visualizado pelo sistema de fotodocumentacdo MiniBis
Pro (Bio-Imaging Systems).

3.3.4.4. Analise dos dados

Os dados obtidos a partir da amplificacdo dos 20 iniciadores SSR foram
primeiramente convertidos em um cddigo numérico para cada alelo por loco e a
matriz numeérica foi desenvolvida atribuindo-se valores de um até o numero
maximo de alelos no loco, que neste caso, apresentou até dois alelos por loco.
Para um loco que apresenta dois alelos, tem-se a representacdo 11 e 22 para
formas homozigotas (A1A; e A2A;) e 12 para as formas heterozigotas (A1A2). A
partir da obtencédo desta matriz numérica foi calculada a distancia genética entre
0s materiais estudados, com auxilio do Programa GENES (Cruz, 2008). A analise

de agrupamento dos gendtipos através do dendrograma foi realizada por meio do
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método hierarquico Vizinho Mais Préximo com auxilio do programa Mega versao
5 (Kumar et al., 2009), e a dispersao grafica dos gendétipos, realizada com base
no meétodo da Analise das Coordenadas Principais (PCA), utilizando-se o
programa Genalex versao 6.3 (Peakall e Smouse, 2009).

Os valores do conteudo de polimorfismo (PIC), indice de Shannon,
heterozigose esperada (Hg) e heterozigose observada (Ho) foram estimados
através dos programas PowerMarker, versdo 3.25 (Liu e Muse, 2005), e
PopGene, versédo 1.31 (Yeh et al., 1999). E os gendtipos foram avaliados ainda
quanto a sua estruturacao genética utilizando-se o método bayesiano através do
programa Structure 2.3.1 (Pritchard et al., 2000). Foi utilizado o modelo de
presenca de mistura (“admixture model’) e as frequéncias alélicas
correlacionadas, usando Burnin Period = 50007, seguido de extensdo de 50000
repeticdes durante a andlise e o k 6timo utilizado foi igual a 2. A estrutura genética
das populac¢des também foi avaliada com uma abordagem baseyana analisando
0S genotipos SSR com o programa Structure (Pritchard e Stepheens, 2007).

A analise de proporcdo do genoma do genitor recorrente passado para 0s
individuos autofecundados da primeira geracdo de retrocruzamento (RC;S;) foi
realizada por meio da anotacdo dos alelos do genitor recorrente presentes em
cada individuo das geracdes segregantes para os 20 locos SSR avaliados. As
informacdes de alelos compartilhados foram reunidas em uma tabela no Microsoft
Excel, na qual puderam ser calculadas as porcentagens do genoma do genitor
recorrente nos individuos com a caracteristica Golden. Foram gerados gréaficos a
partir dos dados obtidos, indicando a propor¢cdo do genoma do genitor recorrente

em cada individuo das progénies segregantes.

3.3.5. RESULTADOS E DISCUSSAO

Foram analisados inicialmente um total de 114 marcadores microssatélites
nos parentais recorrente (JS12) e doador (Golden) com a finalidade de distinguir a
nivel molecular tais genotipos. Desse total, vinte (17,5 %) revelaram diferenca

entre 0s gendtipos parentais e foram utilizados na analise dos gendtipos
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possuidores da caracteristica Golden da populacdo (RC;S;) avaliada neste
trabalho. Os locos SSR geraram um total de 40 alelos, variando de um a dois
alelos por loco, gerando uma média de dois alelos/loco (Tabela 1).

A andlise dos locos SSR permitiu a estimacao da heterozigose esperada
(He), que na populacdo avaliada, variou de 0,17 a 0,51, com média de 0,42,
enquanto a heterozigose observada (Ho) variou de 0,09 a 0,71, com média de
0,31. Os valores baixos encontrados para a heterozigosidade observada na
populacdo sdo esperados indicando um excesso de homozigotos e esta
relacionada com o grau de selecdo praticada em tal populagdo. Porém essa
diferenca entre os valores esperados e observados de heterozigose pode estar
relacionada com a estrutura da populacdo em endogamia, mesmo em se tratando
da primeira geracao de retrocruzamento.

