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Melhoramento Genético de Jatropha curcas —
Consideracoes e Metodologias

Ana Cristina Pinto Juhasz
Marcos Deon Vilela de Resende
Bruno Galvéas Laviola

Marcia Regina Costa

1. Introduc¢io ao melhoramento de espécies perenes

As espécies vegetais perenes, como as frutiferas arboreas, as
esséncias florestais, as palmaceas e as plantas forrageiras apresentam
varios aspectos biologicos peculiares, que tornam o seu melhoramento
genético bastante diferenciado do melhoramento de culturas anuais.
Entre os referidos aspectos, citam-se: sobreposi¢do de geragdes, ciclo
reprodutivo longo, reprodugio sexuada e assexuada e expressao dos
caracteres ao longo das varias idades.

Em consequéncia desses fatores, verificam-se os seguintes
reflexos no melhoramento dessas espécies: utilizagdo dos individuos
selecionados, para produgio durante varios anos — fato que demanda
muito rigor e precisio nos métodos de sele¢do; uso de avaliagdes
repetidas em cada individuo ao longo do tempo; sele¢ao envolvendo
compara¢des de individuos de diferentes geragdes e, portanto,
avaliados em diferentes condi¢des ambientais — fato que requer o uso
de métodos de avaliacdo genética mais elaborados; selecdo também
para os efeitos ndo aditivos (além da selegao para os efeitos aditivos)
dos alelos, tendo em vista a propagac¢do vegetativa dos individuos
selecionados: relevancia da unidade de sele¢do “individuo” em
detrimento da unidade de selecdo “média de grupos de individuos” —
fato que demanda a predi¢do dos valores genéticos (aditivos e nao
aditivos) individuais para fins de sele¢do; e redugdo na taxa de
sobrevivéncia das plantas nos experimentos ao longo das idades, fato
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que, associado a sobreposicdo de geragdes, tende a gerar dados
desbalanceados para uso na estimag¢dao de parametros genéticos € na
predi¢dao dos valores genéticos individuais. Outro fator a considerar
nessas espécies € a possivel alteracdo no controle genético dos
caracteres ao longo das idades.

A maioria das espécies perenes ¢ alégama (menos de 5% de
autofecundacdo) ou apresenta sistema reprodutivo misto (em que
predominam os cruzamentos, mas ocorrem autofecundacdes em taxas
inferiores a 50% e superiores a 5%), sendo raras as autdgamas. A
maioria das espécies perenes permite, também, a propagacao
vegetativa.

O sucesso de um programa pratico de melhoramento genético
de espécies perenes depende, fundamentalmente, de conhecimentos
solidos em: germoplasma e variagdo bioldgica entre e dentro de
populagdes da espécie, metodologias de selecdo e de melhoramento,
destacando-se o emprego das técnicas de genética quantitativa.

O pinhdo-manso ¢ uma espécie perene nao tradicional, pois
nunca foi cultivado e utilizado em larga escala. Recentemente, tem
sido considerada, provavelmente, a principal espécie produtora de
biodiesel. No contexto das espécies perenes, pertence ao grupo das
Frutiferas Industriais, em que os frutos originam produtos que tém uso
apos sofrer processamento industrial, ou seja, os frutos nao sdao usados
in natura. No grupo de espécies perenes frutiferas industriais, algumas
apresentam similaridades com o pinhdao-manso em termos de
estratégias e métodos de melhoramento, bem como de métodos de
selecdo. Essas espécies, como acerola (PAIVA et al., 2001, 2002,
2007), cacau (DIAS; RESENDE, 2001), café (RESENDE et al.,
2001), caju (CAVALCANTI et al., 2007), coco (FARIAS NETO et
al., 2008), cupuacu (SOUZA et al., 2002; ALVES; RESENDE, 2008),
dendé (BARCELOS et al., 2000; RESENDE, 2002) e guarana
(ATROCH et al., 2004), podem servir como modelo para o pinhao-
manso; para algumas delas ha relatos sobre o melhoramento em
termos de metodologias de genética quantitativa. Entre as espécies
supracitadas, a de maior similaridade com o pinhdo-manso — quanto a
forma de avaliacdo e produto final de interesse, o 6leo — € o dendé, e
esse produto ¢ derivado dos seguintes caracteres componentes da
producao: nimero de cachos, nimero de frutos por cacho, peso de um
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fruto e teor de 6leo no fruto (mais precisamente na semente). No
entanto, ha uma diferenca consideravel quanto a forma de propagac¢ao
do material genético melhorado: no pinhdo-manso a propagagdo
vegetativa é prontamente disponivel e no dendé ndo. Nesse sentido,
outras espécies similares sdo o cacau, o caju e o cupuacu. Todas
permitem a propaga¢do vegetativa e tém também como carater
objetivo do melhoramento o produto dos caracteres niimero de frutos,
peso de um fruto e teor de uma substincia no fruto ou semente
(proteina, por exemplo).

O aspecto perene de uma espécie conduz a um impacto direto
nos esquemas de melhoramento, os quais devem ser capazes de
produzir resultados praticos dentro de um periodo de tempo
relativamente curto. Dessa forma, cultivares melhoradas devem ser
criadas durante os diferentes estadios dos melhoramentos
populacional ou interpopulacional.

A maneira mais adequada de conciliar a rapida obten¢ao de
cultivares melhoradas e o melhoramento, no longo prazo, das espé€cies
perenes ¢ a ado¢do de esquemas de selecdo recorrente. Em termos
genéricos, as duas principais formas de sele¢do recorrente sao a
selecdo recorrente intrapopulacional —SRI e a sele¢do recorrente
reciproca — SRR (GALLAIS, 1978, 1989). A SRI capitaliza os efeitos
aditivos dos alelos e, portanto, é uma ferramenta muito poderosa para
o melhoramento populacional (sele¢do para a capacidade geral de
combina¢do). A SRR enfatiza o melhoramento do hibrido
interpopulacional, por meio do melhoramento do valor genético
aditivo e também da heterose.

A heterose, ou vigor hibrido, esta associada a capacidade
especifica de combina¢do (CEC) entre os genitores, sendo funcdo da
diversidade genética entre os progenitores e da dominancia al€lica nos
locos que controlam o carater de interesse. Dessa forma, um fator
primordial na op¢do pela sele¢do para a capacidade geral de
combinacdo (selecdo recorrente intrapopulacional para os efeitos
aditivos) ou pela selecdo para capacidade especifica de combinagdo
(selecdo recorrente reciproca enfatizando o hibrido interpopulacional)
¢ o conhecimento da base genética do carater de interesse, sobretudo
quanto ao parametro grau médio de dominancia (o qual pode ser
inferido com base nas estimativas das herdabilidades individuais no
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sentido restrito e amplo). Determinados caracteres nao exibem
dominancia e, portanto, para o melhoramento destes, nio se justifica a
selecao para a CEC.

Outra modalidade de sele¢do muito empregada em espécies
perenes ¢ a selegdo clonal, a qual deve estar relacionada a sele¢do para
a CEC, constituindo, muitas vezes, o limite maximo da sele¢io para a
CEC, por meio da clonagem dos melhores individuos dentro dos
melhores cruzamentos especificos ou familias.

Em muitas espécies perenes, grande parte do germoplasma
jamais foi avaliada ou utilizada, tendo em vista que muitos programas
de melhoramento genético, bem como a exploracio econdmica,
iniciaram-se recentemente. Isso faz com que programas de
conservagdo de recursos genéticos de muitas espécies perenes sejam
prioritarios, como forma de garantir a sua utilizacdo futura.

Os bancos de germoplasma sdo numerosos e apresentam
grande relevancia para os programas de melhoramento de espécies
perenes, pois, em geral, funcionam ao mesmo tempo como banco
genético e como teste de introdugdo de espécies, populacdes e clones
em diferentes regides. Dessa forma, tais bancos, muitas vezes,
fornecem materiais diretamente para os plantios produtivos, sem
passar por testes experimentais adicionais.

Nesses bancos de germoplasma, geralmente cada acesso
encontra-se representado por uma a dez plantas, obtidas por via
sexuada ou assexuada, plantadas em uma unica fileira. Nesse caso. se
os dados produtivos obtidos nos bancos de germoplasma sdo
utilizados para inferéncias sobre as produtividades comparativas dos
acessos, tem-se uma comparacdo viciada entre tais acessos, visto que
0s principios experimentais de repeti¢do e casualizacio ndo foram
observados. Recomenda-se, por ocasido da instalacio de um banco,
distribuir as vérias plantas de um acesso em diferentes repeticoes
casualizadas, de forma que os dados produtivos obtidos possam ser
usados efetivamente na caracteriza¢do, avaliacdo, comparacio e
selecdo de acessos em bancos de germoplasma.

Nos casos em que as plantas nos bancos de germoplasma ou
em plantios de produtores ndo se encontram identificadas por matriz
ou clone de origem, a tnica forma de proceder a uma selecio mais
acurada € por meio da realiza¢do de uma estratificacio ambiental (pela



Ana Cristina P. Juhasz. Marcos D. V. de Resende, Bruno G. Laviola e Marcia R. Costa 03

divisdo da area de plantio em varios blocos, a posteriori) e da adogao
de medidas repetidas em cada uma das plantas, praticando-se a
“selecdo massal estratificada baseada em medidas repetidas ou em
médias de safras”.

O melhoramento do pinhdo-manso deve seguir os passos do
melhoramento de outras culturas perenes, tendo sempre em mente a
adequada introdugdo e avaliacdo de materiais genéticos, a criteriosa
experimentagio de campo, a eficiente criagdo de novos genotipos
superiores por meio da realizagdo de adequados cruzamentos e
recombinagdes e a precisa predicdo de valores genéticos para
identifica¢do dos genotipos superiores.

2. Objetivos do melhoramento genético

O programa de melhoramento deve ser estruturado para
buscar a obtencdo de cultivares com ideotipo de planta, cujas
caracteristicas atendam as exigéncias dos produtores (manejo, ganho
econdmico) e do mercado (especificagdo e qualidade do produto). De
modo geral, o melhoramento do pinhdo-manso deve buscar a obten¢ao
de cultivares com alta produtividade de graos e 6leo, com auséncia ou
baixa concentra¢do de toxidez nas sementes, tolerantes aos estresses
bidticos e abiodticos e adaptadas as diferentes regides produtoras
(Figura 1). Entretanto, ressalta-se que nem todas as caracteristicas
desejaveis podem ser incorporadas de imediato, sendo necessario
planejar o programa de melhoramento para obter ganhos
progressivos.
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Figura 1. Caracteristicas agrondmicas que devem ser usadas como
critério de selecao de cultivares de pinhao-manso.

Como ocorre para a maioria das espécies que estdo no inicio
do melhoramento, a sele¢cdo de genotipos de pinhdao-manso para
produtividade de graos (produto comercial) ¢ o foco prioritario.
Paralelamente a producao de graos, ¢ importante que também sejam
considerados como critério de selecdo materiais com maior teor de
oleo nos graos, para que os ganhos de producao de graos sejam
acompanhados por producao de oleo. Apesar de atualmente as
esmagadoras remunerarem o produtor por peso de grao, a tendéncia ¢
de que graos com maior teor de oleo sejam mais valorizados.
Empresas como a Petrobras, que estao atuando no ramo de
biocombustiveis, estio ampliando suas instalagdes, com a construcao
de usinas para a fabrica¢do de biodiesel. Em Montes Claros, norte de
Minas Gerais, a Petrobras ja definiu que a matéria-prima a ser
comprada sera o 0leo e ndao as sementes de oleaginosas. Além disso, o
preco sera em func¢ado da qualidade do oleo, apos analises laboratoriais.
Dessa forma, essa ¢ uma caracteristica que deve ter um peso
importante durante a selecdo de materiais superiores.
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Caracteres relacionados a produ¢do de griaos e,
consequentemente, a producdo de 6leo podem ser decompostos nos
seguintes fatores (HELLER, 1996; PARAMATHMA et al., 2007a):

- Numero de inflorescéncias por planta;

- Numero de flores femininas por inflorescéncia;
- Numero de frutos por inflorescéncia;

- Numero de sementes por fruto;

- Peso de 100 ou 1.000 sementes; e

- Teor de 6leo da semente.

