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Resumo — Na obtenc¢&o de linhagem para a composicao de hibridos é imprescindivel a manutencao
da distancia genética, favorecendo a expressdo da heterose. O objetivo do estudo foi avaliar a
diversidade genética entre familias de meios-irmaos (FMI) de mamoeiro para formacgéo de linhagens e
composicdo de hibridos. O delineamento experimental adotado foi blocos ao acaso, em que o0s
tratamentos foram constituidos de 19 FMI, com cinco repeticBes. Foram avaliados: altura de planta;
massa de fruto; teor de sélidos soluveis; numero total de frutos; niumero nos sem fruto; produgéo por
planta e; a incidéncia de acaro branco nas plantas. As FMI foram agrupadas pelo método da ligacéo
média entre grupo (UPGMA) e apés a selecao foram calculados o diferencial e o ganho de selecao.
Pelas informacdes obtidas do dendrograma verificou a formacdo de seis grupos com acuracia de
76,49%. Para manter a variabilidade genética disponivel, foi selecionada uma FMI de cada grupo.
Exceto para a massa do fruto, a sele¢do praticada foi favoravel aos objetivos do programa de
melhoramento.
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Introducéo

O mamoeiro (Carica papaya L.) € uma das fruteiras tropicais de grande importancia no Brasil, sendo
0 segundo maior produtor mundial, e o terceiro maior exportador da fruta. A despeito de sua importancia
econdmica, poucas cultivares e hibridos comerciais, que atendam tanto ao mercado interno quanto ao
externo e que agreguem além de alta produtividade e qualidade de frutos, a resisténcia a doencas,
estédo disponiveis no mercado (VIVAS et al., 2010). O crescimento continuo da cultura do mamao aliado
a um reduzido namero de cultivares tem resultado em uma uniformidade nos plantios comercias e uma
consequente reducdo da variabilidade genética (PINTO et al. 2013).

Para o desenvolvimento de novas cultivares, o conhecimento da diversidade genética disponivel

é de fundamental importancia, pois além de identificar combinacdes que possam expressar elevada
heterose, aumenta a perspectiva de selecdo de segregantes superiores, com a potencializacdo da
variabilidade no cruzamento entre genotipos divergentes (BEZERRA NETO et al., 2010). Para a
obtencado de hibridos, o conhecimento da divergéncia genética é utilizado para selecionar genitores
geneticamente distantes e com caracteristicas interessantes, como a producao, qualidade de frutos e
tolerancia a pragas e doencas, utilizados para compor a andlise dialélica (LUCENA; DANTAS, 2015).

O primeiro hibrido de mamao registrado no Brasil, o ‘Uenf/Caliman01’ (Calimosa), foi obtido por
Marin et al. (2006) utilizando uma hibridacdo entre materiais genéticos do grupo Solo e Formosa,
recomendado aos agricultores e vem sendo cultivado em diferentes regifes produtoras do Brasil, como
nos Estados do Rio Grande do Norte, Bahia e Espirito Santo (VIVAS et al., 2010). Para hibridos obtidos
dentro do grupo Formosa, Vivas et al. (2010) observaram que nao superaram as médias dos seus
genitores, ndo manifestando, portanto, a heterose, em fungdo da pouca distancia genética entre os
parentais.
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O objetivo do estudo foi avaliar a diversidade genética entre familias de meios-irméos de mamoeiro,
buscando selecionar materiais contrastantes para formacéo de linhagens a serem usadas na obtencéo
de hibridos.

Metodologia

O experimento foi instalado na Fazenda Experimental do Instituto Capixaba de Pesquisa,
Assisténcia Técnica e Extensao Rural (Incaper) em Sooretama, ES (19°03’S; 40°08'W) principal regido
produtora de mamoeiro. O clima da regido é classificado como tropical com estacao seca (classificacdo
de Koppen: Aw), com temperatura do ar anual média de 23,5 °C e precipitacdo anual média de 1.276
mm (ALVARES et al., 2013).