Em trabalho desenvolvido por Trindade e Dantas (2008), um conjunto de
83 plantas oriundas de duas populagbes segregantes F3 e de germoplasma de
mamoeiro, previamente selecionadas por apresentarem potencial de uso
agrondmico, foram utilizadas na analise molecular de 27 primers de
microssatélites, dos quiais, vinte deles foram polimérficos, permitindo a
identificacdo de 86 alelos, com média de 3,18 alelos por primer.

O contetdo de informacao do polimorfismo (PIC) estimado também pode
ser empregado para quantificar o polimorfismo genético de cada loco na
populacdo segregante. Os valores encontrados foram baixos, variando de 0,15 a
0,37, com valor médio de 0,32. O menor valor encontrado foi para os locos SSR-
70 e SSR-88, ambos com valores de 0,15, e o maior valor (0,37) foi encontrado
para os oito locos distintos SSR-4, SSR-40, SSR-49, SSR-50, SSR-51, SSR-82,
SSR-107 e SSR-114.
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Tabela 1 — Caracteristicas dos 20 pares de iniciadores microssatélites utilizados
na analise de 19 gendétipos Golden derivados de RC;S; e de seus genitores

Loco Sequéncia do primer Ta N°de He He PIC "
(5—-3) (°C) alelos

SSR-4 GAATCACGCGATGAGTCACA 60 2 0,51 0,57 0,37 0,69
SSR-8 GAAGCCTCAGTGAATCCAAA 60 2 0,45 0,28 0,34 0,63
SSR -10 TTTCTCCCACATGCACCACA 62 2 0,39 0,23 0,31 0,57
SSR -20 CTCCAAGAAAACTTTGACATGGG 60 2 045 0,09 0,34 0,63
SSR - 40 CGGTAGCGACTCATCGGACT 60 2 0,50 0,90 0,37 0,68
SSR -41 TGGTGGATGTTGATGCATGTT 60 2 049 0,23 0,36 0,67
SSR - 49 GCAGTCTCTTCTCTCCAAGGTCA 63 2 0,45 0,28 0,34 0,68
SSR -50 GCATGATGGTTCGGTTCAT 60 2 0,51 0,19 0,37 0,69
SSR-51 AAAGATGACCGGAGCCGT 60 2 0,50 0,23 0,37 0,68
SSR-70 TTCATCGTCTCGCTGAAATTGA 60 2 0,17 0,19 0,15 0,31
SSR - 76 AACCAGAACTCCAAAAAGAAATCC 60 2 047 0,71 035 0,65
SSR - 82 GACGTCAGCATAAAACTGGCAA 60 2 0,51 0,70 0,37 0,69
SSR -85 AGCACTGAGAAACGCCAAGC 60 2 0,28 0,33 0,23 045
SSR - 86 CCTTTGCATTGTCATGGCCT 60 2 043 0,33 0,33 0,61
SSR - 88 TGTTCTTCAATTGGTGAGAGTTTG 60 2 0,27 0,09 0,15 0,31
SSR -89 TCAAATGGCTGAAGCAAAGG 60 2 0,34 0,14 0,28 0,51
SSR-93 ATTTGACGTGGCAGCACCTT 60 2 0,37 0,28 0,29 0,54
SSR-101 GGTTGGATTGCTTTGCCTTAAA 60 2 0,48 0,19 0,36 0,66
SSR - 107 GCAGCCCGTACAGAAGAGGA 60 2 0,39 0,23 031 0,57
SSR - 114 CACACACTCGCAATGGTAAAGAA 60 2 0,51 0,09 0,37 0,69
Média 042 0,31 0,32 0,60

Ta: temperatura de anelamento; Hg: heterozigose esperada; Ho: heterozigose
observada; PIC: informacédo do conteudo de polimorfismo; I*: indice de Shannon

Tais valores de PIC encontrados nestes locos tém maior poder
discriminatorio entre os locos analisados, embora tenham apresentado valores
moderados de PIC. Para Cruz et al. (2011), quanto maior o niumero de alelos mais
o valor do PIC tende a se aproximar da heterozigose esperada.

