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Resumo

O objetivo desse trabaho foi selecionar individuos mais divergentes, dentre as 39 progénies selecionadas, das
140 progénies referentes ao segundo ciclo de selecéo recorrente do maracujazeiro azedo, no intuito de indicar os
25 gendtipos mais divergentes para comporem o proximo ciclo de selecdo recorrente, com base em
caracteristicas agrondmicas e em marcadores moleculares SSR. Os dados agrondmicos foram analisados pelo
programa Darvin 5.0, utilizando-se a disténcia de Manhattan. Para os dados moleculares, a matriz de distancia
foi calculada pelo o aplicativo computacional Genes, sendo utilizado o indice Ponderado. Posteriormente, foi
realizado o agrupamento hierdrquico UPGMA e sua correlacdo cofenética utilizando o programa computacional
R. Dos 25 gendtipos selecionados utilizando os dados agronémicos e os moleculares, 60% destes sdo
coincidentes. Observou-se relativa distancia dos 25 genétipos selecionados em cada uma das andlises que
utilizaram os dados agronémicos e moleculares, 0 que é importante para 0 processo de sele¢do, isto porque, além
de manter a variabilidade da populacdo, os gendtipos selecionados apresentam alto potencial agrondémico. Os
resultados observados indicam os gendtipos mais produtivos e divergentes para dar continuidade ao programa de
selecdo recorrente do maracujazeiro.

Introducédo

O Brasil é terceiro maior produtor mundial de frutas, perdendo somente para China e india. Dentro desse
cendrio, estimativas do IBGE (2008) apontam o Brasil como o maior produtor e consumidor mundia de
maracujé azedo (Passiflora edulis Sims), sendo produzido no pais em torno de 650 mil toneladas, apesar do
destaque da producdo brasileira, a produtividade nacional ainda é muito baixa.

Stenzel & Sera (1999) relataram que, do ponto de vista do sistema de producéo, a falta de variedades
melhoradas congtitui um entrave a producdo de frutos homogéneos e de quaidade. Nesse sentido, o
melhoramento do maracujazeiro constitui-se num campo de pesquisa promissor.

A selecdo dos gendtipos superiores se faz, regra geral, mediante a avaliagdo agrondmica, porém, com o
advento dos marcadores moleculares, a tendéncia dos programas de melhoramento genético é integrar as
informac6es obtidas com base nas técnicas cléssicas com as técnicas dos marcadores moleculares. Segundo
Vieira et a. (2005), a dissimilaridade genética estimada, por meio de marcadores moleculares, quando
acompanhadas de informagdes fenotipicas, fornece informagBes importantes para as selegdes de gendtipos
superiores.

Nesse sentindo objetivou-se, no presente trabalho, selecionar individuos mais divergentes, dentre as 39
progénies selecionadas, das 140 progénies referentes ao segundo ciclo de selecdo recorrente do maracujazeiro
azedo, utilizando dados agrondmicos, moleculares e analise conjunta desses dados.

Material e M é&odos

Foram avaliadas 39 progénies que foram selecionadas utilizando indice de selecéo das 140 progénies
referentes ao segundo ciclo de selecdo recorrente, denominada Maracuja Amarelo ciclo 1 (MA,), do trabalho
conduzido por Silva (2009).

Avdiou-se 11 caracteristicas agrondmicas, a saber: niumero de dias para o florescimento (DF); peso de
fruto (PF); comprimento de fruto (CF); largura de fruto (LF); nimero total de frutos (NF); producdo total (PT);
peso médio de fruto (PMF); espessura de casca (EC); teor de solidos solUveis totais (SS); cor da polpa (CP) e
peso da polpa (PP), de acordo com Silva (2009).

O DNA gendmico total foi extraido de folhas dos 39 gendtipos de maracujazeiro do segundo ciclo de
selecdo recorrente (MA;), empregando-se o procedimento adaptado de Doyle & Doyle (1990).
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Foram utilizados 12 iniciadores microssatélites pertencentes a série PE (Passiflora edulis Sims),
desenvolvidos por Oliveira (2006) (Tabela 1). As reagdes de amplificagdo foram realizadas, conforme descrito
por Oliveira (2006), com pequenas modificagbes gjustadas para cada mix, os produtos da amplificacdo foram
corados com nitrato de prata para visualizaggo dos alelos, utilizando-se 0 método de Creste et a. (2001).

Tabela 1. Locos microssatélites (SSR), sequéncia dos iniciadores, motivo, tamanho esperado do aelo (pb),
contetdo de informacdo polimérfica (PIC) e temperatura de anelamento (TA) dos iniciadores.

Al

L oco Iniciador forward Iniciador reverse M otivo (p?)l)O PIC TA

PE74 | cccicttatcastagegtigy | geacgagcacgagtatttait | (ATCACA)s | 215 | 03346 | TDS6
PE38 | gatcggtccicggitagac | agtcacacagcatgagaaatc (TG)s 215 | 02392 | TDS6
PES8 gcaatttcaccatcttctget ccacggtcatggatgttc (AC) 11 243 | 00963 | Tpgo
PE11 gcataagttgtcggtcttgg cctecgaacctctatcatceca (G 178 | 03006 | Tpgo
PEO4 atgcttttggaaatccgttt tgctcatgcaaagtcactgg (TG)o 235 | 0.0487 | TD6O
PE24 | tcaaactgasctcgtaaagy | gtgctgggagactgatgtt (CA)s | 204 | 01985 | Tpeo
PE66 | ccatagtcccaacaagcatc gctgtggaccctaactcagtc (AC)o 165 | 04975 | Tp6o
PE90 | tcaggaagattgcatgttagt ctgggttttgtttatgttge (AGC)s | 245 | 00487 | Tpeo
PE18 | ccgtgaaccaaccattictc ttgcagcacasacaagtcaa (TG)o 220 | 00926 | Tpgp
PE20 | aggatcaccatagaaaaccat gttaggttggcattgctctt (AAAC), 242 | 00487 | Tpgp
PE42 gtcacttcattcttectttce ttagcccactcasacacaa (GT)g 216 | 00250 | Tpeo
PE75 | cacastcggtgggaaagata |  gtagttttgggcagtitge (TG)xr 17g | 01671 | 60