Além de caracteristicas relacionadas diretamente a
produtividade, outras merecem destaque:

- Sincronismo de maturagcao dos frutos, para reduzir o numero de
colheitas numa mesma planta;

- Resisténcia as principais pragas, como cigarrinha, percevejo, acaro e
cochonilha, reduzindo as perdas pelo ataque das pragas;

- Resisténcia as principais doengas, como ao oidio e outras ainda nao
identificadas, mas que ja causam prejuizos as lavouras;

- Desenvolvimento de cultivares ndo toxicas, para que a torta seja
utilizada para racdo animal; e

- Redugdo da altura das plantas, para facilitar a colheita manual.

O pinhdo-manso inicia a producdo de graos ja no primeiro ano
de cultivo. A fim de melhorar a recuperacdo do capital investido, ¢é
interessante selecionar materiais mais precoces, que apresentam maior
produtividade ja no primeiro ano. E necessario também fazer um
estudo de correlagdo e repetibilidade, para verificar quais materiais
precoces permanecem superiores ao longo dos anos produtivos. Para
isso, devem se fortalecer a formacdo e a caracterizacdo de Bancos
Ativos de Germoplasma de Jatropha sp., para que os acessos possam
ser caracterizados no tocante as caracteristicas de interesse.

AvaliagOes para resisténcia a pragas e doengas também devem
ser feitas nos BAGs, para que sejam identificadas fontes de resisténcia
a serem incorporadas nos programas de melhoramento. Materiais
resistentes reduzem o custo de produgdo, diminuindo a utilizacdo de
produtos quimicos para o controle, além de dar maior seguranca aos
produtores.
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3. Introdu¢do e conservacio de recursos genéticos de pinhio-
manso

A coleta de acessos para compor bancos de germoplasma deve
ser realizada de acordo com um plano estratégico de execugio, o qual
deve considerar aspectos relacionados a distribuicio da planta, aos
objetivos e aos locais prospectados (COELHO; BARROS, 2005). A
planta pode ser encontrada em fundos de quintais, jardins, terrenos
baldios, formando cerca viva e isolada em pastagens antropisadas,
mas nao muito longe de residéncias (Figura 2). Para o pinhio-manso,
o periodo de coleta de germoplasma, na maioria das regides do Brasil,
varia de dezembro a abril, podendo se coletar frutos maduros ou secos
para retirada das sementes ou mesmo estacas, de preferéncia de ramos
basais, que enraizam com maior facilidade durante a estacdo de
crescimento. Os locais de coleta dos materiais de pinhdo-manso
devem ser fotografados e georreferenciados, e aspectos do local e da
planta, anotados em uma ‘ficha de coleta’ para constituir os dados de
passaporte.
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Figura 2. Formas de ocorréncia e uso do pinhdo-manso no Brasil — A)
sombreamento de residéncia, Rio Verde, GO; B) cerca viva,
Santa Inés, MA; C) em fundo de quintal com histérico de
uso para producao de sabao, Nova Porteirinha, MG; D) em
pastagem, proximo a estrada, Sao Francisco do Gléria, MG;
E) wuso para protecio de terreiro contra enxurrada,
Apucarana, PR; F) em pastagem, porém proximo a uma
antiga residéncia, Sao Miguel do Araguaia, GO.

Fotos: Embrapa Agroenergia.
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Para uso efetivo dos recursos genéticos do banco de
germoplasma em um programa de melhoramento, os acessos devem
estar devidamente avaliados e caracterizados através de fenotipagem e
genotipagem. A primeira deve ser realizada por meio de descritores
botanicos herdaveis, que permitam a detec¢do da diversidade genética,
bem como o uso dos acessos no programa de melhoramento genético.
De forma articulada com a fenotipagem, deve-se realizar a
genotipagem por meio de marcadores moleculares, a fim de auxiliar
na detec¢do da diversidade existente e na conclusdo quaﬁto a
ocorréncias de duplicatas no banco de germoplasma.

O germoplasma caracterizado é mantido no banco de
germoplasma para uso planejado a curto, médio e longo prazo no
programa de melhoramento da espécie. Acessos elites podem ser
testados diretamente em ensaios para obten¢do de novas cultivares
comerciais ou em cruzamentos com outros gendtipos elites. De
acordo com Resende (2005), o ideal ¢ selecionar materiais genéticos
com elevada, média e ampla variabilidade genética, para proporcionar
ganhos continuos com sele¢do ao longo de varias geragdes. Os demais
acessos devem ser mantidos como fontes de genes para caracteristicas
de interesse, ou mesmo para uso na obtengdo de novas combinagdes
genéticas, conforme necessidade do programa de melhoramento.
Além dessas finalidades, o acesso mantido no banco de germoplasma
pode ser usado para o intercambio de materiais, por meio de acordos
bilaterais entre paises, proporcionando avangos significativos nas
pesquisas e na obten¢do de cultivares.

A introdu¢do continua de novos gendtipos nos bancos de
germoplasma contribui para ampliar a variabilidade genética de
caracteres quantitativos, fornecer caracteres qualitativos no conjunto
génico, ou até mesmo resultar em cultivar para uso direto (CASTRO
et al., 2005). Considerando a hipotese de que a base genética de
pinhdo-manso no Brasil seja estreita, ¢ essencial a introdugdo de
acessos do centro de origem da espécie, onde esta a maior fonte de
variabilidade genética. Na introdu¢do de materiais originados de
outros paises, deve-se ter sempre a preocupagido de ndo introduzir
pragas exoOticas no pais. Existe um servico de quarentena de
germoplasma na Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia
(Cenargen), por onde deve passar todo o material introduzido. Ja foi
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relatada a ocorréncia do virus do mosaico em Porto Rico, India e
Quénia (NARAYANA et al., 2006) e de um lepidoptero (Spodoptera
litura) na india (MESHARAM: JOSHI. 1994), ambos sem ocorréncia
no Brasil (OLIVEIRA et al., 2007). Por ser o pinhdo-manso uma
espécie da qual pouco se conhece, a importacdo de sementes deve ser
planejada com critérios, a fim de evitar a introdugcdo de pragas
quarentenarias, que poderdo trazer sérios problemas para o cultivo da
espécie e para outras euforbiaceas no Pais.

Atualmente a  Embrapa  Agroenergia coordena 0
enriquecimento e a caracterizagdo de wuma colecdo-base de
germoplasma de pinhdo-manso com acessos oriundos do Brasil e
exterior, principalmente da América Central, onde esta o provavel
centro de origem da espécie. Os acessos caracterizados sdo fonte de
diversidade genética para os bancos ativos de germoplasma ou
colecdes de trabalho de unidades da Embrapa, Universidades e
Institui¢des de Pesquisas Estaduais, como a Epamig, que realizardo o
melhoramento genético visando a selecdo e obteng¢do de cultivares
adaptadas as diferentes regides produtoras.

4. Sistema reprodutivo de Jatropha curcas

Os procedimentos adotados na execucdao dos trabalhos de
melhoramento genético de espécies perenes frutiferas arboreas
dependem, fundamentalmente, do seu modo de reprodugdo e do
conhecimento da biologia floral, incluindo a morfologia floral, o tipo
de reproducdo e os aspectos relativos a polinizagao e fertilizagdo. Sao
importantes também as consequéncias das alteragdes induzidas
artificialmente no modo de reprodugdo, nos cruzamentos dirigidos e
nas autofecundac¢des. Além disso, o fruto e as sementes sdo as partes
mais importantes da planta do ponto de vista econdmico, o0 que
justifica a importancia dada as flores, ao florescimento e a frutificacao
(BARROS et al., 1999).

O florescimento ¢ um dos estagios fenoldgicos mais
importantes para a producdo de 6leo em Jatropha curcas, uma vez que
o numero de flores femininas e sua fecundagao determinam quantos
frutos e sementes serdo desenvolvidos. O florescimento normalmente
inicia-se apds um periodo de dorméncia da planta (no Brasil, apos o
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inverno, periodo em que as temperaturas € a precipitagdo sao
reduzidas). Apos a inducao do florescimento, este se torna continuo
por periodos prolongados, de acordo com a disponibilidade de agua no
solo, que pode ser por meio da precipitagdo ou irrigagdo. A limita¢do
de nutrientes também acarreta a paralisacio do florescimento
(JONGSCHAAP et al., 2007).

Jatropha curcas possui inflorescéncia do tipo cimeira definida
(Figura 3), sendo emitida junto com as brota¢des novas. As flores sdo
unissexuais, sendo produzidas flores masculinas ¢ femininas na
mesma inflorescéncia. Normalmente, a inflorescéncia produz uma flor
feminina central, rodeada por flores masculinas (RAJU;
EZRADANAM, 2002).

Figura 3. Inflorescéncia de Jatropha curcas, com flores femininas
centrais € masculinas ao redor.

Foto: Ana Cristina P. Juhasz - Epamig

Geralmente as flores masculinas abrem antes das femininas
(RAJU; EZRADANAM, 2002; CHANG-WEI et al., 2007; DNISSA;
PARAMATHMA, 2007). Dependendo das condi¢coes ambientais,
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como observado em Nova Porteirinha, regido semiarida do Norte de
Minas Gerais, pode ocorrer o inverso, ou seja, algumas flores
femininas desabrocham antes que as masculinas se abram
(SATURNINO et al., 2005). Esse padrdao desuniforme de abertura das
flores masculinas e femininas favorece a fecundacdo cruzada ou
xenogamia (HELLER, 1996; CHANG-WEI et al., 2007). A abertura
floral se d4 no periodo da manha. Os estigmas se tornam receptivos de
uma a duas horas apds a abertura floral (BHATTACHARYA et al.,
2005), e permanecem assim por trés dias (RAJU; EZRADANAM,
2002). Se ndo houver fecundagdo, a flor feminina nao se desenvolvera
e sera abortada.

Na India, Raju e Ezradanam (2002) relatam que uma
inflorescéncia pode produzir de uma a cinco flores femininas ¢ de 25 a
93 flores masculinas, com uma média de flores masculinas para
femininas de 29:1. Bhattacharya et al. (2005) descrevem uma
proporcio de 2 a 19 flores femininas para 17 a 105 flores masculinas
por inflorescéncia, também na india. Em Janauba-MG, regiao
semiarida de Minas Gerais, observou-se em agosto de 2008 uma
variacdo de 4 a 22 flores femininas para 87 a 222 masculinas por
inflorescéncia, em experimento irrigado em plantas jovens de
aproximadamente seis meses. A abertura das flores femininas nao foi
padronizada, e o intervalo de abertura floral variou com o nimero de
flores femininas por inflorescéncia (Figura 4).
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intervalo de dias de abertura floral
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Figura 4. Média (em dias) de abertura floral em relagdo ao numero de
flores femininas por inflorescéncia.