Um indice que tem sido muito empregado em estudos de diversidade
genética dentro de populacdes e que se parece com indice de riqgueza genotipica
é o Indice de Shannon (riqueza genotipica da populac&o). Tal indice, proposto

para medir a diversidade ou riqueza de espécies em ecologia (Alfenas, 1991),



87

também pode ser empregado como uma medida de diversidade fenotipica ou
genotipica dentro de uma populacao (Picoli, 2004). Este indice define que quanto
mais proximos da unidade forem os valores estimados, maior sera a diversidade.
Os valores do indice de Shannon (n&o apresentados), considerando os genotipos
Golden avaliados, variaram de 0,31 a 0,69. O valor médio encontrado foi de 0,60,
revelando entdo a existéncia de uma moderada variabilidade na populacdo
estudada, porém suficiente para a continuidade do programa de melhoramento,
uma vez que se refere a plantas autofecundadas da primeira geracdo de
retrocruzamento (RC1S;).

A analise de diversidade entre os genoétipos a partir das estimativas da
heterozigosidade mostrou valores moderados a baixos, variando entre 0,05 a 0,60
com média de 0,32 (Tabela 2).

A andlise dos indices genotipicos a partir da estimacdo dos valores da
diversidade génica permitiu constatar uma diversidade entre os gendtipos da
mesma populacdo. Os valores encontrados para diversidade variaram de 0,04 a
0,49, com valor médio de 0,42.

Segundo Cruz et al. (2011), quando se trata de populacdes de
retrocruzamento, ha uma tendéncia ao decréscimo nos valores de PIC, indice de
Shannon e heterozigose observada ao longo das geracfes, 0 mesmo ocorrendo
em relacdo ao avanco de geracdes de autofecundacéo, levando a uma perda
progressiva da variabilidade.

A analise do coeficiente de endogamia ou indice de fixacdo (f) € um
parametro de grande importancia em programas de melhoramento visando ao
desenvolvimento de linhagens, pois permite mensurar o nivel de homozigose e
heterozigose na populacdo. A analise do coeficiente de endogamia entre os
individuos autofecundados da primeira geracdo de retrocruzamento deste
trabalho mostrou valores variando de -0,02 a 0,90, com valores médios de 0,36
(Tabela 2).



88

Tabela 2 — Gendtipos derivados da autofecundacdo da primeira geracdo de
retrocruzamento (RC1S;) e os respectivos valores da diversidade génica (DG),
heterozigosidade (H), PIC e coeficiente de endogamia (f)

Individuo  Genatipos DG H f

1 JS12 0,04 0,05 0,90
2 Golden 0,25 0,20 0,60
3 30RC;S;-1 0,45 0,40 0,22
4 30RC;S;:-5 0,46 0,35 0,30
5 30RC;S;1-6 0,49 0,50 -0,01
6 30RC;S;3-10 0,46 0,45 0,06
7 31RC;S;-21 0,42 0,35 0,32
8 33RC;S;-1 0,45 0,25 0,51
9 33RC;S;:-8 0,45 0,40 0,21
10 33RC;S;-14 0,46 0,15 0,70
11 33RC;S;-18 0,42 0,30 0,36
12 33RC;S;-19 0,46 0,35 0,32
13 34RC;S:-4 0,42 0,20 0,54
14 34RC;S;-16 0,34 0,05 0,89
15 34RC;S;-21 0,43 0,25 0,50
16 37RC1S;:-7 0,48 0,25 0,50
17 37RC;S;-10 0,36 0,15 0,69
18 37RC;S;-14 0,49 0,35 0,32
19 38RC;S;-7 0,49 0,60 -0,22
20 38RC;S:-9 0,48 0,52 -0,02
21 38RC;S;-12 0,48 0,60 -0,17

