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Resumo

O objetivo deste trabalho foi promover a andlise simultinea de varidveis morfo-agrondmicas e
moleculares e posterior agrupamento para definicdo da diversidade genética do germoplasma de
mamoeiro. Foram avaliadas 12 caracteristicas morfoldgicas discretas, 20 agrondmicas continuas e 383
marcas discretas de AFLP (Amplified Fragment Length Polimorphism), em 17 acessos de
germoplasma. Utilizou a distdncia de Gower para obtencdo da matriz de distancia genética e quatro
técnicas de agrupamento. O método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean)
apresentou a melhor correlacdo cofenética (0,77) e, portanto, foi utilizado para a interpretacdo dos
dados. Foram formados seis grupos principais de diversidade, sendo que as variedades comerciais
Golden, Sunrise o hibrido Calimosa e os acessos CMF070 e CMF028 foram agrupados. Ampla
variabilidade foi encontrada na andlise destes 17 genétipos de mamoeiro, passiveis de utilizacdo no
melhoramento genético.

Introducao

No Brasil, utiliza-se um ntimero restrito de variedades e hibridos de mamoeiro, em fungdo das
exigéncias do consumidor por frutos com tamanho, formato, sabor e coloragdo bem definidos, além da
restrita disponibilidade de genétipos para os produtores. Isso provoca limitagdes a expansdo do
cultivo, bem como aumento da vulnerabilidade genética dos plantios.

E premente o aumento dessa variabilidade genética por meio da incorporagio de novo germoplasma
aos programas de melhoramento genético, visando a adaptacdo ou desenvolvimento de novas
variedades ou hibridos. Contudo, a caracterizag@o e o estudo da variabilidade genética das colecdes de
germoplasma é o primeiro passo a ser conduzido nessa direcdo. A quantificacdo dessa variabilidade
genética pode ser feita com o uso de caracteristicas discretas (morfoldgicas e moleculares) e continuas
(agrondmicas). Em muitos casos, a andlise e interpretacdo destas caracteristicas sdo feitas
separadamente em virtude da falta de modelos matemadticos que associem as informagdes dos dados
discretos e continuos em uma dnica matriz de dados. Com isso, observam-se vdrias discrepancias em
relacdo aos agrupamentos e as infer€ncias em relacdo a similaridade dos gendtipos.
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Gower (GOWER, 1971), prop6s uma metodologia para andlise simultdnea de varidveis continuas e
categdricas, utilizando uma escala de 0 a 1, independente do nimero de varidveis como ponto base
para padroniza¢do dos dados, o que facilita a constru¢do dos dendogramas. Recentemente, esta
metodologia foi implementada no “SAS” e no “R”. Assim, o objetivo deste trabalho € utilizar os
diferentes dados da caracteriza¢do de acessos do Banco Ativo de Germoplasma do Mamoeiro (BAG-
Mamaio) da Embrapa Mandioca e Fruticultura Tropical (CNPMF) para promover o estudo conjunto
sobre a variabilidade genética de 17 acessos.

Material e Métodos

Dezessete acessos do BAG-Mamdo do CNPMF foram avaliados para as seguintes varidveis
categoricas: 1) cor do caule; 2) cor do peciolo; 3) pigmentacdo do caule; 4) forma das folhas; 5) forma
bordos foliares; 6) cera nas folhas; 7) tipo de florescimento; 8) cor fruto imaturo; 9) formato de frutos;
10) cor da polpa; 11) formato da base do fruto e 12) formato da cavidade do fruto. Com relagdo as
varidveis continuas avaliaram-se as seguintes: 1) didmetro do caule (20 cm do solo); 2) comprimento
do peciolo da folha; 3) comprimento da folha madura; 4) largura da folha madura; 5) altura da planta;
6) nimero de flores por pedinculo; 7) nimero de frutos por axila; 8) niimero de frutos por planta; 9)
comprimento do peddnculo; 10) firmeza do fruto; 11) peso do fruto; 12) comprimento do fruto; 13)
diametro do fruto; 14) diametro da cavidade do fruto; 15) espessura da casca; 16) espessura da polpa;
17) acidez (gramas de acido citrico/100g); 18) brix (%); 19) ratio e 20) pH.

