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INTRODUCAO

Os Citros compreendem o género Citrus L. e afins a este, com destaque para Poncirus Raf.,
Fortunella Swingle, Microcitrus Swingle, Eremocitrus Swingle e Clymenia Swingle. Esse complexo
grupo de plantas apresenta ampla variabilidade de forma, as quais foram se acumulando ao longo de
milénios (PASSOS et al., 2007). Nos bancos de germoplasma, a correta caracterizacdo e avaliacdo dos
acessos presentes € de fundamental importancia, podendo ser realizada com a utilizacdo dos descritores
de cada espécie. Estes descritores possibilitam diferenciar genotipos de acordo com uma serie de
caracteristicas, algumas com maior e outras com menor grau de variabilidade. Uma etapa de extrema
importancia que precede a selecdo de gendtipos superiores é 0 estudo das associagdes entre as variaveis,
pois em funcdo da complexidade ou da dificuldade operacional de fenotipagem de alguns caracteres
pode se lancar mao da selecdo indireta. Além disso, o conhecimento das correlagdes permite tracar
estratégias de selecéo alternativas para maximizar os ganhos. A técnica que permite a analise simultanea
de dados quantitativos e qualitativos foi proposta por Gower (1971). Este método permite a analise
simultanea de variaveis continuas e categoricas, utilizando uma escala de 0 a 1, independentemente do
namero de variaveis, como uma base de dados para a padronizacdo, o que facilita a construgdo de um
dendrograma. Objetivou-se no presente trabalho caracterizar os acessos de Citrus, com base em
descritores quantitativos, estimar a divergéncia com base na analise conjunta dos dados gquantitativos e
qualitativos, e avaliar as correlacdes fenotipicas para caracteres de fruto em genotipos de Citrus.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido no Banco Ativo de Germoplasma de Citros e no Laboratorio de
Pés-colheita da Embrapa Mandioca e Fruticultura — CNPMF, no municipio de Cruz das Almas (BA), no
periodo de agosto de 2015 a junho de 2016. Foram utilizados 43 acessos de Citrus, sendo 26 de Pomelo
(Citrus paradisi), 15 de Limdes Verdadeiros (Citrus limon) e 2 de Limdes Rugosos (Citrus jambhiri),
procedentes do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de Citros da Embrapa Mandioca e Fruticultura
(CNPMF). O estudo biométrico dos frutos foi realizado no Laboratério de Pds-Colheita da Embrapa —
pesquisadores, EMBRAPA Mandioca e Fruticultura, Cristina.fatima-machado@embrapa.br;
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CNPMF, sendo mensuradas as seguintes caracteristicas: peso médio do fruto (PMF — gramas),
comprimento médio do fruto (CMF — mm), largura média do fruto (LMF — mm), espessura da casca (EC
— mm); rendimento da polpa (REND — %); acidez titulavel (AT = % de &cido citrico); teor de sélidos
soluveis (SS - °Brix); relacdo SS/AT, pH, numero de sementes por fruto (NSF) e indice tecnolégico,
calculado pela expresséo, IT = rendimento em suco (%) x sélidos solGveis totais (°Brix) X peso da caixa
padrdo industrial de citros (40,8 kg)/ 10.000, expresso em quilograma de sélidos sollveis totais por
caixa. Os caracteres qualitativos foram avaliados mediante escala de notas: forma do fruto (FF): (1)
esferoide, (2) elipsoide e (5) obldide; cor do fruto: (2) verde, (3) amarela e (5) rosa); cor da polpa (CP):
(1) branca, (3) amarela e (5) rosa; presen¢a de umbigo: (1) Sim e (2) ndo. As amostras foram coletadas
individualmente, constituidas de 30 repeticdes. Os dados foram analisados de forma conjunta pelo
algoritmo de GOWER.

Inicialmente, realizou-se a andlise individual para as varidveis quantitativas e qualitativas,
utilizando a distancia euclidiana média e a distancia de Cole-Rodgers (COLE-RODGERS et al., 1997),
respectivamente. Uma analise conjunta dos dados qualitativos e quantitativos foi realizada para a
determinacdo da distancia genetica, com base no algoritmo de Gower (1971). Os agrupamentos
hierarquicos das analises individuais e simultaneas a partir das matrizes de distancia genética foram
obtidos pelo método de UPGMA - Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean. A validagéo
dos agrupamentos foi determinada pelo coeficiente de correlacdo cofenético (CCC). A significancia dos
CCC foi calculada pelo teste t de Mantel, com 1.000 permutacfes. Para a obtencdo das matrizes de
distancia genética das analises individuais e calculo dos CCC foi utilizado o programa Genes (CRUZ,
2008). A matriz de distancia genética utilizando o algoritmo de Gower foi obtida pelo programa R (R
Development Core Team, 2014). O dendrograma foi obtido pelo programa Statistica 7.1 (STATSOFT,
2005). O critério utilizado para a definicdo do nimero de grupos ideal foi o pseudo-t2, calculado com
auxilio do pacote “NbClust” do programa R. Utilizou-se a correlagdo de Pearson para verificar a
existéncia de relacdes entre as caracteristicas fisico-quimicas. Utilizou-se também o critério de Singh
(1981) para quantificar a contribuicdo relativa dos caracteres para a divergéncia genética dos acessos de
Citrus. Para esta finalidade, utilizou-se o aplicativo computacional Genes (CRUZ, 2008).