0,42 0,32 0,36

DG: Diversidade génica; H: Heterozigosidade; f: coeficiente de endogamia

Entre os genotipos parentais utilizados, o valor do coeficiente de
endogamia foi de 0,90 para o JS12 (genitor recorrente) e de 0,60 para o Golden
(genitor doador). Estes valores estdo proximos ao esperado haja vista sua

natureza genética. Foram encontrados alguns valores negativos para trés
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genatipos, o que ndo é comum de ser encontrado. No entanto, tais valores podem
estar associados ao maior valor encontrado para heterozigosidade.

Considerando a geracdo de retrocruzamento em que 0S genotipos se
encontram e o0 numero de geracbes de autofecundacdo, o coeficiente de
endogamia médio observado pelos resultados corresponde a valores
significativamente moderados a baixos, evidenciando assim que o nivel de
heterozigosidade é mantido com base nos locos microssatélites. Embora os
genadtipos avaliados sejam linhagens, esse resultado esta dentro do esperado
para as primeiras geragdes de retrocruzamento em que ainda ndo se observa
fixacdo de alelos, ja que as andlises foram desenvolvidas em genoétipos
pertencentes a geracdo RC;S;. Com o avanco de geracdes, a tendéncia €&
aumentar esses valores do coeficiente de endogamia ou indice de fixacao.

De acordo com Oliveira et al. (2010), o emprego dos marcadores
microssatélites na selecdo assistida pode ser um eficiente procedimento
empregado para o desenvolvimento de linhas endogamicas de maméao. Os
autores analisaram 83 linhas puras e trés populacbes segregantes de mamao
atravées da selecdo assistida por marcadores. Eles utilizaram 20 locos
microssatélites polimérficos e encontraram valores de coeficiente de endogamia
entre 0,63 e 1,00, sendo identificadas 11 linhas puras com 100% de endogamia,
além de 18 linhagens com valores proximos ao maximo (0,95 e 0,96).

Através dos marcadores microssatélites, foi estimada a proporcdo média
de recuperacdo do genoma do parental recorrente (PR), possivel pela sua
natureza codominante. Espera-se que, em relacdo a essa propor¢cdo média do
genoma recorrente, cada geracao t de retrocruzamento seja similar ao genitor
recorrente na ordem de 1-(1/2)"', em termos de média (Allard, 1960).
Considerando todos os gendtipos avaliados pertencentes a geragdo RC;S;, a
analise da proporcdo gendmica parental na populacdo revelou uma média de 64%
do genoma do PR, com valores individuais variando bastante de 42 a 95% (Figura
1).
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Figura 1 — Proporcdo gendbmica do parental recorrente (PR) nos dezenove
genotipos possuidores da caracteristica Golden pertencentes a geracao RC;S;. 1-
JS12(parental recorrente) e 2- Golden (parental doador)

Observa-se, pela variacdo dos valores individuais da populacdo, que
alguns genotipos apresentam proporcdes genémicas do PR dentro do esperado e
outros abaixo. Esse fato indica que a similaridade genémica de cada individuo
Golden com o genitor recorrente depende tanto do numero de geracdes de
retrocruzamento quanto do nivel de recombinacdo a medida que avancam as
geracdes de autofecundacdo. Mediante os resultados obtidos, foi possivel
observar trés genotipos possuidores da caracteristica Golden com uma maior
propor¢cdo do parental recorrente: 33RC;S3:-18 (90%), 34RC;:S;-16 (95%) e
37RC;S;-10 (88%).
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Segundo Frisch et al. (1999), uma justificativa proposta para estes
resultados encontrados seria de que blocos génicos ligados ao(s) gene(s) de
interesse provenientes do genitor doador podem ser inseridos no gendtipo
recorrente contribuindo para que, ao longo das geracbes, as proporcdes
esperadas ndo sejam encontradas. Tais segmentos provenientes do doador
podem carregar genes desfavoraveis. Neste caso, a selecdo fenotipica
juntamente com a selecdo molecular pode aumentar a possibilidade de tais

caracteristicas serem excluidas do programa de melhoramento.