Foram avaliadas 19 familias de meios-irméos (FMI) previamente selecionadas de uma populacéo
da cultivar Rubi Incaper 511 (MELO et al., 2015). Para formagé&o das FMI estudadas, 150 plantas foram
selecionadas para maior produtividade e teor de solidos solliveis. As sementes das plantas
selecionadas, em que o parental feminino era conhecido e o parental masculino era a mistura de pélen
da populacéo, formaram as FMI.

O delineamento experimental foi de blocos ao acaso, com cinco repeticdes e nove plantas por
parcela, sendo cinco delas consideradas uteis. Como bordadura foi utilizada a ‘Rubi Incaper 511°. O
espagamento utilizado foi de 3,5 x 2 m, o sistema de irrigagdo foi por gotejamento e os tratos culturais
foram realizados conforme recomendacgdo para cultura (MARTINS; COSTA, 2003). O plantio foi
realizado em novembro de 2015.

Foram avaliadas as seguintes caracteristicas:

e Altura de planta (AP), em cm, avaliada aos oito meses apds o transplantio;

e Incidéncia de acaro branco (Polyphagotarsonemus latus) (ACA), obtido pelo somatério do
numero médio de plantas afetadas por parcela, entre os meses de julho e dezembro de 2016;

¢ Numero total de frutos (NFT), avaliado pela contagem de frutos por planta aos 180, 240 e 360
dias apés o transplantio;

¢ NuUmero de nés sem fruto (NSF), avaliado pela contagem de nés sem a presencga de frutos aos
180, 240 e 360 dias.

e Massa de fruto (MF) em g; pesados em uma amostra de trés frutos por planta, aos 180 dias
apos o transplantio;

e Teor de soélidos sollveis (SS), em °Brix, medidos em uma amostra de trés frutos por planta
colhidos aos 180 dias ap0s o transplantio no estadio 2 de maturacéo (15% da superficie da
casca amarela);

¢ Produtividade (PROD), em kg planta?, obtido pela multiplicacdo do NFT pela MF;

Para a quantificacdo de divergéncia genética foi estimada a matriz de dissimilaridade genética pela
Distancia de Mahalanobis. A partir da matriz foi realizado o agrupamento dos gendtipos utilizado o
meétodo hierarquico da ligacdo média entre grupo (Unweighted Pair-Group Average — UPGMA). A
validacdo dos agrupamentos foi determinada pelo Coeficiente de Correlacdo Cofenético (CCC)
(SOKAL; ROHLF, 1962). A significaAncia da correlagdo cofenética foi calculada pelo Teste de Mantel
(1967) (1.000 permutacdes).

A partir do agrupamento gerado, a selecdo foi praticada de modo a obter a maior variabilidade
possivel, visando explorar o vigor hibrido causado pela heterose. Para tal, foi selecionada uma familia
de cada agrupamento formado pelo UPGMA. A partir dos genotipos selecionados, para cada
caracteristica foi calculada a nova média, o diferencial de selecdo e o ganho de selecdo. Para o célculo
do ganho de selecdo foi utilizada a herdabilidade obtida pela andlise de variancia. A analise dos dados
foi realizada com auxilio do programa Genes (CRUZ, 2013). Para o agrupamento pelo método UPGMA
e para a determinacgdo da correlacdo cofenética, utilizou-se o Programa R (R DEVELOPMENT CORE
TEAM, 2006).

Resultados

O agrupamento das familias de meios-irmaos pelo método hierarquico da ligacdo média entre
grupo (UPGMA) dividiu os gendtipos em seis grupos (Figura 1):

XXI Encontro Latino Americano de Iniciacdo Cientifica, XVII Encontro Latino Americano de Pds-Graduacgdo e 2
VII Encontro de Iniciacao a Docéncia — Universidade do Vale do Paraiba.



Cl E N C' A Cl E N CIA Dias 26 e 27 de outubro de 2017

e Grupo I, composto pelas FMI 489 e 609, agrupou os genétipos com plantas mais baixas e
alta produtividade por planta;

e Grupo ll, formado por quatro FMI com as menores incidéncias de acaro branco;
Grupo lll, formado por seis FMI que se caracterizam por serem altas;
Grupo IV, formado pelo gendétipo 463, que é o gendtipo de maior teor de sélidos sollveis
e menor massa de fruto;

e Grupo V, composto pelas FMI 400 e 591, além da cultivar Rubi Incaper 511, que sdo os
genotipos de menor teor de soélidos soluveis;

e Grupo VI, composta pelas FMI 179, 119 e 307, que sdo gendtipos de teor de solidos
sollveis altos e baixos numeros de nos sem fruto.