A polinizagdo ¢ entoméfila, ocorrendo preferencialmente por
insetos. Raju e Ezradanam (2002) relatam que no periodo de floragdo,
na India, as flores sdo mais frequentemente visitadas por abelhas,
formigas, moscas e tripes. Bhattacharya et al. (2005) relatam que as
abelhas Apis dorsata, A. florea e A. mellifera sao polinizadores
efetivos de Jatropha, ao passo que os himendpteros dos géneros
Eumenes e Vespa, bem como coledpteros, utilizam o néctar apenas
como recurso alimentar, ndo contribuindo para o processo de
polinizagdo. Portanto, a presenca dos insetos polinizadores ¢
necessaria a efetiva polinizagdo de Jatropha (HELLER, 1996). Na
Epamig-URENM, foram realizados testes cobrindo-se a inflorescéncia
com sacos de papel, sendo bem fechados com fios de 1d e vedados
com vaselina, para evitar a entrada de insetos. A taxa de pegamento
de frutos foi de apenas 1% na auséncia de insetos polinizadores.

Para se avaliar o sistema reprodutivo de Jatropha curcas, Raju
¢ Ezradanam (2002) fizeram testes com polinizagdo manual. A
geitonogamia foi testada pela polinizacdo das flores femininas com
polen de flores masculinas da mesma planta e a xenogamia, pela
polinizagdo das flores femininas com polen de flores masculinas de
outra planta da mesma espécie. No primeiro tipo, obtiveram cerca de
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77% de pegamento dos frutos e, no segundo, 96%. Todos os frutos
xenogamicos desenvolveram-se até a maturacao. No entanto, 23% dos
frutos geitonogamicos abortaram antes de completarem total
desenvolvimento. Em Jatropha mutabilis e J. mollissima, Santos et
al. (2005) observaram que a maioria dos frutos foram formados por
xenogamia, com uma taxa de pegamento de 80% para .J. mutabilis e
de 95% para J. mollissima, em condi¢des de Caatinga, no Nordeste do
Brasil. A taxa de pegamento por geitonogamia variou de 60 a 65%.
Nao ocorreu apomixia em nenhuma das duas espécies.

Em Janauba-MG, regidao semiarida de Minas Gerais, em
experimento irrigado desenvolvido pela Epamig-URENM em agosto
de 2008, foram avaliados porcentagem de pegamento natural,
apomixia, geitonogamia, autofecundagdo manual, autofecundacao
natural e xenogamia, em plantas jovens (Tabela 1). Houve pouca
diferenca na taxa de pegamento entre geitonogamia (79%) e
xenogamia (85%). Praticamente todas as flores femininas de
cruzamentos naturais desenvolveram frutos (99%). Foi observada a
ocorréncia de apomixia, assim como relatado por Chang-Wei et al.
(2007). Houve formag¢ao normal dos frutos e sementes. Apenas o peso
médio de frutos e o nimero médio de sementes por fruto foram
inferiores significativamente para o tratamento “autofecundacao
natural” (ver descricdo na Tabela 1), pelo teste de Tukey a 5% de
probabilidade (Tabela 2). Para a caracteristica peso médio de
sementes, nao houve diferenca significativa entre os tratamentos.
Pode-se concluir com essa prévia avaliacdo que os insetos
polinizadores sdo eficazes na polinizagdo do pinhdo-manso, uma vez
que a taxa de pegamento, desenvolvimento de frutos e sementes foi
superior nessas condic¢oes.
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Tabela 1. Avaliacao do sistema reprodutivo de Jatropha curcas, sob
irrigacdo, pela Epamig-URENM em agosto de 2008. Foram
utilizadas cerca de 530 flores femininas para as avalia¢des

Testes Metodologia Pegamento (%)

Cruzamento natural Contagem do n° de flores femininas e 99

frutos formados

Apomixia Retirada de flores masculinas da 5
inflorescéncia antes da antese e

protec¢do dela contra entrada de

insetos.
Geitonogamia Polinizag¢ao das flores femininas com 79
polen de tlores masculinas da mesma
] planta
: Autofecundac¢do manual Polinizac¢do das flores femininas com 86
u' polen de flores masculinas da mesma
f inflorescéncia
Autofecundacdo natural  As inflorescéncias foram protegidas 20

para evitar o contato com insetos e
foram “agitadas” diariamente durante

a abertura das flores

a. Polinizacao das flores femininas 81

com polen de flores masculinas de

I

| Xenogamia outra planta
i
| |
"} b. Polinizagdo das flores femininas 85
| . ’
com uma mistura de poélen de flores
masculinas de outras plantas
:
8
B
P
i

»

| AREEOENERN W
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Tabela 2. Teste de comparag¢ao de médias para as caracteristicas peso
médio de frutos e nimero médio de sementes por fruto na
avaliacdo do sistema reprodutivo de Jatropha curcas
(experimento desenvolvido pela Epamig-URENM, agosto

de 2008)
Tratamento Peso médio de frutos (g) Numero médio de sementes
por fruto

Cruzamento natural 3,13 a 294 a
Geitonogamia 2,86 a 2,63 a
Autofecunda¢ido manual 2.88 a 2,64 a
Autofecundacao natural 1,88 b 1.5 b
Xenogamia a. 2,61 ab 2,28 ab
Xenogamia b. 295a 2,76 a

Médias seguidas por letras iguais na mesma coluna ndo diferem significativamente

pelo teste de Tukey a 5% de probabilidade.

Abdelgadir et al. (2008) estudaram frutos formados a partir de
autofecundacao e fecundacdao cruzada de Jatropha curcas. Houve
maior produ¢ao de frutos a partir de fecundagao cruzada, além de eles
serem maiores e mais pesados do que aqueles produzidos por
autofecundacdao. Flores com polinizacdo cruzada tiveram maior
estabelecimento de frutos do que as autofecundadas. Flores expostas a
uma ou varias visitas de abelhas produziram significativamente mais
frutos do que aquelas que nao receberam visitas, o que indica que as
abelhas sdo eficazes polinizadores.

4.1. Hibridacao

A hibridacao artificial de plantas ¢ um dos recursos utilizados
para reunir caracteristicas desejaveis em diferentes genitores em um
unico individuo, atendendo a determinada necessidade do programa
de melhoramento da espécie, do produtor ou das necessidades de um
nicho de mercado.

A hibridagdo tem por objetivo aumentar a variabilidade
genctica disponivel para as caracteristicas de interesse ao programa de
melhoramento genético, permitindo ao melhorista obter sucesso com a
selecdo de plantas superiores. Uma vez que as caracteristicas de
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interesse sdo encontradas, algumas vezes, em gendtipos menos
adaptados ou em espécies silvestres, estas podem ser transferidas por
meio de hibridagdo para os gendtipos promissores em outros aspectos.
O resultado desses cruzamentos pode gerar hibridos ou variedades
superiores.

Na india, a hibridacdo entre varias espécies de Jatropha esta
sendo realizada com o objetivo de desenvolver hibridos e variedades
com teor de o6leo superior e adaptados a solos improdutivos para
reflorestamento (PARAMATHMA et al., 2007b).

As metodologias para realizagdo das hibridagdes sdo
especificas para cada espécie, e estudos sdo necessarios para se
conhecer qual ¢ a mais adaptada a Jatropha curcas. Estudos de
hibrida¢do realizados pela Epamig-URENM indicam que, nas
condi¢des de Janauba-MG, a utilizag¢@o de sacos de organza (Figura 5)
para proteger a inflorescéncia da presenca de insetos foi o mais
adequado. Devido as altas temperaturas da regido, esse método de
prote¢do das inflorescéncias minimizou o abortamento de flores antes
mesmo da sua abertura.
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Figura 5. Protecdo da inflorescéncia de pinhdo-manso com saco de
organza.

Foto: Ana Cristina P. Juhasz - Epamig

Para os testes do estudo do sistema reprodutivo em J. curcas,
varias inflorescéncias foram utilizadas. Estas foram protegidas antes
da antese de qualquer flor. De acordo com os objetivos, as flores
masculinas foram retiradas ou ndo, com o auxilio de uma pinga, ainda
no estagio de botdo floral. O acompanhamento da abertura das flores
femininas deve ser diario, para que a polinizagao seja feita logo apos a
abertura delas (Figura 6A), ocasido em que a receptividade do estigma
¢ maxima. Dnissa e Paramathma (2007) afirmam que, apds a completa
abertura da flor feminina, a receptividade do estigma ¢ de 81,25% para
Jatropha curcas. A viabilidade do polen também ¢ reduzida, ou seja, o
pélen fresco tem uma viabilidade de 85,16%, a qual vai decrescendo
ao longo da manhd. No segundo dia, o polen ja perdeu toda sua
viabilidade.



108 Melhoramento Genético de Jatropha curcas — Consideragdes e Metodologias

Para a hibridagcdo, coletam-se as flores masculinas nas
inflorescéncias do genitor masculino (Figura 6B) nas primeiras horas
da manha, e efetua-se a polinizacdo manual, colocando as anteras da
flor coletada sobre o estigma da flor feminina receptora, de forma que
os graos de polen se soltem e continuem aderidos a superficie do
estigma (Figura 6C). Cobre-se novamente a inflorescéncia com o saco
de organza, e aproximadamente 15 dias apds a polinizagdo ja é
possivel verificar o pegamento dos frutos (Figura 7). Os frutos,
quando maduros, devem ser colhidos e identificados, e as sementes,
retiradas manualmente.

Figura 6. Flor feminina recém-aberta sem deposi¢io de polen (A); flor
masculina aberta com grande liberagdo de poélen B); flor
feminina aberta com deposi¢do de polen (C).

Fotos: Ana Cristina P. Juhasz - Epamig.

Figura 7. Pegamento dos frutos 15 dias ap6s polinizacio manual das
primeiras flores abertas.

Foto: Ana Cristina P. Juhasz - Epamig.
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Na India, estudos de hibridacdo entre J. curcas e J.
integerrima tém sido desenvolvidos para a produgdo de hibridos com
maior produtividade e teor de 6leo. A maioria dos hibridos F, foi
estéril, e apenas trés foram totalmente férteis. Alguns apresentaram
grande numero de producdo de sementes, moderado crescimento e
bom tamanho de sementes. Outros foram menos parecidos com J.
curcas, porém produziram frutos grandes. Duas geragdes de
retrocruzamento foram obtidas, utilizando o J. curcas como parental
recorrente.  Observou-se grande variagdo em  caracteristicas
morfoldgicas, tais como no formato da folha, base e margem foliar,
etc. (PARAMATHMA et al., 2007b). Sujatha e Prabakaran (2003)
avaliaram o mesmo hibrido, observando ainda que na geragdo F, as
flores possuiam trés cores distintas. Ja nos retrocruzamentos, a
variagdo de cor foi mais intensa. Os autores sugerem a utilizagdo
destes hibridos como ornamentais.