Ramos et al. (2011b) afirmam que a selecdo com base em atributos
fenotipicos pode ocasionar o desvio da selecdo a favor do genitor doador,
retardando a recuperacdo do genoma recorrente, justificando os valores abaixo

do esperado.

De posse de tais resultados, € possivel verificar genotipos com proporc¢des
genbmicas satisfatdrias, indicando que o programa obteve éxito em transferir a
populacdo o gene que confere a caracteristica Golden, mostrando resultados

aceitaveis.

Por meio da analise de agrupamento realizada nesse estudo, utilizando o
método hierarquico vizinho mais préximo (Figura 2), considerando ainda o valor
da distancia genética de 0,5, foi possivel a observacdo de quatro grandes grupos
com os individuos Golden e os genitores recorrente e doador nas extremidades e
mais distantes geneticamente. O grupo | reuniu, além do genitor recorrente (JS12)
os individuos 37RC;S;-10, 31RC;S;-21, 33RC;S;-1 e 37RC;S;-1. Estes
individuos foram os mais proximos geneticamente do genitor recorrente (JS12),
sendo possiveis candidatos a proxima selecdo para avanco de geracdo de
autofecundacdo e retrocruzamento. O segundo grupo reuniu os individuos
34RC;S3-14, 33RC;S;-18, 34RC;S;-21, 34RC;S:-4 e 34RC;S;-16. O terceiro
grupo, alocou a maioria dos individuos, sendo composto por 33RC;S;-19,
30RC;S;-6, 38RC;S;-12, 38RC;S;-9, 30RC;S;-7, 37RC;S;-14, 33RC;S;-8 e
38RC;S;-7. Os individuos 30RC;S;-5 e 37RC;S;-7 formaram o quarto grupo (IV),
sendo estes individuos mais distantes geneticamente do genitor recorrente e mais

préximos geneticamente do genitor doador (Golden).
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Figura 2 — Dendrograma de dissimilaridade obtido pelo método UPGMA, dos 19
genodtipos com a caracteristica Golden provenientes da geracdo (RC;S;), além
dos gendtipos parentais JS12 e Golden. Coeficiente de correlagdo cofenética =
0,91

Em relacdo aos genitores utilizados neste trabalho, o agrupamento ocorreu
de forma coerente, visto que os individuos pertencem a primeira geracao de

autofecundagéo do primeiro retrocruzamento e possuem aproximadamente 64%
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do genoma do recorrente. Espera-se entdo que a cada geracdo de
retrocruzamento seja aumentada a proporcao do genitor recorrente.
A andlise das relacdes genéticas entre os gendtipos foi verificada também

pela disperséo grafica, via PCA (Principal Coordenate Analysis) (Figura 3).
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Figura 3 - Analise das Coordenadas Principais, considerando 19 gendétipos de
mamao derivados de retrocruzamento, o parental recorrente (JS12) e o parental
doador (Golden), com base na matriz de distancia obtida pela andlise dos
marcadores microssatélites