RESULTADOS E DISCUSSAO

De acordo com os valores de matriz de dissimilaridade, a maior distancia entre os genétipos foi
de 0,6295 entre o acesso Pomelo Imperial e o0 acesso Limao Tahiti IAC 5.1. Do ponto de vista
agrondmico, ambos materiais genéticos sdo interessantes, 0 acesso Pomelo Imperial € um dos maiores

em questdo de massa, além de apresentar um rendimento satisfatério e uma notavel porcentagem de
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solidos sollveis, a quarta maior entre 0s acessos analisados, porém, a sua relacdo SS/AT tem
superioridade elevada em relagdo aos demais acessos; ja 0 acesso Limdo Tahiti IAC 5.1, apresenta um
excelente rendimento de polpa de quase 50%.

O agrupamento hierarquico UPGMA (Figura 1) apresentou valor para a correlacdo cofenética (r
= 0,8574**) significativo. A analise simultanea pelo algoritmo de Gower foi utilizada para representar
graficamente a variabilidade dos acessos de Citrus pela sua maior eficiéncia em quantificar as diferengas
entre eles (Figura 1). Pelo critério do pseudo-t2, pode se observar que o ponto de maximo foi atingido
no passo da formacgéo de cinco grupos. Sendo assim, cinco grupos foram determinados como ideais para
a anlise do agrupamento UPGMA (Figura 1).
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Figura 1. Dendrograma de dissimilaridade genética entre quarenta e trés acessos de Citrus, obtido pelo método UPGMA, a
partir de 12 caracteres quantitativos e 4 qualitativos. Cruz das Almas, Bahia, 2016.

Como a maioria das correlagdes foi positiva com peso médio de frutos, a sele¢cdo simultanea
pode promover ganhos no peso de frutos de forma eficiente. Verificaram-se correlacGes positivas e
significativas entre as caracteristicas dos acessos de Citrus, com destaque para o peso médio do fruto
que apresentou maior correlacdo com a largura meédia do fruto (0,98) (Tabela 1). Essa correlacdo é
importante, pois indica que a selecdo de plantas com frutos mais pesados podera ser feita a partir da
medicdo do diametro médio do fruto. Outra correlagdo positiva e significativa foi observada entre pH do
fruto e relacdo SS/AT (0,94); enquanto que a acidez tituldvel apresentou correlacdo significativa
negativa com as variaveis pH do fruto e relacdo SS/AT (Tabela 1). Esses resultados concordam em parte

com os obtidos por Fadel (2015) em citros, em que o didmetro do fruto apresentou correlagdo positiva e
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significativa com as varidveis peso do fruto e ratio; indice tecnolégico com as variaveis solidos soliveis

e acidez titulavel; além de correlagdo negativa entre sélidos soluveis e rendimento de polpa.

Tabela 1. Coeficientes de correlagdo fenotipico entre os componentes fisico-quimicos de fruto em germoplasma

de citros. Cruz das Almas, Bahia, 2016.

Caracteres PMF CMF LMF EC REND AT SS SS/AT pH NSF IT
PMF - 0,86 098* 081** -045" -076" 043" 0,71 0,80** 0,68"  -003%
CMF - 0,85** 0,78** -0,48™ -0,55" 0,23 0,46 0,60 0,66™ -0,157
LMF - 0,87** -0,52 -0,82 051" 0,757 0,85** 0,72** 002"
EC - -0,77" -0,79" 063" 0,73" 0,86** 0,65  -0,008"
REND - 059 -0,72" -055" -0,65" -0,54" -0,07
AT - -0,69” -0,92" -0,97" -0,56" -012™
ss - 076 075" 045 01
SSIAT - 0,94**  0,56™ 011
pH - 0,62 005"
NSF - -0,19"
IT -

P
’

: significativoa 1 e 5 de probabilidade pelo teste t., respectivamente. NS: ndo significativo

Os caracteres quantitativos foram os que mais contribuiram para a divergéncia genética pelo
método Singh (1981), destacando-se 0 peso total do fruto com 93,83%, bastante expressivo, visto que 0
namero de sementes por fruto, a segunda variavel que mais contribuiu, alcangou apenas 2,57%.

CONCLUSOES

A divergéncia genética verificada na amostra de acessos que compdem o Banco de Germoplasma de
citros da Embrapa Mandioca e Fruticultura € consideravel, sobretudo quanto aos caracteres peso medio
do fruto, comprimento e largura de fruto, e sélidos soluveis;
A analise conjunta de dados qualitativos e quantitativos é viavel e pode permitir maior eficiéncia no
conhecimento da divergéncia entre acessos de bancos de germoplasma;
A selecdo dos frutos com maior largura média de frutos possibilita a obtengédo de citros mais pesados.
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