O coeficiente de correlacdo cofenético, que expressa a adequacdo da representacao grafica do
agrupamento as distancias reais entre os gendtipos foi de 0,7649 e significativo pelo teste de Mantel.

Figura 1 - Dendrograma de dissimilaridade genética entre 19 familias de meios-irméos de mamoeiro
obtido pelo método hierarquico de médias ponderadas (UPGMA), com base em sete descritores
quantitativos. Coeficiente de correlagédo cofenética (CCC): 0,7649*.
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Fonte: os autores

A média geral dos genétipos avaliados indicou uma produtividade por planta de 44,79 Kg/planta,
com 38,64 frutos de 1.158,64g com teor de sélidos soluveis de 9,02°Brix. A selecéo foi praticada com
objetivo de manter a variabilidade genética da cultivar, para, posteriormente, explorar a heterose por
meio de hibridos. Para isso, foram selecionados as FMI 70; 113; 179; 400; 463 e 498, um gendétipo de
cada grupo formado pelo agrupamento UPGMA apresentado na Figura 1 (Tabela 1).

As FMI selecionadas mantiveram as médias bem préximas aos originais. Os maiores diferenciais
foram obtidos para o numero total de frutos (ganho de 3,40%) e nimero de nés sem fruto (reducéo de
10,26%). Como a herdabilidades dessas caracteristicas é de 51,07 e 77,90%, respectivamente, 0s
ganhos genéticos, que refletem os ganhos efetivos na proxima geracéo sédo de 1,73 e -8,00% (Tabela
1).

Os valores de herdabilidade variaram de 40,24% para incidéncia de acaro nas folhas e 86,22% para
a massa dos frutos. Ja os ganhos genéticos, variaram de -8,00 a 2,15% para o nimero de nds sem
fruto e teor de sdlidos sollveis, respectivamente. Para NSF, AP e ACA o ganho de selecédo negativo é
favoravel aos objetivos de programa.

Discusséao

Um importante fator a ser considerado na andlise de grupamentos € sua consisténcia e adequacao
aos dados. A correlacdo cofenética € uma andlise que estabelece uma correlagédo entre a matriz de
dissimilaridade e o dendrograma gerado a partir dela. Assim, o coeficiente de correlagédo cofenético
(CCC) podem ser empregado para aumentar a confiabilidade das conclus@es frente a interpretacéo
dos dendrogramas (SOKAL; ROHLF, 1962). O CCC obtido nesse estudo foi de 76,48% e significativo
pelo teste de Mantel, o que possibilita a realizacdo de inferéncias por meio da avaliacdo do
dendrograma. Esse resultado corrobora com outros trabalhos descritos na literatura que relatam que
0s agrupamentos mais consistentes, revelados por maior coeficiente de correlagdo cofenética, foram
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aqueles formados pelo método da ligacdo média entre grupo — UPGMA (CARGNELUTTI FILHO et al.,
2010).

Tabela 1 — Familias de meios-irmaos (FMI) de mamoeiro selecionadas, média geral e das FMI
selecionadas, diferencial de selecéo e ganho de selegéo para sete caracteristicas avaliadas.

Familias Variaveis
AP MF ACA SS NFT PROD NSF
FMI 70 174,10 1200,40 1,63 9,48 40,29 47,96 21,09
FMI 113 136,93 1309,00 1,75 8,93 45,49 59,14 15,12
FMI 179 149,25 881,56 1,12 10,27 33,41 29,50 14,74
FMI 400 160,62 1088,80 2,06 7,86 44,31 48,62 18,98
FMI 463 149,57 798,00 1,55 10,63 41,08 32,89 15,49
FMI 498 126,67 1461,40 1,73 8,56 35,15 51,48 13,91
Média Geral 153,27 1158,64 1,65 9,02 38,64 44,79 18,45
Média das FMI Selecionadas 149,52 1123,19 1,64 9,29 39,96 44,93 16,56
Diferencial de selecéo -3,75 -35,45 -0,01 0,27 1,31 0,14 -1,89
Diferencial de sele¢éo (%) -2,44 -3,06 -0,87 2,99 3,40 0,31 -10,26
Herdabilidade (%) 74,38 86,82 40,24 71,76 51,07 59,94 77,90
Ganho de selecdo (%) -1,82 -2,66 -0,35 2,15 1,73 0,19 -8,00