As duas primeiras coordenadas juntas explicaram 55,6% da variacao total
dos dados: 36,28% dessa variagao foi explicada pela coordenada 1 e 19,29%,
pela coordenada 2. Tais valores, apesar de serem considerados moderados,
indicam uma confiabilidade da dispersdo apresentada. Verifica-se uma separacao
entre 0s genotipos dos genitores recorrente (JS12) e o doador (Golden) e ainda
foi possivel verificar que os individuos possuidores da caracteristica Golden estédo
dispersados mais préximos do genitor recorrente do que o genitor doador, como
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ja era esperado, pois 0s genotipos avaliados pertencem a primeira geracdo de
retrocruzamento apresentando aproximadamente 64% do genoma do recorrente,
como confirmado pela a andlise das proporcbes genbmicas do parental
recorrente. Neste caso, pode-se lancar mao ainda da comparacdo das analises
moleculares e das avalia¢des fenotipicas para permitir uma maior eficacia na
selecdo dos gendtipos superiores, mais préximos do genitor recorrente. De
acordo com Ramos et al. (2011b), o uso dos marcadores microssatélites como
estratégia auxiliar a analise fenotipica desponta como um meétodo vantajoso, o
qual poderéa proporcionar uma maior efetividade no processo de retrocruzamento.

A andlise da estrutura genética dos individuos autofecundados da primeira
geracdo de retrocruzamento via auxilio do programa Structure foi obtida pela
escolha do K 6timo igual a dois, que correspondeu a uma mudanca abrupta no
grafico obtido (Figura 4) e permitiu a distincdo dos individuos da populacdo em
duas regibes gendmicas diferentes (vermelha e verde) como demonstrado pela
Figura 5.
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Figura 4 — Grafico com a obtencdo do K 6timo para analise da estrutura genética
dos individuos RC;S;

De acordo com tais resultados, verifica-se claramente a distingdo entre os
genitores recorrente (JS12) e doador (Golden) pelas diferentes cores das regides

gendmicas (vermelha e verde). E possivel verificar ainda a distingdo de cada
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individuo Golden da populacado, alguns com regides gendmicas mais similares ao
genitor recorrente e outros apresentando regifées genémicas mais similares ao
genitor doador (Figura 5 A). Foi possivel observar que a maioria dos genotipos
avaliados apresentaram maior similaridade, em média, com o genitor recorrente
JS12, confirmando o gréfico obtido pelo PCA, e quando observada em termos de
populacéo, verifica-se uma estruturagdo dentro dela, o que j& era esperado, pois
se trata da mesma populacdo analisada, porém com diferentes proporcées dos
genitores parentais (recorrente e doador). De acordo com a Figura 5 B, o0s
individuos com regifes genémicas mais similares ao genitor recorrente, de acordo
com sua estruturacdo genética, foram os gendtipos 34RC;S;-16, 33RC;S;-1,
37RC;S;-10, 31RC;S;-21, 33RC;S;-18, 34RC;S;-4, 30RC;S;-1, 34RC;S;-21,
33RC;S;-14, 30RC;S;-10 e 38RC;3S;-12, representando 58% do total de

individuos com a caracteristica Golden desta populacao.
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Figura 5 - Analise da estruturacdo genética dos 19 gendtipos de mamao e dos
genotipos parentais JS12 (recorrente) e Golden (doador). A — Estruturacao
genética com distribuicdo dos parentais nas primeiras canaletas e a populacéo
em seguida; B — Ordenamento dos individuos mais similares ao JS12 e ao Golden
a partir da estruturacao genética
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Tais resultados séo concordantes com as estimativas de diversidade e com
a anotacao dos alelos do genitor recorrente nas progénies, e comparando com as
estimativas de diversidade obtidas pelo método UPGMA, os quatro individuos
37RC;S;-10, 31RC;S;-21, 33RC;S;3-1, 30RC;S;-1 coincidem na similaridade com
0 genitor recorrente, e possivelmente poderao ser selecionados para o avango de
geracdes. Almeida (2007), trabalhando com espécies de algodoeiro, e Ramos
(2011), trabalhando com mamao, verificaram que o procedimento basico para
determinar como uma dada espécie esta geneticamente estruturada € a analise
das populac¢des via marcadores moleculares, afirmando que marcadores do tipo
microssatélites séo utilizados nesse sentido porque apresentam elevado nivel de
polimorfismo e expressao codominante.