4.2. Genética e Citologia

Até o momento pouco se conhecia sobre o genoma de
Jatropha curcas. Recentemente, Carvalho et al. (2008) mediram o
tamanho do genoma, a composi¢ao de bases e o caridtipo de J. curcas
por citometria de fluxo. A analise morfolégica mostrou que J. curcas
tem 2n=22 cromossomos, assim como descrito por Paramathma et al.
(2007a), Soontornchainaksaeng e Jenjittikul (2003) e Jha et al. (2007).
Os cromossomos sdo pequenos, variando de 1,71 a 1,24 pum. Cinco
sio metacéntricos e seis sdo submetacéntricos (Figura 8§). Os
cromossomos de 1-10 na sua forma haploide (n=11) podem formar os
pares 1-2, 3-4, 5-6, 7-8 ¢ 9-10 devido a sua identidade para tamanho
total, tamanho dos bracos cromossomicos e a proporcdo de bragos
cromossOmicos longos para curtos. Os autores sugerem ainda que J.
curcas ¢ uma espécie autotetraploide. Devido ao pequeno tamanho do
genoma, numero de cromossomos, facilidade de manipulagdo
vegetativa e transformacdo genética, a biotecnologia ¢ uma ferramenta
aplicavel ao melhoramento de Jatropha curcas.
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Figura 8. Cromossomos de Jatropha curcas. Formagdo dos pares 1-2,
3-4, 5-6, 7-8 € 9-10, que sdo citogeneticamente idénticos. Os
cromossomos 1, 2, 5, 6 e 11 sdo metacéntricos, e os 3. 4, 7,
8,9 e 10, submetacéntricos. Barra=5 um

Fonte: Carvalho et al. (2008).

4.3. Herdabilidade de caracteres relacionados a produtividade de
Jatropha curcas

Os principais objetivos do melhoramento de plantas
oleaginosas ¢ a obtencdo de cultivares homogéneas, estaveis,
produtivas, com elevado teor de 6leo, maior tolerancia a pragas e
doencas, maior adaptabilidade a diversas condi¢des climaticas, etc. No
caso especifico do pinhd@o-manso, além das caracteristicas citadas, a
maturacdo uniforme dos frutos em cada inflorescéncia € o maior
nimero de frutos por cacho seriam outras caracteristicas de grande
interesse para o melhoramento, uma vez que a uniformidade dessas
caracteristicas facilitaria a colheita. Nesse sentido, € necessario a
busca por informag¢des relacionadas a  estrutura genética,
herdabilidade, repetibilidade, entre outras, para se dar andamento aos
programas de melhoramento genético da cultura. A partir dessas
informacdes, o melhorista tera maior facilidade em definir as
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estratégias de sele¢do e melhoramento adequadas para atingir seus
objetivos finais.

No melhoramento de espécies perenes, estimativas de
herdabilidade tém papel importante na defini¢do de quanto da varia¢do
de uma determinada caracteristica é de origem genética, ou seja, €
herdavel, ou ocorre devido aos efeitos ambientais. Os ganhos
genéticos no melhoramento de perenes depende do tipo e do grau de
variabilidade genética. No pinhdo-manso, escassas sdo as informagoes
da estrutura genética ¢ herdabilidade das caracteristicas a serem
melhoradas. Recentemente, na India, alguns trabalhos para o
conhecimento da variabilidade e diversidade de alguns acessos de J.
curcas tém sido desenvolvidos (GINWAL et al., 2004, 2005;
KAUSHIK et al., 2007; RAO et al., 2008).

Na India, vérios institutos de pesquisa vém unindo esforgos
para a selecdo de plantas de pinhdo-manso superiores, de varios
estados. Estas s3o selecionadas de acordo com algumas caracteristicas
morfoldgicas, como: altura da planta, altura do caule antes das
ramificacdes, formato da copa, caracteristicas morfologicas de
sementes e plantulas. As sementes dessas plantas selecionadas sdo
colhidas e distribuidas aos institutos de pesquisa que trabalham em
rede, para os experimentos pertinentes a cultura (PARAMATHMA et
al., 2007a,b). Como o pinhdo-manso ¢ uma espécie alogama, € os
trabalhos de melhoramento estdo apenas comegando, espera-se
encontrar variabilidade disponivel para as caracteristicas de fase
vegetativa e reprodutiva, o que permitira que os trabalhos de sele¢ao
sejam realizados pelos melhoristas. A variabilidade genética
relacionada a caracteristicas morfologicas, produtividade e teor de
6leo em Jatropha pode ser um grande potencial nos programas de
melhoramento de perenes, particularmente na sele¢do de genotipos
mais produtivos e com maior teor de oleo.

Ainda nesse pais, foi observada ampla variagao em genotipos
de pinhdo-manso originados de diversas regides quando avaliados
para caracteristicas relacionadas a morfologia de frutos e sementes,
teor ¢ composi¢do do Oleo (Tabela 3). Ensaios de avaliacdo de
progénies estdo em andamento para a selecdo de material-elite a ser
incorporado ao programa de melhoramento genético de Jatropha
curcas (PARAMATHMA et al., 2007b).
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Tabela 3. Variabilidade observada em genotipos de pinhdo-manso de
diversas localidades da India para -caracteristicas de
morfologia de frutos e sementes, teor e qualidade do dleo.

Caracteristica Teor

Teor de 6leo na semente (%) 8,70 — 36.01
Teor de 6leo no albumen (%) 30,06 — 66.94
Teor de proteina da semente (%) 22 -38
Germinacgao (%) 15,20 — 86,00
Matéria seca de plantulas (g) 1,28 — 1,78

Acidos Graxos (%)

acido linoleico 41 — 46
acido oleico 35-40

acido palmitico 12-15

acido estearico 3-5
N de frutos por inflorescéncia 8-22
Peso de 100 frutos (g) 160,94 — 322 24
Comprimento fruto (cm) 2,24 -2.79
Largura fruto (cm) 1,91 —2,22
Peso de 100 sementes (g) 30,29 —70.81
Comprimento semente (cm) 1,29 — 1.88
Largura semente (cm) 1,07 —1,17

Fonte: Adaptado de Paramathma et al. (2007¢)

No Brasil, a Epamig-URENM esta iniciando trabalhos de
melhoramento com J. curcas. Foram selecionadas plantas superiores
de aproximadamente trés anos de idade, em rela¢do a produtividade,
originadas de 11 localidades diferentes do Norte de Minas. As
sementes dessas plantas foram colhidas e estio sendo avaliadas na
forma de familias de meios-irmaos (FMI). Em parceria com empresa
privada, plantas superiores também foram selecionadas de acordo com
algumas caracteristicas de interesse, as quais também estdo sendo
avaliadas como FMI.
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Outros autores também avaliaram a diversidade genética de
pinhdo-manso de diferentes localidades, para caracteristicas
relacionadas a morfologia de sementes (Tabela 4) e teor de oleo
(Tabela 5). Todos os trabalhos indicam que ha variabilidade
significativa nas caracteristicas avaliadas. Ginwal et al. (2005)
observaram cores distintas para as sementes de pinhdo-manso, e as
classificaram em dois grupos: o primeiro, representado por sementes
pretas, e o segundo, por sementes marrons.

Tabela 4. Variabilidade comparativa observada em genotipos de
pinhdo-manso de diversas localidades da India por
diferentes autores, para caracteristicas relacionadas a
morfologia de sementes

Caracteristicas Paramathma et Ginwal et al., Kaushik et al.,
morfolégicas de sementes al., 2007¢c 2004, 2005 2007
Peso de 100 sementes (g) 3029 - 70,81 2950 -39.10 4920 - 69,20 56,98 - 79,09
Comprimento semente (cm) 1.29 — 1.88 1.75 - 1,86 1.,6-1,76 1,55 - 1,87
Largura semente (cm) 1,07 -1,17 1,08 - 1,13 1,01 — 1,09 1,77 — 2,25
Espessura semente (mm) 8.47 -9,14 7,24 — 8,33

FONTE: Adaptado de Paramathma et al. (2007¢).
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Tabela 5. Variabilidade comparativa observada em gendtipos de pinhdo-
manso de diversas localidades da India por diferentes autores,
para caracteristicas relacionadas a teor de oleo

Autores Teor de 6leo na Teor de dleo no N° acessos Origem
semente (%) albumen (%) avaliados

Ginwal et al., 2004, 2005 33,02 —39,12 46,22 — 58,12 10 india
Pant et al., 2006 - 23-45% 6 india
Kaushik, 2006 35,02 — 42,07 - 210 india
Lal e Mehera, 2006 31,32—- 35,17 - 4 india
Kaushik et al., 2007 28,00 — 38,80 B 24 india
Patolia et al., 2007 26,00 — 35,00 . 23 india
Sharma, 2007 29,00 — 39,00 2 7 india
Manurung, 2007 28,00 — 34,00 - 10 Indonésia
Shekhawat et al., 2007 28,00 — 36,00 - 8 india
Rao et al., 2008 29,85 — 37,05 - 32 india
Paramatha 8,70 — 36,01 30,06 — 66,94 - india
Juhasz, 2008 23,52 -42.83 - 70 Brasil

Obs.: Os dados de Pant et al. (2006), Patolia et al. (2007), Sharma (2007), Manurung
(2007) e Shekhawat et al. (2007) foram citados por Jongschaap et al. (2007).

Herdabilidade de 99% para teor de oOleo em sementes de
Jatropha foi estimada por Kaushik et al. (2007) e Rao et al. (2008).
Esse valor de herdabilidade reflete predominancia de variagao
herdavel para essa caracteristica, o que pode promover ganhos
genéticos significativos com a selecdo. Kaushik et al. (2007)
estimaram para teor de 6leo ganho genético de 18,19%, e Rao et al.
(2008), 7,21 % de ganho com a sele¢do. Além disso, o teor de 6leo foi
positiva e significativamente correlacionado com o peso de sementes,
porém teve correlagdo significativa e negativa com comprimento de
sementes (KAUSHIK et al., 2007; RAO et al., 2008). Conteudo de
Oleo da semente e albimen teve correlagdo positiva significativa com
peso de sementes, altura de plantas e diametro do colo; foi negativa
apenas para nimero de ramos por planta (GINWAL et al., 2004).

Kaushik et al. (2007) e Rao et al. (2008) estimaram valores de
herdabilidade para comprimento, largura, peso de 100 sementes e teor
de 6leo das sementes (Tabela 6).
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Tabela 6. Herdabilidade comparativa observada em genotipos de pinhao-
manso de diversas localidades da India por Kaushik et al.
(2007) e Rao et al. (2008), para caracteristicas de semente e
teor de oOleo

Caracteristicas Kaushik et al. (2007) Rao et al. (2008)
Herdabilidade Ganho genético Herdabilidade Ganho genético
Teor de 6leo na semente 99 18,19 99.61 F:21
Peso de 100 sementes 96 18 93,16 4,22
Comprimento semente 77 4,42 82,14 3,87
Largura semente 57 3,10 1307 4,98

Rao et al. (2008) obtiveram estimativas de herdabilidade
superior para comprimento, largura e teor de oOleo de sementes.
Kaushik et al. (2007) estimaram ganho genético superior para teor de
oleo nas sementes, peso de 100 sementes e comprimento de sementes
em relagcdo aos estimados por Rao et al. (2008). Esses dados mostram
que para essas caracteristicas avaliadas houve predominancia de
variagdo herdavel, o que deve promover ganhos genéticos satisfatorios
com a selecdo de materiais superiores.

Ginwal et al. (2005) estimaram a herdabilidade para diversas
caracteristicas relacionadas a fase inicial de germinacdo de pinhdo-
manso. Os valores de herdabilidade foram elevados para viabilidade
de semente (85%), porcentagem de germinagao (96%) e vigor (98%),
quando avaliados em laboratorio. Valores semelhantes foram obtidos
para as mesmas caracteristicas quando avaliadas em viveiro. Quanto a
sobrevivéncia de plantulas, a herdabilidade foi de 51% e de 66% para
plantas com um e seis meses de idade, respectivamente. Valores
semelhantes de herdabilidade (56%) foram relatados para taxa de
sobrevivéncia em plantas com 24 meses de idade. Ja com 12 meses, a
herdabilidade foi baixa (39%) para sobrevivéncia (GINWAL et al.,
2004).

