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7 INTRODUCAO

8 A manga rosa ¢ uma variedade local (landrace) bastante apreciada, especialmente, devido suas

9 caracteristicas desejaveis como alto teor de vitamina C, alto teor de sélidos sollveis totais, aroma, sabor
10 e cor atrativa. Além, de amplamente adaptada as condi¢cBes multiambientais do agroecossistema Meio
11 Norte do Nordeste brasileiro.

12 Os programas de melhoramento genético, normalmente envolvem, pelo menos, trés etapas: inicio,
13 em que se objetiva formar uma populacdo-base para fins de melhoramento de bom desempenho, com ampla
14 variabilidade, baixa carga genética e boa adaptacdo; meio, em que ha preocupacédo na conducéo de familias
15 segregantes que permita maximizar os ganhos diretos, indiretos ou simultdneos em caracteristicas de
16 importancia; fim, em que ja se dispde de material genético melhorado e procura-se recomenda-los para
17 regibes amplas ou especificas, 0 que tornam os estudos da interacdo gendtipo versus ambiente, da
18 adaptabilidade e da estabilidade fundamentais (CRUZ et al,. 2007).

19 Analises multivariadas tém mostrado larga aplicabilidade nas etapas iniciais na rotina de
20 programas de melhoramento genético de plantas tais como estudos de diversidade genética se constituindo
21 em uma ferramenta estatistica eficiente na definicdo de padrdes classificatorios de gendtipos quanto o
22 agrupamento e disjuncdes de genoOtipos para fins de indicar cruzamentos que resultem em uma
23 complementariedade de seus genomas para atributos importantes ao processo seletivo.

24 Este estudo teve o objetivo de classificar os gendtipos quanto ao grau de diversidade genética para
25 orientar cruzamentos com potencial de sucesso no processo seletivo do programa de melhoramento de
26 manga rosa da Embrapa Meio Norte.

27

28 MATERIAL E METODOS
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29 A populacdo estudada compreendeu 26 acessos do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) da manga
30 rosa da Embrapa Meio Norte. As varidveis avaliadas em uma amostra aleatdria de cinco frutos em estagio
31 de maturacao fisioldgica completa foram codificadas da seguinte forma: MF = Massa do fruto (g); COMP
32 = Comprimento (mm); DMAIOR = Diametro maior (mm); DMENOR = Diadmetro menor (mm); MC =
33 Massa da casca; MS = massa da semente; SST = Teor de sélidos solGveis totais (BRIX); pH = pH; TP =
34 Textura da polpa; ATT = acidez total titulavel (%); B.A = Relacdo BRIX/ATT (Adimensional); POLPA =
35 massa da polpa (g); RP = Rendimento de polpa (%); EC = Espessura da casca.

36 O delineamento experimental empregado foi o de blocos completos casualizados com quatro
37 repeticoes.

38 Empregou-se 0 método da ligagdo média ndo ponderada - Unweighted Pair-Group Method

39  using Arithmetic Averages (UPGMA). Este método tem sido amplamente utilizado em estudos de
40  diversidade genética, pois este método considera médias aritméticas das medidas de distancias, o que

41  evita caracterizar a dissimilaridade por valores extremos entre os individuos considerados (CRUZ;
42 CARNEIRO, 2008).

43 Para determinar o nimero de grupos nos métodos hierarquicos, ha diversas formas, como:
44  razdes praticas do pesquisador; analise visual do dendrograma, sendo que 0 nimero de grupos é
45  determinado onde ha mudanca severa nas ramificacdes; e critérios estatisticos, como por exemplo, 0
46  método de Mojena (1977), utilizado neste estudo é baseado no tamanho relativo dos niveis de fusdes
47  (distancias) no dendrograma.

48 A proposta de Mojema é selecionar o niUmero de grupos no passo j que primeiramente satisfizer a

49  inequacdo: «r; > 6, emque: a;: valor da distancia de distancia do nivel de fusdo correspondente

50 aopassoj(j=1,2,...,n); 6,: valorreferencial de corte, dado por 8, = @ + kdy; « : média dos valores

51 de a; &,: desvio padrdo dos valores de « ; e k € uma constante, cujo valor adotado, conforme

52 Milligan e Cooper (1985) € de k=1,25 para a defini¢cdo do nimero 6timo de grupos.

53 As distancias entre grupos de gendtipos foram obtidas utilizando o software R (2012).

54

55 RESULTADOS E DISCUSSAO

56 Utilizando o método de ligacdo média entre grupos (UPGMA) com distancia Euclidiana, foi

57  possivel identificar o ponto de corte (pelo método de Mojema) no dendrograma (Figura ) a distancia de

58  60.04, que corresponde 28.39% da distancia maxima.
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Figura 1. Dedrograma pelo método UPGMA baseado na distancia euclidiana para agrupamento de
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26 genotipos de Manga Rosa.