Os dados agrondmicos foram analisados pelo programa Darwin 5.0 (Perrier & Bonnot, 2003), utilizando a
disténcia de Manhattan paraindicar a variabilidade dos gendétipos avaliados, para os dados moleculares, a matriz
de disténciafoi calculada pelo aplicativo computacional GENES (Cruz, 2006).

Posteriormente, foi realizado o agrupamento hierdrquico UPGMA (Unweighted Pair-Group Method
Using Arithmetic Average) e sua correlacdo cofenética, para as matrizes das distancias de Manhattan e indice
ponderado, utilizando o programa computacional R (Www.r-project.org).

Resultados e Discussdo

Com base nos dados agrondmicos e moleculares foram selecionados os 25 gendtipos mais divergentes,
sendo que 60% destes sdo coincidentes (14, 42, 112, 64, 44, 68, 46, 25, 57, 19, 23, 144, 135, 48 e 122), (Figura
1), eosdemais diferentes (Figura 2).

Atua mente, muitos trabalhos envolvendo espécies perenes buscam explicar o grau de concordancia entre
essas duas andlises (agrondmica e molecular), sgja por correlagéo ou pelo teste Z de Mantel, visto ser umaforma
de reduzir tempo na identificagdo de individuos desegjaveis, para programas de melhoramento genético, e na
otimizagdo da conservagdo de germoplasma em bancos ou colegdes (SOUSA, 2003).

Segundo N’GORAN et a. (1994), a possibilidade de concordancia entre a dissimilaridade genética e
fenotipica varia com o tamanho da amostra, sendo, geralmente, reduzida quando a amostra apresenta tamanho
pequeno. Porém, a concordancia entre elas parece depender também da espécie envolvida e da metodologia
empregada. Para diferentes espécies, esta concordancia tem-se mostrado variavel com a aplicagdo de
metodologias similares. Por exemplo, BARROS (1991) ndo encontrou concordancia entre os dados
morfométricos e isoenzimaticos, em acessos de cajueiro. Porém, DAHER (1993) e VEASEY (1998) obtiveram
concordancias, quando compararam 0s agrupamentos formados por padrfes morfolOgicos e isoenzimaticos,
sendo o primeiro em acessos de capim-elefante, e 0 segundo na separagdo de espécies anuais e perenes do
género Seshania.

Nas Figuras 1 e 2, sdo apresentadas as distancias genéticas dos 39 gendtipos, nas quais pode-se observar
relativa distancia dos 25 gendtipos selecionados em cada uma das andlises que utilizaram os dados agrondémicos
e moleculares, 0 que € importante para 0 processo de sele¢do, isto porque, além de manter a variabilidade da
populacdo, os gendtipos sel ecionados apresentam alto potencial agrondmico.



A caracterizagdo e exploracdo da variabilidade genética de espécies de Passifloras, e também, dentro da
espécie do maracujazeiro azedo, P. edulis, podem revelar recursos genéticos de grande valor, s§am novas
variedades para os sistemas de producdo ou a utilizagdo em programas de melhoramento genético.

030
1

025
1

Dietdncia Ganatica
015

0.10

(19)
(4D)
g
%
129
(68)
112
%

]
{a8)
i3
;
ﬁ
3.26)
%
70
a7
34
2'."
30
38
21
118

— T T T T

Figura 1. Dendograma com base na distancia genética dos 39 gendtipos obtidos pelos dados agrondmicos.
As progénies circuladas referem-se agquel as selecionadas como mais divergentes.
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Figura 2. Dendograma com base na distancia genética dos 39 gendtipos obtidos pelos dados dos marcadores
moleculares. As progénies circuladas referem-se aguel as sel ecionadas como mais divergentes.

03

0.z

Distdncia Genética

0.1

on

129

O coeficiente de correlacdo cofenética (r) dos dados agrondmicos e moleculares foram de 0,67 e 0,86,
respectivamente, sendo um coeficiente adequado ja que r30,56 € considerado idea e reflete uma boa
concordancia com os valores das matrizes de disténcias genéticas (VAZ PATTO et a., 2004).

Houve uma pequena semel hanca entre os procedimentos de selecdo, entretanto, os gendtipos selecionados
pelos marcadores moleculares apresentaram-se maior variabilidade genética e com correlagdo cofenética
superior aos gendtipos sel ecionados através dos dados agrondémicos.



Os procedimentos de selecdo sdo de fundamental importancia dentro de um programa de melhoramento.
Assim, a escolha de métodos capazes para a identificacdo de gendtipos mais divergentes e com potencia de
producao, dentro do processo de selegdo, torna-se indispensavel para a obtencdo de ganhos genéticos sem perdas
na variabilidade.

Os resultados observados indicam os gen6tipos mais produtivos e divergentes para da continuidade ao
programa de selecdo recorrente do maracujazeiro, além disso, demonstram o sucesso da selegdo recorrente para
essa cultura e sua viabilidade.
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