Os dados moleculares foram obtidos com o uso da técnica de AFLP (VOS et al., 1995). O DNA
gendmico foi digerido com as enzimas EcoRI e Msel, corte raro e freqiiente, respectivamente. O DNA
foi pré-amplificado com o uso de uma base seletiva, conforme a combinacdo: E+A/M+C, onde E =
adaptador EcoRI; M = adaptador Msel; A = adenina e C = citosina. A amplificacdo seletiva foi feita
utilizando os iniciadores com trés bases seletivas para as enzimas de corte raro (E+ACT, E+AAC) e
tré€s para Msel (M+CAA, CAC, CAT, CTA, CTC, CTG e CTT). A visualizacdo dos resultados foi
realizada ap0s eletroforese em gel de poliacrilamida 6% e coloracdo com prata (CRESTE et al., 2001).

A andlise simultanea dos caracteres morfo-agrondmicos e moleculares foi realizada para determinacdo
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da matriz de distidncia genética com base no algoritmo de Gower dado por: S i= k:lp—, onde K
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k=1
¢ o numero de varidveis (k = 1, 2,..., p); i e j dois individuos quaisquer; W;; sdo os pesos atribuidos
para a comparag@o ijk, anotando-se 1 se a comparagdo € vélida e O se € invélida (se o valor da varidvel
estd ausente em um ou ambos os individuos); S; € a contribui¢do da varidvel K para a similaridade
entre os individuos i e j, com valores entre 1 e 0. Se o valor da varidvel K € o mesmo para ambos 0s
individuos para uma varidvel nominal, entdo S;; € igual a 1, caso contrdrio é 0. Para uma varidvel
I X ik X Jjk | - . .. ..
continua S = 1 ————— onde Xj and Xj sdo valores da varidvel K para os individuos i e j,
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respectivamente, e Rg € o valor da amplitude para a varidvel K na amostra. A divisdo por Rg elimina a
diferenca entre a escala das varidveis e produz um valor que varia entre 0 e 1 com igual peso.

Apds a obtengdo da matriz de distancia, os acessos foram agrupados pelos métodos de Ligacdo
Simples, Ligacdo Completa, Método de Ward e pelo UPGMA. Também foram obtidos os coeficientes
de correlag@o cofenética, que foram testados pelo teste ¢. Os dados foram analisados pelo programa R
(http://www.r-project.org).



Resultados e Discussao

O método de agrupamento UPGMA foi o que apresentou a maior correlacdo entre a matriz de
dissimilaridade e o dendrograma gerado, com valor da correlacdo cofenética de 0,77. Os métodos de
ligagd@o simples, ligagdo completa e de Ward apresentaram valores significativos de 0,68; 0,66 e 0,69,
respectivamente (Tabela 1). Portanto, o método UPGMA foi utilizado para representar a variabilidade
dos gendtipos de mamoeiro, pela sua maior eficiéncia em representar graficamente os contrastes entre
genotipos.

Table 1. Correlagdo cofenética entre a matriz de dissimilaridade e os quatro métodos de agrupamento
utilizados para estimar a divergéncia genética entre 17 acessos de mamoeiro do BAG-Mamao do
CNPMF.

Distancia Meétodos de agrupamento
Ligacgdo simples Ligagcdao Completa Ward UPGMA
Gower* 0,68%* 0,66** 0,69%* 0,77**

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste t.