A andlise da constituicdo gendémica dos individuos indica que o objetivo da
transferéncia do carater Golden para o JS12 tem sido alcangado, tendo em vista
os valores obtidos para proporcdo parental recorrente encontrados em alguns
genatipos da geracao RC;S;. Dessa forma, ha a possibilidade de obter dentro de
poucas geracdes de autofecundacdo linhagens do JS12 na versdo Golden,
agronomicamente superiores, que serdo posteriormente utilizadas em
cruzamentos com o SS72/12 também na versdo Golden e obtencdo do hibrido
‘Calimosa’ na versao Golden. A transferéncia do carater Golden para o SS72/12
(outro genitor do Calimosa) nao foi avaliada no presente trabalho, mas a
populacdo vem sendo conduzida pelo grupo de melhoramento do mamoeiro da
UENF.

Diante dessa perspectiva da obtencéo futura do hibrido Calimosa com a
caracteristica Golden, os resultados evidenciam a necessidade do avanco de
geracdes de autofecundacao para obter os indices de coeficiente de endogamia
desejaveis nas progénies. Por outro lado, a moderada variabilidade presente nas
geracfes RC;S; se mostraram satisfatorias para a continuidade do programa de
melhoramento, possibilitando a obtencdo de ganhos genéticos com a selecao de
genotipos com a caracteristica Golden, agronomicamente superiores. Diante
disso, evidencia-se a importancia de monitorar efetivamente a selecdo com
marcadores moleculares, especialmente os microssatélites, contribuindo para
economia de tempo e recursos financeiros no processo de desenvolvimento de

novos materiais geneéticos.
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4. RESUMOS E CONCLUSOES

A notavel importancia econémica da espécie Carica papaya L. em relacéo
ao baixo numero de variedades comerciais bem como a crescente pressado do
mercado por produtos de melhor qualidade revelam uma séria necessidade de
desenvolvimento de novas cultivares. Embora o Brasil detenha um destaque na
producdo mundial de mamao, ainda € grande o desafio para ampliar a base
genética da espécie cultivada, proporcionando reducdo da vulnerabilidade da
cultura e garantindo a disponibilizacdo aos agricultores de novos materiais
genéticos de alta qualidade, que possam competir no mercado com cultivares ja
existentes. No entanto, existe ainda um grande potencial para ampliar a
variabilidade genética dos campos de producdo atravées de programas de
melhoramento genético, contribuindo com a solucdo de problemas agronémicos.
A qualidade do maméao produzido no Brasil tem sido comprometida pela
ocorréncia da “Mancha Fisiolégica do Mamoeiro”, diante disso, a obtencdo de
material genético tolerante, como, por exemplo, a cultivar ‘Golden’, visa a
minimizar os prejuizos decorrentes da ocorréncia desse distarbio. Para tanto,
torna-se de grande relevancia a conducdo de programas que possibilitem o
desenvolvimento de novas combinagdes génicas e a geracdo de populacdes
segregantes. Essas estratégias aumentam as chances de identificar e selecionar
materiais genéticos promissores. A crescente disponibilidade de informacbes
biotecnolégicas, somada a reducdo de custos, tem possibilitado a adocédo de

técnicas moleculares eficientes que, associadas aos procedimentos classicos de
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melhoramento, podem gerar conhecimentos genéticos fundamentais para o
desenvolvimento de novas cultivares. Tais técnicas possibilitam a reducdo de
tempo e de custos no desenvolvimento de novos materiais genéticos, além de
prover importantes informacfdes genéticas livres dos efeitos ambientais que
auxiliam o melhorista na tomada de decisdo. Assim, nesta pesquisa, teve-se por
objetivo conduzir progénies segregantes de mamoeiro, associando técnicas
classicas e moleculares para auxiliar na identificacdo e selecdo de gendtipos
superiores.