De acordo com esse corte estabelecido foram formados de 3 grupos, a Figura 1 mostra a
composicao de cada grupo, sendo que o grupo | é formado por um elemento, o Grupo Il contém 15 e
0 Grupo Il contém 10 individuos. Com excecdo da espessura da casca (Coeficiente de Variacao -
CV =40,40) onde, provavelmente, deve ter ocorrido erros de ordem assistematica, todas as variaveis
apresentaram estimativas de CV atestando que o controle ambiental foi efetivo mostrando acuracia
experimental 6timas e satisfatdrias, dados nao apresentados. Desconsiderando-se a variavel EC, um
esquema de cruzamentos pode ser estabelecido entre 0s genotipos componentes dos grupos disjuntos
geneticamente. Assim, com o objetivo de obter progénies hibridas segregantes e com boa
performance, simultaneamente, para as caracteristicas alvo do programa de melhoramento genético
0 gendtipo 25 (grupo 1) pode ser cruzado com os gendtipos dos grupos Il e Il perfazendo 25
cruzamentos abertos planejados. Novo esquema de cruzamentos abertos pode ser planejado
envolvendo cada gendétipo que compde o grupo Il como os individuos que formam o grupo Ili
totalizando 150 cruzamentos desta foram, espera-se que se obtenha em uma populacéo hibrida para
selecdo de um ou alguns genotipos que carreguem em seu genoma alelos favordveis para MF,
DMAIOR, DMENOR, COMP, SST, pH, TP, ATT, B.A, POLPA e RP, simultaneamente.

Na Tabela , observa-se que as caracteristicas ideais para efeito do processo seletivo de um
ou alguns gendtipos elite se encontram dispersas nos trés grupos. As maiores médias das variaveis
MF, pH, TP, ATT, POLPA RP e EC sédo observados no grupo I; para as variaveis COMP, DMAIOR,
DMENOR, MC, MS, B.A assim como maior média de SST no grupo Ill. A maioria das menores
médias estdo presentes no grupo 111, com exce¢do das SST, TP, ATT e EC que as menores médias
séo observadas no grupo Il e B.A que a menor média é observada grupo I. Em um esquema planejado
de cruzamentos envolvendo gendtipos geneticamente divergentes e com alto desempenho per se, 0

gendtipo 25 do grupo | entra como parental que possibilita passar aos descendentes as seguintes
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caracteristicas desejaveis com valores altos de: MF, COMP, SST, TP, ATT, POLPA e RP. Os
individuos do grupo Il apresentam-se como doadores das seguintes variaveis: MF, COMP, DMAIOR,
DMENOR, B.A e POLPA. Por outro lado, os gendtipos que compdem o terceiro grupo podem
contribuir com alelos favoraveis para os seguintes atributos: DMAIOR, MC, MS, SST, TP, ATT e
B.A.

Tabela 1. Médias das variaveis para os 3 grupos obtidos, pelo método UPGMA, para os 26 genotipos
de Manga Rosa.

GRUPO MF COMP DMAIOR DMENOR MC MS SST pH TP ATT B.A POLPA RP EC

| 427,16 112,19 56,40 69,32 48,10 49,09 18,10 4,48 591 0,62 29,38 329,97 77,25 0,98
I 363,52 113,65 83,35 71,59 49,06 54,56 17,59 4,30 5,26 0,58 32,63 260,52 71,52 0,52
1l 307,70 106,15 78,23 66,72 45,85 42,01 18,60 4,25 5,46 0,61 32,05 219,84 71,29 0,61

CONCLUSOES
- As caracteristicas ideais para efeito do processo seletivo de um ou alguns genotipos elite se encontram
dispersas nos trés grupos, assim, um esquema planejado de cruzamentos envolve um total de 175
cruzamentos possiveis entre gendtipos que compdem 0s trés grupos geneticamente divergentes.
- Afim de obter caracteres favoraveis reunidos em um Unico ou alguns gendtipos, todas as
combinacbes passiveis de complementacdo genética envolvem um esquema de cruzamento do
gendtipo que forma o grupo | com os geno6tipos dos grupos Il e Il e entre 0s genotipos que compdem

o grupo Il como os individuos do grupo Il1.
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