Caracteristicas relacionadas ao desenvolvimento vegetativo de
plantas de pinhdo-manso foram avaliadas por Ginwal et al. (2004),
Ginwal et al. (2005), Lal e Mehera (2006) e Rao et al. (2008),
conforme Tabela 7. Houve grande variacdo das caracteristicas
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avaliadas pelos autores, o que indica a existéncia de variabilidade
genética também para essas caracteristicas.

Tabela 7. Caracteristicas relacionadas ao desenvolvimento vegetativo
de plantas de pinhdo-manso aos 6, 12, 24 e 34 meses
(GINWAL et al., 2004, 2005; LAL; MEHERA, 2006; RAO
et al., 2008)

Caracteristicas 6 meses 12 meses (Ginwal et al., 24 meses 24 meses 34 meses
(Ginwal et al., 2005) 2004) (Ginwal et al.. (Lal ¢ Mehera, (Rao et al.,
2004) 2006) 2008)
Altura de plantas (cm) 40,94 — 53,33 76,20 —101.50 169.6 —205,5 110 - 160 87.31 — 134,00
Diametro do colo (mm) 13,46 — 18,97 28,26 — 35,59 34,01 — 41,78 42.10- 66,00
Numero de ramos 1,98 -2,73 2,34 - 426 5.35 - 10,20 4-12.25
Sobrevivéncia no 96.67 — 99,04 77.78 - 94,45 69,45 — 88,89
campo (%)

Herdabilidade para altura de plantas foi alta tanto para
avaliacdao aos seis meses de idade (89%) (GINWAL et al., 2005), 12
meses (69%) e 24 meses (97% ) (GINWAL et al., 2004) e aos 34
meses (88%) (RAO et al., 2008). Deve-se ressaltar que Ginwal et al.
(2004) observaram aumento da herdabilidade em relacdo a altura das
mesmas plantas de um ano para o outro de avaliacdao. Dessa forma,
podem-se obter ganhos satisfatorios com a selecdo direta para altura
de plantas. Entretanto, Abreu et al. (2007) estimaram herdabilidade
baixa para as caracteristicas altura de plantas (6%), altura da primeira
folha (19%), diametro do caule (13%) e nimero de folhas (28%), de
plantas de dez acessos de pinhdao-manso, na fase juvenil (avaliagdo aos
trés meses de idade), cultivadas no municipio de Chapadiao do Sul
(MS). A herdabilidade no sentido amplo foi baixa, o que indica
heranca quantitativa dos caracteres avaliados e dificuldades de ganhos
enéticos com a sele¢ao precoce.

UQ

De acordo com o exposto, € possivel verificar que ocorre
variabilidade genética para as caracteristicas avaliadas, o que permite
o 1nicio dos programas de melhoramento genético. Contudo, poucas
informacodes estdo disponiveis quanto a heranca de caracteristicas de
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interesse, além de muitas delas possuirem grande influéncia
ambiental, como as caracteristicas relacionadas a producdo. Assim, ¢
necessario haver programas de melhoramento em todas as regides em
que o pinhdo-manso possa ser uma cultura de interesse. Por ser uma
cultura perene, a avaliagdo das plantas deve ser feita por um periodo
maior de tempo, a fim de obter dados confidveis a respeito das
caracteristicas avaliadas.

Outro objetivo de avaliagdes consecutivas, repetidas ao longo
dos anos, ¢ o estudo de correlacdo entre as caracteristicas avaliadas na
fase inicial de desenvolvimento, ou ainda das avaliadas nas primeiras
floradas, em rela¢do a produ¢do de plantas maduras, consideradas
“estaveis” em relacdo a produtividade. Se for possivel a identificagdo
de caracteristicas com alta correlacido entre as duas fases, sera util para
reduzir o tempo de avaliagdo da cultura durante os proximos
programas de melhoramento genético. Se a correlagdo for alta, a
selecdo podera ser realizada precocemente para a caracteristica de
interesse, uma vez que essa superioridade na fase inicial de
desenvolvimento sera mantida.

5. Divergéncia genética

A escolha apropriada de progenitores que possibilitem a
obtencdo de progénies superiores € essencial para o sucesso rapido em
qualquer programa de melhoramento, quando s3o realizadas
hibrida¢des convencionais.

Conceituando de forma simples, divergéncia genética € a
distancia genética entre populagdes, individuos ou organismos, com
base numa série de caracteristicas, que podem ser morfoagronomicas,
fisiologicas, bioquimicas, polimorfismos de DNA, entre outras, que
for de interesse do melhorista (AMARAL JUNIOR; THIEBAUT,
1999).

A analise de divergéncia genética ¢ uma técnica para
identificar pais adequados a obtenc¢do de hibridos com maior efeito
heterdtico e maior heterozigose, de tal forma que, em suas geracoes
segregantes, obtenha-se maior possibilidade de recuperacdo de
genotipos superiores (CRUZ et al., 2004).
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A heterose ¢ a superioridade dos hibridos sobre a média dos
pais, sendo proporcional a distincia genética entre seus respectivos
pais. Isso se deve ao fato de os pais ndo distantes geneticamente entre
si tenderem a compartilhar muitos genes ou alelos em comum; quando
essa distancia € maior, eles diferem de forma crescente no nimero de
locos em que os efeitos da dominancia estdo evidentes, contribuindo,
consequentemente, para a maior manifestacido da heterose (CRUZ;
CARNEIRO, 20006).

Assim, para que os resultados de um programa de hibridacao
sejam conseguidos de forma rapida e facil, a populacdo a ser
selecionada deve possuir divergéncia genética e alto desempenho
médio, permitindo concentrar esfor¢os naquelas combinagdes que
apresentem maiores chances de sucesso (MALUF; FERREIRA,
1983). Com isso, seria necessaria a realizacdo de um numero menor
de cruzamentos, economizando tempo e mio de obra.

A divergéncia genética tem sido avaliada por meio de técnicas
biométricas, baseadas na quantificacio da heterose. Dentre esses
meétodos, as analises dialélicas sd3o bastante utilizadas, em que se
avalia tanto a capacidade especifica de combina¢do quanto a heterose
manifestada nos hibridos. No entanto, se for necessaria a avaliacdo de
um numero elevado de progenitores, o estudo pode ser impraticavel,
devido a grande quantidade de hibridos a serem obtidos (CRUZ et al.,
2004).

Desse modo, a avaliacao da divergéncia genética por métodos
preditivos tem sido mais utilizada, por ndo ser necessaria a utilizacao
de combinag¢des hibridas. Esses métodos sao baseados em diferencas
morfologicas, fisioldgicas, entre outras, apresentadas pelos
progenitores na determinacao da divergéncia genética, que geralmente
¢ quantificada por uma medida de dissimilaridade, podendo ser
aplicados varios métodos multivariados, como a analise de
componentes  principais, variaveis canoOnicas e analise de
agrupamento. Este ultimo depende diretamente das medidas de
dissimilaridades estimadas, enquanto os outros dois avaliam a
similaridade dos progenitores por intermédio de uma dispersdo grafica
(CRUZ et al., 2004).

A escolha do método multivariado mais adequado tem sido
determinada pelo objetivo que se quer alcangar, pela precisdo
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desejada, pela facilidade da analise e pela forma como os dados foram
obtidos.

5.1. Medidas de dissimilaridade

Medidas de dissimilaridade sdo de grande importancia em estudos
de divergéncia genética em que se procuram identificar genitores a serem
utilizados em programas de hibridagdo. Dessa forma, o primeiro passo
para se realizar a analise multivariada com base em métodos de
aglomeragdo ¢ a obtencdo da matriz de dissimilaridade entre os
genodtipos, que, de maneira geral, variam em relagdo ao tipo da
variavel disponivel, que podem ser quantitativas ou qualitativas, sendo
esta altima subdividida em binarias ou multicategoricas.

5.1.2. Variaveis quantitativas

As variaveis quantitativas s3o aquelas que podem ser
mensuradas, ou seja, representadas pelo seu valor numeérico. Além
disso, podem ser continuas, ou seja, assumem quaisquer valores entre
certos limites, ou discretas, que, por outro lado, assumem apenas
valores especificos nao observados em wuma escala continua
(AMARAL JUNIOR; THIEBAUT, 1999).

Para essas caracteristicas, as medidas de distancia (medidas de
dissimilaridade) mais utilizadas sdo a distancia euclidiana média e a
distancia generalizada de Mahalanobis, sendo esta a mais precisa, uma
vez que considera a covariancia residual entre as variaveis sob analise,
porém possivel de ser estimada apenas quando ha ensaios
experimentais com repeticdo (CRUZ et al., 2004).

5.1.3. Variaveis qualitativas

As variaveis qualitativas sdo aquelas que expressam relagdes
mutuamente exclusivas, ou seja, ndo mensuraveis, € necessitam de
uma codificacdo. Podem ser binarias ou multicategoricas (AMARAL
JUNIOR; THIEBAUT, 1999).

5.1.3.1. Variaveis binarias

Nesta categoria incluem-se as caracteristicas qualitativas de
auséncia ou presen¢a de uma dada caracteristica. Como exemplo, tem-
se o comportamento de padrdes genotipicos em estudos moleculares,
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que se expressam pela presenca ou auséncia de marcas (bandas) no
gel, cuja codificacdo pode ser efetuada por meio de um, indicando
presenga, ou zero, indicando auséncia. Outro exemplo seria o
resultado negativo (zero) ou positivo (um) de uma reag¢do bioquimica.
O resultado pode ser sumarizado numa tabela de dupla entrada, como
ilustrado a seguir (AMARAL JUNIOR; THIEBAUT, 1999):

Individuo B
0
A 1 a b
d

a: valor que quantifica o nimero de coincidéncias do tipo 1-1 para

cada par de genotipo (concordancia positiva).

e b: valor que quantifica o nimero de discordancias do tipo 1-0 para
cada par de gendtipo.

e c:valor que quantifica o nimero de discordancias do tipo 0-1 para
cada par de genotipo.

e d: valor que quantifica o nimero de coincidéncias do tipo 0-0 para

cada par de gendtipo (concordancia negativa).

Dessa forma, a distancia euclidiana média pode ser calculada
por meio da expressao:

i 1 b+c
dii'= =2 (¥; —¥,;)" =
v | at+b+c+d
A diversidade genética de variaveis binarias pode ser avaliada
ainda por coeficientes de similaridade entre todos os pares de

genotipos possiveis; existem varias medidas de similaridade citadas na
literatura (CRUZ; CARNEIRO, 2006).

5.1.3.2. Variaveis multicategoéricas
As variaveis qualitativas multicategoricas sdo aquelas
caracteristicas que possuem mais de duas classes, mutuamente
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exclusivas, mas que ndo se apresentam numa sequéncia logica de
graus de atributo (AMARAL JUNIOR; THIEBAUT, 1999).

No melhoramento vegetal, as caracteristicas multicategoricas
avaliadas podem ser relacionadas a morfologia e estrutura das plantas,
além das caracteristicas relacionadas aos frutos, como formato, cor do
tegumento, sabor do fruto, etc. Sao também muito uteis para o
melhoramento como no caso de caracterizacdo de acessos de banco de
germoplasma, para que se tenha conhecimento das caracteristicas de
cada um, permitindo assim uma busca de caracteres de interesse a
serem adicionados as cultivares comerciais. Desse modo, facilita
também a escolha de caracteres mais relevantes na caracterizac¢ao,
uma vez que nesse tipo de avaliagdo sdo muitos os caracteres
avaliados.