De posse dessas informacdes, o presente trabalho teve como objetivo
obter materiais tolerantes a mancha fisiolégica através da conducéo de progénies
segregantes derivadas da autofecundacdo de plantas pertencentes a primeira
geracdo de retrocruzamento com o auxilio de procedimentos classicos e
moleculares, a fim de identificar e selecionar genétipos superiores com a
caracteristica Golden para o avango de geracoes.

Os resultados dos trés trabalhos aqui apresentados permitiram detectar,
nas progénies avaliadas, estimativas de variabilidade genética variando de baixa
a moderada. No primeiro estudo foram considerados dados morfoagrondmicos
para analisar a dissimilaridade genética primeiramente entre 123 plantas
hermafroditas de mamoeiro pertencentes a progénies segregantes para a
caracteristica Golden e, posteriormente, somente nos individuos possuidores da
caracteristica Golden. Os resultados obtidos permitiram indicar e selecionar trés
individuos promissores ao avanco de geracdo, portadores da caracteristica
Golden, através da utilizacdo do algoritmo Gower, que se mostrou coerente na
discriminacdo das progénies avaliadas e uma ferramenta a ser empregada em
estudos de dissimilaridade genética na cultura do mamoeiro.

A avaliacao realizada entre e dentro das progénies utilizando a metodologia
dos modelos mistos evidenciou que a populacdo dispbe de moderada
variabilidade, havendo possibilidades reais de progressos genéticos com a
adocéao de procedimentos de selecdo apropriados. Foi utilizado o indice IG2 para
realizar a sele¢do, o qual considera o valor genético do individuo. A utilizacao
deste indice IG2 evitou o efeito de escala, permitindo a sele¢cdo de progénies e
genotipos com desempenho satisfatorio para uma série de atributos, e néo
apenas para a variavel de maior valor mensurado. Assim, foi possivel identificar

as oito melhores progénies que segregaram para a caracteristica Golden e dentro
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delas, a selecdo de 20 gendtipos com a caracteristica Golden superiores com
ganhos preditos maiores do que a melhor testemunha, confirmando a
possibilidade de progresso genético.

A caracterizacdo molecular de gendtipos de mamoeiro derivados de RC;S;
via marcadores microssatélites buscou o monitoramento do nivel de homozigose
e transferéncia do gene/alelo que confere a caracteristica Golden, bem como o
monitoramento da propor¢cdo gendémica do genitor recorrente nos genotipos
avaliados. Foram analisados 20 locos microssatélites em 21 gendétipos de
mamoeiro, sendo 19 gendtipos possuidores da caracteristica Golden,
pertencentes a RC1S;, além dos gendétipos parentais. A analise gendmica revelou
valores meédios do genoma parental recorrente de 64%. Tanto o nivel de
endogamia quanto as proporcdes gendmicas, apesar de apresentarem valores
médios abaixo do esperado, apontaram individuos com niveis satisfatorios de
homozigose e com propor¢cées gendmicas do parental recorrente dentro do
esperado, criando a expectativa de obter dentro de poucas geracbes de
autofecundacédo linhas endogamicas muito proximas do genitor recorrente.
Porém, o monitoramento efetivo através dos marcadores moleculares deve ser
feito para auxiliar na redugéo de tempo na obtencdo dos materiais superiores com
a caracteristica Golden, bem como direcionando para que sejam selecionados
individuos com as proporc¢des gendmicas desejadas.

Com o desenvolvimento do presente trabalho, foi possivel a transferéncia
do carater Golden para o gendétipo JS12. A transferéncia do carater Golden para o
outro genitor do ‘Calimosa’, o SS72/12, jA vem sendo conduzida pelo grupo de
melhoramento do mamoeiro da UENF, visando a futura obtencdo do hibrido
‘Calimosa’ na versao Golden.

Diante desses fatos, ressaltam-se a importancia e as contribuicbes tanto
das avaliacbes classicas como das analises moleculares, permitindo, assim,

continuidade ao melhoramento populacional do mamoeiro.
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