AP: altura de planta (cm); MF: massa de fruto (g); ACA: incidéncia de acaro branco; SS: teor de sélidos soluveis
(°Brix); NFT: nimero total de frutos; PROD: produtividade (kg planta™); NSF: nimero de nés sem fruto.
Fonte: os autores

Pelo método UPGMA houve a formacéo de seis grupos, sendo que no maior deles (Glll) estao
contidos 30% dos genétipos avaliados. O numero de grupos formados indicou um grau de variabilidade
desejado, mostrando que os genétipos possuem caracteristicas que os diferenciam, o que é vantajoso
ao melhoramento genético da espécie. Avaliando 22 gendtipos de mamoeiro por meio de dezessete
caracteres morfoagronémicos e de qualidade de frutos, Lucena; Dantas (2015) obtiveram a formacao
de quatro grupos. Pela consisténcia dos genoétipos dentro de cada grupo, esses autores concluiram
que a metodologia utilizada foi eficiente para quantificar a variabilidade genética existente (LUCENA;
DANTAS, 2015). Aliado a isso, Pinto et al. (2013) ressaltam que o reduzido nimero de cultivares
disponiveis tem resultado em uma uniformidade nos plantios comercias e uma consequente redugéo
da variabilidade genética. Assim, resultados como esse sao favoraveis a obtencéo de novos genétipos,
e por consequéncia, a sustentabilidade da cultura.

Os ganhos de selecéo sédo obtidos pela multiplicacdo do diferencial de selecéo pela herdabilidade,
assim, maiores herdabilidades s&@o favoraveis para a obtengdo de um maior ganho genético. Com
excecdo de ACA e de NFT, os valores de herdabilidade obtidos nesse experimento foram altos, o que
auxilia no processo de selecéo. Dias et al. (2011) relataram valores de herdabilidade para 0 mamoeiro
entre 50,44%, para NFT e 96% para MF, indicando que, havendo interesse dos programas de
melhoramento, ha possibilidade de ganhos expressivos com o0 emprego de métodos simples de selecao
em populacdes segregantes.

Para a altura de planta, incidéncia de 4caro e numero de nds sem fruto o ganho genético negativo
¢é favoravel aos obtivos do programa de melhoramento, uma vez que a sele¢do desejada para essas
caracteristicas € em sentido negativo. Para a massa do fruto, o ganho de selecdo negativo é
desfavoravel, no entanto, nessa fase do programa de melhoramento o objetivo é a formagéo de linhas
homogéneas para compor hibridos, e assim, o que foi priorizado foi a divergéncia genética entre os
materiais, para, posteriormente, ter heterose de maior efeito. Trabalhando com a obtencgéo de hibridos
de mamoeiro para resisténcia a pinta-preta, Vivas et al. (2012) observaram que todos os hibridos
provenientes dos cruzamentos dentro do grupo ‘Formosa’ ndo superaram as médias dos seus
genitores, possivelmente pela pouca distancia genética entre os genitores avaliados. Isso reforca a
necessidade de manutencdo da variabilidade genética para 0 sucesso dessa estratégia de
melhoramento genético.
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Conclusao

As familias de meios-irméos avaliadas ficaram divididas em seis grupos, indicando existéncia de
variabilidade genética entre os materiais. Foram selecionadas seis FMI, sendo uma de cada grupo,
buscando manter a variabilidade genética nas etapas futuras no programa de melhoramento de plantas.
Exceto para a massa de fruto, as FMI selecionadas tiveram ganhos de selegdo favoraveis aos objetivos
do programa de melhoramento.
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