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INTRODUCAO

O mamoeiro, Carica papaya L. é um representante da familia Caricaceae, a qual possui seis géneros
e 35 espécies, ocorrendo em regibes tropicais e subtropicais das Américas e Africa
(VANDROOGENBROECK etal., 2004). A fruta possui elevado valor nutritivo e excelente sabor, sendo muito
consumida “in natura” ou por produtos industrializados (SERRANO e CATTANEO, 2010).

Atualmente a mancha anelar é considerada uma das doengas mais destrutivas da cultura. Ela é causada
pelo Papaya ringspot virus, PRSV-p e tem sido fator limitante para a producdo de mamao, inviabilizando a
cultura em algumas regides (VENTURA; COSTA; TATAGIBA, 2013).

Ainda ndo existem no Brasil cultivares s resistentes ao PRSV. As tentativas de controle pelo uso de
variedades tolerantes e com a protecéo cruzada ndo tém apresentado sucesso no controle amplo e duradouro
dessa virose. No Brasil, a melhor solucdo encontrada para evitar a disseminacdo dessa virose e para 0 seu
controle, tem sido a erradicacdo precoce das plantas infectadas, amparada por legislacao estadual (VENTURA,;
COSTA; TATAGIBA, 2013).

A variabilidade genética disponivel nos bancos de germoplasma pode ser explorada nos programas de
melhoramento. Para isso, é imprescindivel conhecer a diversidade genética existente para selecionar genitores
geneticamente divergentes e com caracteristicas interessantes como, producao, qualidade de frutos e tolerancia
a doengas, e desta forma compor cruzamentos dialélicos, a fim de produzir hibridos com maior efeito heterético
e maior variabilidade nas geracoes segregantes (FALCONER, 1987).

Esse trabalho objetivou avaliar a diversidade genética em linhagens e hibridos de mamoeiro para o

PRSV em condicBes de campo e infecgdo natural pelo virus.
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MATERIAL E METODOS

O experimento foi instalado em dezembro de 2016 no Campo Experimental da Embrapa Mandioca e
Fruticultura, em Cruz das Almas, BA, localizada no Recdncavo da Bahia, situada a 12°40°39” de latitude S e
39°06°22” de longitude O de Greenwich, a 226 m de altitude. O clima da regido ¢ do tipo subimido, com
temperatura média de 24,1 °C, umidade relativa de 86% e pluviosidade média anual de 1.400 mm, com
periodos de chuvas entre os meses de margo e agosto (INMET, 2014). O solo é classificado como Latossolo
Vermelho-Amarelo, de textura argilosa e declividade de 0% a 3% (RODRIGUES et al., 2009).

Foram avaliadas, duas cultivares (Golden do grupo Solo e Rubi do grupo Formosa), sete linhagens
L33, L36, L45, L54, L60, L72, L74 e os hibridos H10x26, H10x54, H10x83, H26x72, H33x36, H33x56,
H52x54, H52x72, H52x83, H54x74, H54x78, H56x52, H56Xx60, H56x74, H58x74, H60x74, H60x83, H78x
84, VIGx54, VIGx72, VIGx78, totalizando 30 gendtipos.

O delineamento foi em blocos casualizados com 30 tratamentos, com quatro blocos, em que cada
parcela experimental foi representada por seis plantas, totalizando 720 plantas dispostas em linhas no
espagamento 3 x 2 m.

Trés mudas, com aproximadamente 20 cm de altura, foram plantadas por cova na area experimental,
para assegurar que, apds a sexagem, houvesse a presenca de pelo menos uma planta hermafrodita por cova.

O monitoramento das plantas teve inicio no més de abril de 2017 ap6s 4 meses do transplantio. Todas
as plantas foram avaliadas visualmente para identificacdo dos sintomas caracteristicos do PRSV. Foram
observados sintomas de clareamento das nervuras, mosaico, distor¢do das folhas jovens, estrias nos peciolos e
anéis nos frutos, esta avaliacdo foi conduzida até que 100% do plantio estivesse infectado, 0 que ocorreu no
8° més de avaliacéo.

Foi realizada analise multivariada de agrupamento, considerando a distancia euclidiana como medida
de dissimilaridade a partir dos dados padronizados. Os agrupamentos hierarquicos a partir da matriz de
distancia foram obtidos pelo método UPGMA — Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean
(SNEATH; SOKAL, 1973). A validagdo dos agrupamentos foi determinada por meio do coeficiente de
correlagdo cofenético (SOKAL; ROHLF, 1962). O critério para definicdo do nimero de grupos foi baseado no
pacote “NbClust” do programa R (CHARRAD et al., 2014). As andlises foram realizadas com auxilio do
programa estatistico R (R Core Team, 2018).

RESULTADOS E DISCUSSAO
O dendrograma obtido pela analise de agrupamento dos 30 genétipos pelo método UPGMA, com base

nas distancias genéticas generalizada de Mahalanobis (D2), utilizando-se para a progressdo da doenca da

mancha anelar no periodo de avaliagdo estudado encontra-se representado na Figura 1.
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Figura 1. Dendrograma baseado na distancia euclidiana e método de agrupamento UPGMA.

O método de agrupamento UPGMA permite o estabelecimento dos grupos de forma que exista
heterozigosidade entre grupos e homozigosidade dentro do grupo (CRUZ; CARNEIRO, 2003). O coeficiente
de correlacao cofenético (CCC) foi de R=0.87** e esta de acordo com os valores propostos por Bussab et al.
(1990), que consideram valores aceitaveis de coeficiente de correlagdo cofenético a partir de 0,80 para as
analises de agrupamento.

Desta forma, contatou-se a formacao de quatro grupos entre as linhagens e hibridos avaliados, o que
indica a existéncia de variabilidade entre os gendtipos avaliados. O grupo 1 foi constituido por 2 hibridos, o
H36x56 e H78x844. O grupo 2 foi constituido por 13 gendtipos, dos quais 4 sdo as linhagens L36, L54, L60 e
L74, e os outros foram os hibridos, H52x83 H60x74, H54x74, H56x60, H56x74, H60x83, H56x52, H33x36,
VIGx78. Por sua vez, o grupo 3 foi formado por apenas um hibrido, o VIGx54.

O grupo 4 foi 0 maior, composto pelos hibridos H54x78, H58x74, H52x72, H10x83, H52x54, H10x54,
H26x72, H10x26, VIGx72, pelas linhagens L72, L45, L33 e pelas cultivares Golden e Rubi, dos grupos Solo
e Formosa respectivamente, apesar de pertencerem a grupos distintos. Desta forma, a progressao da doenca foi
semelhante para as duas cultivares, assim como em todos os grupos formados o que demostra a eficiéncia do
método UPGMA.
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CONCLUSAO

O método de agrupamento UPGMA evidenciou que houve diversidade genética entre os gendtipos

estudados.
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