O interessante dessa analise € que se pode avaliar um grande
nimero de caracteristicas simultanecamente, em que cada uma pode
apresentar varias classes. Para isso, € necessario um indice, que leva
em considera¢do a ocorréncia de concordancias e discordancias de
valores. Por exemplo, considerando uma caracteristica que possua trés
classes, tém-se trés tipos de concordancia (1-1, 2-2 e 3-3) e seis de
discordancia (1-2, 1-3, 2-1, 2-3, 3-1 ¢ 3-2).

5.2. Métodos multivariados

O estudo de diversidade genética através de métodos
multivariados pode ser realizado por meio de analise de componentes
principais, variaveis canOnicas e analise de agrupamento; este ultimo
depende diretamente das medidas de dissimilaridades estimadas.

A analise de agrupamento constitui uma metodologia
numérica multivariada, com o objetivo de propor uma estrutura
classificatéoria ou do reconhecimento da existéncia de grupos. Seu
resultado final ¢ um grafico em forma de arvore, denominado de
dendrograma, que representa uma sintese grafica dos resultados.

Para a apresenta¢dao do agrupamento, varios métodos podem
ser utilizados, cada um dos quais podendo conduzir a diferentes
padrdes de agrupamento. Esses métodos classificam-se, basicamente,
em hierarquicos e de otimizacdo. Nos métodos hierarquicos, os
progenitores sdo agrupados por um processo que se repete em varios
niveis até que seja estabelecido o dendrograma ou o diagrama de
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arvore. No melhoramento, os métodos mais utilizados sao: o do
vizinho mais proximo € o do vizinho mais distante. J4 quanto aos
métodos de otimizac¢dao, o de Tocher ¢ o mais comumente empregado
no melhoramento genético (CRUZ et al., 2004).

5.3. Diversidade genética de pinhao-manso (J. curcas L.)

Estudos sobre a diversidade genética em pinhao-manso vém
sendo realizados no Brasil (ABREU et al., 2007) e na India
(GINWAL et al., 2004, 2005; KAUSHIK et al., 2007; RAO et al.,
2008). Abreu et al. (2007) avaliaram a diversidade genética de 10
acessos de pinhdao-manso na fase juvenil, sendo nove originarios de
diferentes estados do Pais e um do Paraguai. De acordo com as
caracteristicas morfologicas avaliadas, os acessos foram agrupados em
dois grupos distintos, os quais podem gerar significativa heterose
quando intercruzados. Ginwal et al. (2004, 2005) também relatam a
ocorréncia de diferenca genética entre 10 acessos de pinhdao-manso de
diferentes regides da India. Grandes diferencas para os componentes
de variancia relacionados aos parametros de germinacao de sementes,
desenvolvimento de plantulas, fase vegetativa e reprodutiva dos
acessos avaliados foram descritas pelos autores.

Kaushik et al. (2007) agruparam 24 acessos de pinhao-manso
na India, originados de 24 Aarvores superiores, em Seis grupos
divergentes, utilizando Distancia Euclidiana Média. Trinta e dois
acessos de pinhao-manso de origem indiana avaliados por Rao et al.
(2008) foram agrupados em quatro diferentes grupos, utilizando a
Distancia Euclidiana Média, para as caracteristicas de morfologia de
sementes. Em relacdo as caracteristicas vegetativas e reprodutivas, os
mesmos acessos foram agrupados em cinco grupos divergentes. Dessa
forma, o intercruzamento envolvendo os grupos mais divergentes tem
o objetivo de promover maior segregacdo das caracteristicas em
analise, aumentando a variabilidade genética da espécie e favorecendo
a selecao de tipos superiores pelos melhoristas.

5.4. Diversidade genética molecular de pinhao-manso (J. curcas L.)

O estudo da diversidade visa elucidar relagdes genéticas,
quantificar ou predizer o nivel de variabilidade total existente e a sua
distribuicdo entre e/ou dentro de unidades taxondmicas, quer elas
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sejam individuos, acessos de banco de germoplasma, linhagens,
cultivares, populacdes de sistemas controlados de acasalamento ou
naturais, e espécies. Esse conhecimento tem proporcionado
importantes  contribui¢cdes ao  melhoramento  genético, ao
gerenciamento de bancos de germoplasma, a conservacao de recursos
genéticos e ao entendimento dos processos evolutivos das espécies.

A quantificacado da diversidade genética auxilia no
planejamento de estratégias mais eficazes que venham a maximizar 0s
ganhos genéticos no melhoramento. Dentre as possibilidades de
estudos da diversidade (MOHAMMADI; PRASNNA, 2003; REIF et
al., 2005), destaca-se a determinag¢ao das inter-relacdes genéticas entre
linhagens, cultivares e populagdes; identificagdo de combinagdes
parentais adequadas a obten¢do de hibridos altamente heteroticos e
que possibilitem maior segregacdo em recombinac¢des, com o
aparecimento de transgressivos; introgressao de genes favoraveis
provenientes dos acessos de bancos de germoplasma, componentes da
base genética da espécie-alvo; e identificacdo de variedades derivadas
no processo de protecao de cultivares.

Nos bancos de germoplasma, a analise da diversidade pode
ajudar a classificar corretamente um acesso, identificar duplicatas e
subgrupos de cole¢des-nlcleo e auxiliar na quantificagdo do nivel de
variabilidade presente em um poo/ génico, bem como seu fluxo
através do tempo (REIF et al., 2005).

Atualmente, existem muitos métodos disponiveis para o
estudo da diversidade genética, seja em avaliagcdes de acessos de
bancos de germoplasma, cultivares melhoradas ou populagdes. Esses
métodos podem ser aplicados na analise de dados de pedigree, dados
morfologicos, dados de desempenho agronémico, dados bioquimicos
e dados moleculares baseados na analise de DNA.

A utilizacdo de marcadores moleculares de diversos tipos
tornou possivel a identificacdo e caracterizacao de germoplasma, a
construcao de mapas genéticos e a estimativa da distancia genética
entre individuos e/ou populacdes de varias espécies vegetais. Tais
tecnologias podem contribuir para acelerar ganhos genéticos em
plantas de interesse, especialmente em culturas cujas informacgdes
ainda sejam limitadas, como ¢ o caso da maioria das espécies tropicais
arboreas (FERREIRA: GRATTAPAGLIA, 1998; PICOLI et al.,
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2001). De modo semelhante, as informacdes de diversidade e
distancia genética tém sido avaliadas para a identificagdo das melhores
combinac¢des hibridas e na organizacao de bancos de germoplasma,
indicando redundancias e deficiéncias das cole¢des, além de gerar
dados sobre a eficiéncia do processo de coleta, manutencdo e
ampliagdo do banco de germoplasma (BARBOSA-NETO; BERED,
1998).

O desenvolvimento de marcadores bioquimicos e moleculares
proporcionou um salto qualitativo e quantitativo em estudos da
estrutura populacional e do sistema produtivo de diversas espécies.
Varios parametros populacionais, como grau de endogamia e sistema
reprodutivo predominante, entre outros, podem ser obtidos e sdo de
grande importancia na determinagao de estratégias de conservacgao da
variabilidade genética na natureza, bem como para sua melhor
utilizacdo em programas de melhoramento genético das espécies
(REIF et al., 2005).

Barbosa-Neto e Bered (1998) argumentaram que nao ha
restricoes quanto aos marcadores moleculares preferenciais para
utilizacdo em estudos de diversidade genética. De modo geral, os
marcadores devem ser confiaveis em termos de repetibilidade, ter
baixo custo e ser faceis e rapidos de analisar, além de permitirem uma
amostragem extensiva dos genomas provenientes de DNA, sem a
influéncia do ambiente. Nesse sentido, os marcadores baseados em
técnicas de PCR (reacdo em cadeia da polimerase) sdo mais atrativos,
principalmente aqueles que apresentam grande quantidade de
polimorfismo. Marcadores baseados na técnica de isoenzimas também
estio sendo utilizados, porém em menor frequéncia (BOREM;
CAIXETA, 2006).

Os marcadores moleculares podem ser classificados em dois
tipos principais: marcadores codominantes - RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism), microssatélites ou SSR (Simple
Sequence Repeats) e SNPs (Single Nucleotide Polymorphism), ¢
marcadores dominantes — RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) e ISSR
(Inter Simple Sequence Repeat).

Dentre os marcadores de DNA baseados em PCR, 0s que tém
sido mais usados para a cultura de pinhdao-manso sao o RAPD ¢ o
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ISSR. Ambos apresentam a caracteristica de dominancia, ou seja,
estes tipos de marcadores nao permitem distinguir individuos
homozigotos de heterozigotos. A técnica RAPD apresenta as
vantagens de: simplicidade, facil obtencdo de dados, -custo
relativamente reduzido em relagdo a outras técnicas moleculares e
aplicabilidade imediata a qualquer tipo de organismo, sem a
necessidade de conhecimento prévio do seu genoma, porém pode
apresentar baixa reprodutibilidade. A técnica de ISSR também
apresenta todas as vantagens citadas para a técnica de RAPD, mais um
elevado grau de reprodutibilidade, resultante do comprimento dos
primers empregados (16 a 25 pb) e de condi¢des de anelamento mais
estrigentes (com temperaturas entre 45° C e 60° C) (BOREM;
CAIXETA, 2006).

Poucos trabalhos sobre a diversidade genética do pinhao-
manso por marcadores moleculares tém sido encontrados na literatura,
principalmente com relacio aos acessos brasileiros. Na India, a
caracteriza¢do molecular e a quantifica¢do da diversidade genética dos
acessos de Jatrophas estao mais avanc¢adas.

Basha e Sujatha (2007) avaliaram 42 acessos de J. curcas L.
de diferentes regides da india. Esses autores usaram primers RAPD e
ISSR para determinar a diversidade genética desses acessos e
concluiram pela necessidade imediata de aumentar a base genética do
pinhdo-manso naquele pais, devido a baixa diversidade genética
encontrada entre os acessos. Ainda encontraram algumas marcas
especificas para determinadas regides, conseguindo diferenciar
especificamente materiais com origens diversas.

Ranade et al. (2008) analisaram a diversidade genética de 12
diferentes acessos de .J. curcas, sendo estes oriundos de diferentes
colecdes (banco de germoplasma) da India, das regioes: NBRI, BSI,
Melli (regido Nordeste), Lalkuan e Bhubaneshwar. Foram utilizados
os primers RAPD e DAMD. De acordo com o resultado da analise de
diversidade genética, os acessos oriundos da regido Nordeste foram os
que demonstraram maiores distancias genéticas, enquanto os das
colegdes de NBRI, Bhubaneshwar e Lalkuan foram mais similares
entre eles. O dendrograma obtido a partir dos dados das distancias
genéticas entre os pares de acessos pelo método ndo ponderado de
agrupamento de pares utilizando a média aritmética (UPGMA)
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mostrou claramente a formagao de grupos de acordo com a origem das
cole¢des: NBRI, Bhubaneshwar, Nordeste e Lalkuan. Esse trabalho
sugeriu que as introdugdes de novos acessos nas colecdes, realizadas
recentemente, foram adequadas para aumentar a diversidade genética
dos acessos de J. curcas na India e que a utilizacdo de acessos
selvagens (sem registro de procedéncia e pedigree) pode nio ser a
melhor fonte de material genético para cultivo e como genitores em
programas de melhoramento. Além disso, os autores concluiram
também que os marcadores moleculares utilizados sdo uteis para uma
rapida avaliacdo de acessos e que oferecem ferramentas importantes
para analisar a diversidade dentro das colec¢des.