Considerando o valor médio da distancia de Gower como ponto de corte para definicio dos
agrupamentos, foram obtidos seis grupos de dissimilaridade com base na técnica de UPGMA (Figura
1). O grupo A foi formado pelos acessos CMF-L48-08, Calimosa, Golden, CMF-L30-08 e Sunrise; o
grupo B pelos acessos CMF065 e CMF074; o grupo C pelo acesso CMF024; o grupo D pelo acesso
CMF040; o grupo E, pelos acessos CMF021, CMF068, CMF230 e CMF232; e o grupo F pelos
acessos CMF234, CMF008, CMF018 e CMF020.
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Figura 1. Dendrograma construido pelo método UPGMA com base na andlise de 17 acessos de
mamoeiro utilizando a distancia de Gower (caracteres morfo-agrondomicos e moleculares)

No grupo A foram agrupadas as principais variedades comerciais (Golden e Sunrise) e o hibrido do
tipo Formosa (Calimosa), juntamente com duas linhagens oriundas do Programa de Melhoramento



Genético do Mamoeiro do CNPMF, selecionadas pela produtividade, porte da planta e alta adequagdo
mercadolégica dos frutos. Embora, estes cinco gendtipos estejam presentes no mesmo grupo, ainda é
possivel observar considerdvel diversidade genética dentro do grupo.

O grupo B é formado pelos genétipos CMF065 e CMF074, representantes dos grupos Solo e Formosa,
respectivamente. Apesar, de pertencerem a tipos agrondmicos diferentes, observa-se consideravel
similaridade, sobretudo em relacdo ao perfil molecular com marcadores AFLP, o que permitiu seu
agrupamento.

Os gendtipos CMF024 e CMF040, pertencentes aos grupos C e D, respectivamente, sdo tipicamente
do grupo Formosa, com frutos de peso médio de 1200 gramas e brix médio de 12,5%. Porém,
altamente divergentes em termos moleculares.

Os grupos E e F cada um com quatro individuos, sdo representados por gendtipos pertencentes ao
BAG-Mamao com alto potencial para geracdo de hibridos comerciais. A alocacdo destes gendtipos em
diferentes grupos, sobretudo em relagdo ao grupo A, é extremamente interessante do ponto de vista
agrondmico haja vista que o desenvolvimento de novas variedades/hibridos a partir dos mesmos
podera acrescentar nova variabilidade genética aos plantios comerciais.

A distancia genética pelo método de Gower variou de 0,14 a 0,30, com média de 0,20, o que indica
uma variabilidade genética elevada. Esta informacdo contrasta com a realidade da cultura, em que sdo
plantadas basicamente trés variedades/hibridos e poucas variedades estdo disponiveis para uso. Este
trabalho demonstrou que a andlise de apenas 17 variedades, hibridos, linhagens e acessos de
germoplasma revelaram alta variabilidade passivel de exploracdo nos programas de melhoramento.

A distancia de Gower como medida de dissimilaridade foi bastante eficiente para expressar o grau de
diversidade genética entre os gendtipos avaliados, utilizando caracteres morfo-agrondmicos e
moleculares. A divergéncia observada tera importancia fundamental na escolha de genétipos a serem
utilizados como progenitores, ji que a divergéncia genética entre os parentais é um indicativo da
expressdo heterdtica nas progénies. Novos acessos de mamoeiro estdo sendo avaliados e serdo
incorporados nas andlises genéticas propostas no presente trabalho. O passo seguinte a definicdo da
variag@o genética existente num grupo maior de genétipos serd a definicdo dos cruzamentos a serem
realizados, de forma a combinar o critério da dissimilaridade com o desempenho dos candidatos. Ou
seja, os genitores deverdo possuir bom desempenho agronémico “per se”, serem geneticamente
divergentes e, preferencialmente, apresentarem complementaridade quanto a caracteres importantes.

Conclusoes

A distancia de Gower, obtida pela andlise simultanea de caracteres morfo-agrondmicos e moleculares,

relativos a caracterizacdo de gendtipos de mamoeiro, possibilitou a estruturagdo conjunta da
diversidade genética, o que facilita a implementac@o de acGes ligadas ao melhoramento da cultura.
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