Ram et al. (2008) avaliaram a diversidade genética de 12
espécies de Jatropha com base em marcadores do tipo RAPD. A partir
da amplificacdo de 18 primers RAPD, foi possivel a obtencio de 112
bandas polimorficas; os primers OPA 4, OPF 11 e OPD14 foram os
que mais contribuiram, gerando padrdes de 100% de polimorfismo. A
similaridade genética, calculada pelo coeficiente de Jaccard, variou de
0,00 a 0,85, indicando alto nivel de variabilidade genética entre os
genotipos estudados. Pela analise de agrupamento, foram formados
trés grupos distintos: um com todos os acessos de .J. curcas L., outro
com outras cinco espécies (J. ramanadensis, J. gossypiifolia, J.
podagrica, J. tanjorensis e J. villosa) e um terceiro com as espécies .J.
integerrima ¢ J. glandulifera. Esta ultima apresenta uma vasta
distribui¢do na India, comparada com as demais espécies estudadas,
além de possuir caracteristicas morfoldgicas distintas. A inclusido de
seis espécies em um grupo também se justifica pelo fato de que estas
especies apresentam caracteristicas morfologicas semelhantes. A
distincdo molecular de todos os acessos de J. curcas, formando um
grupo distinto, sustenta os estudos taxondmicos de género, no qual
Dehgan e Webster (1979) sugeriram que .J. curcas L. foi o ancestral
primitivo da espécie, devido a sua morfologia distinta, e que as demais
especies evoluiram a partir dela e de outras formas ancestrais.

Também para avaliar o grau de variabilidade genética
existente entre as espécies de Jatropha da India e estabelecer uma
relacdo filogenética, Pamidiamarri et al. (2008a) utilizaram 12
exemplares das espécies J. curcas, J. glandulifera, J. gossypifolia, J.
integerrima, J. multifida, J. podagrica e J. tanjorensis, utilizando
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marcadores moleculares do tipo RAPD e AFLP. A porcentagem de
locos polimérficos encontrada entre as espécies estudadas foi de
97,74% e 97,25%, usando primer RAPD e AFLP, respectivamente,
indicando alta diversidade genética entre as espécies. O maior grau de
parentesco encontrado (maior similaridade genética) foi entre as
espeécies J. curcas e J. integerrima. Esse resultado explicou, segundo
os autores, 0 sucesso na obtencao de individuos hibridos entre as duas
espécies. Os dados obtidos tanto com RAPD como com AFLP ndo
corroboram a hipdtese de que J. fanmjorensis seja um hibrido
interespecifico natural entre J. curcas e J. gossypifolia, devido a
elevada distancia encontrada entre eles.

Além dos estudos de quantificacdo da variabilidade genética
existente entre os genodtipos de J. curcas e entre esses € outras
espécies do género, estudos para discriminagdo entre genotipos de J.
curcas toxicos € nao toxico tém sido desenvolvidos. O interesse
desses estudos se justifica pelo fato de que o cultivo de variedades ndao
toxicas de J. curcas poderia fornecer petréleo para o biodiesel, e a
torta resultante desse processo poderia ser utilizada na alimentacao
animal. As caracteristicas morfoldgicas, qualitativas e quantitativas
ndo sao distintas entre os genotipos toxicos € nao toxicos, exceto para
o teor em ésteres forbol presente nos genotipos toxicos. Dessa forma,
Pamidiamarri et al. (2008b) caracterizaram genotipos tOxicos € nao
toxicos, oriundos do México, por marcadores moleculares com o
objetivo de obter marcas especificas a cada um dos gendtipos para
posterior uso de sele¢do assistida por marcadores moleculares (SAM)
em programas de melhoramento. Quando os autores amplificaram
genotipos toxicos e ndo toéxicos com marcadores de RAPD e AFLP,
foi possivel obter 56 (15,09%) marcas de RAPD e 238 (16,49%)
marcas de AFLP especificas para um dos genotipos. A similaridade
genética entre os genotipos toxicos e nao toxicos foi de 0.9, o que
indica baixa diversidade genética entre eles. No mesmo trabalho,
também foram testados 12 marcadores microssatélites, sendo que sete
deles apresentaram polimorfismo entre os gendtipos analisados.
Desses, destacou-se o primer jcms21, por amplificar um alelo em
homozigose nos genodtipos toxicos. Assim, esse marcador podera ser
utilizado com grande eficiéncia em uma sele¢do assistida.
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No Brasil, sdo poucos os trabalhos de caracterizacdao e analise
de diversidade genética de acessos de J. curcas por meio de
marcadores moleculares. Oliveira et al. (2006) utilizaram 15 acessos
de J. curcas, sendo dez do Estado de Minas Gerais, trés de Goias, um
de Sergipe e um do Espirito Santo — além desses, mais nove acessos
do género Jatropha, coletados no Estado de Sergipe. Dos 14 primers
de RAPD, foram obtidas 36 bandas polimoérficas, sendo a similaridade
maxima de 83% entre um acesso de Minas Gerais e um de Goias. Ja a
menor similaridade (10%) foi encontrada entre um acesso do género
de Jatropha de Sergipe e os demais acessos. Dessa forma, os autores
inferiram uma alta diversidade genética entre os acessos avaliados.
Gois et al. (2006) avaliaram também acessos de J. curcas dos mesmos
estados de autores anteriores, porém através da técnica de isoenzimas,
encontrando acessos altamente similares e outros bem divergentes.

6. Métodos de melhoramento aplicados a Jatropha curcas

Até o presente momento, ndo foram desenvolvidas variedades
de J. curcas, sendo indispensavel que programas de melhoramento
genético sejam iniciados a fim de definir os métodos mais adequados
a serem utilizados na cultura. Por ser uma espécie perene, os métodos
a serem adotados devem ser especificos a culturas desse tipo. Os
métodos de uma espécie podem ser caracterizados como uma
combinacdo de estratégias de melhoramento, delineamento de
cruzamentos para obten¢do das progénies a serem avaliados, méetodos
de selecdo para identificacdo dos genodtipos superiores e métodos de
produc¢do de propagulos melhorados.

6.1. Estratégias de Melhoramento

Conforme visto no topico 1, as estratégias de melhoramento
de plantas perenes podem ser resumidas em trés: (i) sele¢do para
capacidade geral de combinacao (sele¢ao recorrente intrapopulacional
- SRI); (ii) selecdo simultinea para ambos, capacidade geral de
combina¢do e capacidade especifica de combinagdo (selecdo
recorrente interpopulacional — SRR); e (iii) selecdo clonal.

Se o melhoramento visa caracteres sem dominancia alélica, a
SRI ¢ suficiente. Contudo, se existe domindncia, a SRR e a selecdo
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clonal sdo estratégias mais indicadas. A SRR melhora também os
efeitos de dominancia, os quais podem ser capturados comercialmente
via propaga¢do assexuada ou via sementes, porém associados a
cruzamentos especificos controlados (plantio de familias de irmdos
completos ou germanos).

A selecdo clonal visa a avaliacdo e identificacdo de clones
originados de varias formas: introdu¢do de germoplasma, individuos
gerados nos programas de SRI, individuos gerados nos programas de
SRI, individuos oriundos de cruzamentos entre clones-elites.

A Figura 9 apresenta o esquema geral de um programa de
SRI, valido para qualquer espécie perene (RESENDE et al., 1995).
Partindo-se de wuma populagdo-base ou de uma populacdo
experimental, a sele¢do deve ser implementada em diferentes
intensidades, visando a constitui¢do da populacdo de producido de
propagulos melhorados (sementes ou clones) e da populacido de
melhoramento de longo prazo.

POPULACAO DE
MELHORAMENTO

e POPULACAO DE
PRODUCAO DE SEMENTES
e POPULACAO DE
PRODUCAO CLONAL

POPULACAO
BASE

RECOMBINACAO SELECAO

Figura 9. Esquema geral de um programa de melhoramento do pinh&o-
manso via SRI.

A popula¢do de producdo pode ser constituida por pomares de
sementes (formados por desbaste das plantas ndo selecionadas no
experimento, ou clonagem das plantas para um pomar clonal de
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producdao de sementes), jardins clonais (visando ao fornecimento de
estacas para plantios clonais) ou pomares biclonais (visando a uma
alta intensidade de selecao por meio da utilizacdo apenas dos dois
melhores individuos do experimento), conforme o interesse do
melhorista.

Para a constituicdo dessa populacao, intensidades de selegcao
mais altas podem ser adotadas, visando explorar ao maximo a
variabilidade genética livre e, portanto, capitalizar o progresso
genético imediato. A selecao pode ser intensa, porque nao existem
grandes restricdes quanto ao numero de individuos a serem
recombinados (no caso de populacao de produgcdo de sementes),
devendo-se considerar, contudo, a endogamia potencial advinda de
possiveis cruzamentos entre individuos aparentados. Existem
procedimentos que otimizam a selecdo para a composi¢cao da
populacao de produg¢ado, considerando simultaneamente os valores
genéticos dos individuos candidatos a selecdo, o progresso genético, o
tamanho efetivo e a endogamia potencial. Esses procedimentos
podem ser realizados por meio do software Selegen-Reml/Blup
(RESENDE, 2002, 2007a e b).

Por outro lado, a constituicdo da populacdo de melhoramento
visa ao melhoramento genético em longo prazo, ou seja, o aumento
continuo e progressivo das frequéncias dos alelos favoraveis, através
da implementacao de varios ciclos seletivos. O ganho genético em
longo prazo depende, fundamentalmente, da variabilidade genética
potencial, ou seja, daquela variabilidade que ¢ mantida através dos
ciclos seletivos e € liberada através da recombinagdo, ao final de cada
ciclo de sele¢cao. O caminhamento seguro (sem risco de perdas de
alelos favoraveis) em direcdo a obtencdo do teto seletivo das
populagcdes implica a manuten¢cdo de um tamanho efetivo
populacional (N.) compativel. Dessa forma, os ganhos genéticos na
populacdo de melhoramento devem ser maximizados para uma
condicao de restricao no tamanho efetivo populacional. Geralmente,
um Ne da ordem de 30 ¢ adequado.

Os procedimentos de recombinag¢do estdo relacionados a
eficiéncia seletiva de duas maneiras:

i) em espécies perenes, geralmente a etapa de recombinagao
coincide com a obtencdo de progénies para avaliacdo no ciclo
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subsequente e, como determinados delineamentos de cruzamento
propiciam uma sele¢do mais acurada, esta fase esta relacionada a
eficiéncia seletiva no ciclo subsequente; e

ii) em espécies perenes, a recombinagdo pode ser realizada de
maneira desbalanceada, com maior énfase nos individuos com
maiores valores genéticos. Assim, além da maximizagdo do
ganho com base na utilizagdo de métodos acurados de selecdo,
ganhos adicionais podem ser conseguidos com a utilizagdo de
propor¢do maior de individuos melhores, na populacio de
producdo, e com a selecdo de cruzamentos na populacdo de
melhoramento.

Verifica-se, portanto, que a eficiéncia dos diferentes
programas de melhoramento é funcao dos diferentes procedimentos de
selecdo e recombinacdo. Um terceiro fator, nao menos importante,
refere-se ao tempo despendido para se completar um ciclo seletivo. A
eficiéncia dos programas de melhoramento deve ser medida pelo
ganho genético por unidade de tempo. Assim, o intervalo entre
geragdes (ou seja, o tempo necessario para se completar o ciclo
descrito no esquema anterior) desempenha relevante papel no
melhoramento de espécies perenes, onde a selegdo precoce deve ser
uma meta constante.

Quanto a SRR, o método ideal ¢ seleg¢do recorrente reciproca
de genitores com hibridos intermediarios (SRR-G-HI), conforme
descrito por Resende e Barbosa (2005). Esse método foi descrito por
Resende e Higa (1990) e baseia-se na selecdo dos genitores com base
na progénie hibrida entre genitores de duas populacdes divergentes,
seguida por novo direcionamento (via cruzamento dos genitores com
maior capacidade geral de combinagdo com a populagdo reciproca)
dos cruzamentos para gerar uma nova populagdo experimental hibrida
simultaneamente a recombinacdo dos genitores. E, portanto, um
processo que permite gerar hibridos superiores antes que se complete
o ciclo da SRR. Estes sdo denominados hibridos intermediarios (HI)
entre o ciclo 0 e o ciclo 1 da SRR. Apos a identificacdo do par de
maximo valor em cruzamento, tal par pode ser submetido a um
processo de seleg¢do recorrente reciproca individual (SRRI) ou SRR

dentro de cruzamento, conforme descrito por Resende e Barbosa
(2005).
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Em pinhdo-manso, Abreu et al. (2009) avaliaram dez acessos
e computaram as distancias genéticas entre procedéncias, realizando o
agrupamento destas. Nesse estudo da divergéncia genética, os acessos
avaliados foram separados em dois grupos distintos: o primeiro com
sete acessos similares geneticamente, € o segundo, com trés acessos.
A separagdo dos grupos pode ser relacionada com as origens
geograficas dos acessos: aqueles alocados no primeiro grupo sdo
originarios dos Estados de Minas Gerais e Goias, € no segundo grupo
estdo aqueles de origem mais ao sul, dos Estados de Sao Paulo, Parana
e do Paraguai. Essa separacdo de acessos em grupos distintos ¢ muito
importante para o melhoramento genético. Significa que pode ser
obtida heterose para os caracteres quantitativos de interesse
economico quando forem cruzados individuos de acessos pertencentes
aos diferentes grupos.

Se confirmados os resultados e a presen¢a de heterose, o
meétodo ideal de melhoramento sera a selegcao recorrente reciproca,
mantendo isoladas duas popula¢des de melhoramento (formadas por
recombina¢ao dos melhores individuos dentro de cada agrupamento) e
avaliando os hibridos entre elas. A heterose tem sido verificada para a
maioria dos caracteres produtivos (herdabilidades baixas) em espécies
vegetais perenes (BAUDOUIM et al., 1997).

Quanto a selecao clonal, a estratégia basica do melhoramento
de espécies de propagacao assexuada baseia-se no cruzamento entre
individuos superiores, muitos dos quais sao cultivares clonais ja em
uso comercial. Nas progénies hibridas sao selecionados novos
individuos superiores, os quais sdo denominados clones potenciais.
Esses individuos sao clonados e submetidos a teste clonal em uma ou
mais geracdes. O esquema basico € apresentado na Figura 10.
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Cruzamentos entre
genitores
selecionados

l

Selegao de Clones
Potenciais em
Familias Hibridas

1

Selecao em Testes
Clonais e
Recomendacao
para Plantio
Comercial

Figura 10. Esquema basico da selecdo clonal em pinhdo-manso.

6.2. Delineamentos de Cruzamento e Experimentacao

A experimentagdo de campo no melhoramento de plantas
perenes envolve basicamente a avaliagdo das seguintes entidades
genéticas: populagdes, familias (obtidas segundo determinado
delineamento de cruzamento) e clones.

O sucesso de qualquer programa de melhoramento genético
depende da avaliagdo e sele¢do do germoplasma mais adequado as
finalidades e aos objetivos do cultivo das plantas. De maneira geral, os
recursos genéticos de cada cultivo sao muito amplos e apenas uma
pequena parte deles € usada nos programas de melhoramento. A etapa
inicial basica de qualquer programa de melhoramento ¢ a sele¢do das
espécies € populagdes a serem trabalhadas. Esta selecdo deve ser
fundamentada em testes de espécies e populagdes, as quais devem ser
avaliadas quanto aos caracteres relacionados com o produto de
interesse.
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A partir da avaliacdo experimental, a selegcdo deve basear-se
tanto em componentes de médias quanto em componentes de
variancia. Devem ser selecionados, preferencialmente, materiais
genéticos com elevada média e ampla variabilidade genética, que
devera propiciar ganhos genéticos continuos com sele¢do ao longo de
varias geragdes. A importancia da média da populacio e sua
variabilidade genética pode ser avaliada, simultaneamente, pela
expressdo da média da populagdo melhorada dada por

X,=X,+k h, o,, em que X € a média original da populagio,
h, ¢ a raiz quadrada da herdabilidade no sentido restrito e o ¢ a raiz

quadrada da variancia genética aditiva. A sele¢cdo da populagcdo mais
adequada pode ser baseada no maior valor calculado de X

A selecdo de populagdes deve considerar também as
condi¢oes edaficas (tipos de solo) e climaticas (precipitacdo, déficit
hidrico, altitude, latitude, temperatura e classificacdo climatica) das
regides de plantio.

Quanto as familias a serem avaliadas, os principais
delineamentos para gera-las sdo o de policruzamento (progénies de
meios irmaos), o de pares simples (progénies de irmdos germanos),
cruzamentos fatoriais ou dialélicos parciais (progénies de meios-
irmaos e de irmaos germanos, simultaneamente). Nas gera¢des iniciais
do melhoramento de plantas perenes, 0os experimentos mais comuns
sao aqueles em que sao avaliadas: populagdes, progénies de
poliniza¢do aberta (meios-irmaos), progénies de polinizacdo aberta
pertencentes a varias populagdes, clones. Em fases mais avancadas, os
programas de melhoramento avaliam familias obtidas sob
delineamentos de cruzamentos mais elaborados.

Dentre esses, o policruzamento ¢ adequado para a selecdo por
valores genéticos aditivos, visando a propagacdo por sementes. Os
outros dois tipos, pares simples e dialélicos parciais, também sdo
adequados para essa finalidade, mas, adicionalmente, sdo adequados
também para a sele¢do para capacidade especifica de combinacio e
para a selecdo clonal. De maneira genérica, esses dois ultimos
delineamentos sdo mais eficientes, pois permitem explorar na seleciao
a maior fracdo da variacdo genética entre familias. Esses contemplam
entre familias 50% da variagdo genética aditiva e mais 25% da
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variancia genética de dominancia. O policruzamento contempla entre
familias 25% da variancia genética aditiva, mas € muito util nas fases
iniciais do melhoramento, associado a métodos de sele¢do (BLUP
individual), que exploram simultaneamente a varia¢do genctica entre
familias (25% da varidncia genética aditiva) e a varia¢do gen€tica
dentro de familias (75% da varidncia genética aditiva e mais toda a
variancia genética de dominancia). Testes de familias de meios-irmaos
podem ser usados tanto para a sele¢do visando a producao de
sementes melhoradas, quanto para a sele¢cdo de clones para compor o0s
testes clonais. A experimentagdo com familias deve ser realizada nos
delineamentos em blocos ao acaso ou em latice. Geralmente, 30 a 60
individuos por familia sdo adequados para propiciar uma alta precisao
na selecio (RESENDE, 2002; RESENDE; BARBOSA, 2005).

Os materiais a serem avaliados em testes clonais procedem
das popula¢des-base para selecdo (testes de progénies), ou de selecao
individual em areas de ocorréncia natural ou plantios comerciais. A
primeira alternativa € preferivel, pois permite maior acuracia nesse
primeiro estagio de selecao.

Plantas individuais apresentam maior interagdo genotipo X
ambiente e, portanto, os testes clonais devem ser instalados no maior
nimero possivel de ambientes. Dependendo da quantidade de
material disponivel, os testes clonais poderdo ser realizados em dois
estagios:

(i) estagio inicial, visando a elimina¢do dos clones com menor
potencial produtivo; e

(ii) estagio final ou de recomendacdo de materiais para
plantios comerciais.

O estagio inicial é recomendado quando se dispde de um
grande (mais que 100) nimero de materiais genéticos para testes. Ele
deve ser instalado em parcelas lineares € em um menor namero de
locais. Por outro lado, o estagio final exige maior rigor experimental,
muitas vezes sendo necessaria a utilizagdo de parcelas quadradas, com
bordadura e com maior numero de plantas. Todos esses fatores visam
minimizar os efeitos de competicdo nas avaliagdes dos clones. Em
ambos os estagios, os delineamentos a serem utilizados devem ser o
de blocos casualizados (quando o nimero de materiais for pequeno)
ou latice (quando o numero de materiais for elevado). Quanto ao



136 Melhoramento Genético de Jatropha curcas — Considera¢des e Metodologias

numero de plantas por clone, por exemplo, com herdabilidade de 20%.
conseguem-se 95% de precisdao na selecao empregando em torno de
40 plantas por clone (RESENDE et al., 1995).

Em geragdes mais avancadas, a selecdo de cruzamentos a ser
realizada deve basear-se nos valores genéticos preditos dos individuos
selecionados — predi¢des estas baseadas em testes de progénies. Para o
melhoramento genético intrapopulacional de curto prazo, deve ser
dada é€nfase aos cruzamentos entre os individuos com os maiores
valores genéticos, como forma de aumentar a probabilidade de
obten¢do de individuos excepcionalmente superiores nas progénies.
Considerando os 10 melhores genitores de uma populac¢do, ordenados
de acordo com os seus valores genéticos preditos, o delineamento em
V  (Resende, 2002), apresentado a seguir, permite definir os
cruzamentos a serem realizados, quando o numero total de
cruzamentos € fixado em 25.

Genitor 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
1 X X X X X X X X X
2 X X 25 X X X X
3 X X X X X
4 X X X
5 X

Nesse caso, apenas os melhores cruzamentos sdo realizados, e
0s numeros de cruzamentos por genitor sao:

Genitor N. de Genitor N. de
Cruzamentos Cruzamentos
1 9 6 5
2 8 7 4
3 7 8 3
4 6 9 2
5 5 10 1

6.3. Métodos de Selecao
A eficiéncia do melhoramento genético pode ser computada
pelo ganho genético esperado com sele¢do, cuja expressiao de calculo
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¢ dada por G =k r,

44

o,,» em que k ¢ o diferencial de selecdo
padronizado, r, ¢ a acuracia seletiva e o-f, ¢ a variancia genética

disponivel na populagdo. Essa expressdao permite a comparag¢do de
métodos de selecdo por meio de um sO parametro: a acuracia. Isso
porque o, ¢ uma propriedade da populagdo e, portanto, constante
através dos métodos de selecdo. O coeficiente & também pode ser
considerado constante através dos métodos de selecgao.

A acuracia refere-se a correlagdo entre os valores genéticos
preditos e os valores genéticos verdadeiros dos individuos. Quanto
maior a acuracia na avaliacdo de um individuo, maior ¢ a confian¢a na
avaliacdo e no valor genético predito deste individuo. De maneira
geral, os valores genéticos preditos nao sdo iguais aos valores
genéticos verdadeiros dos individuos. A proximidade entre esses dois
valores pode ser avaliada com base na estatistica denominada
acuracia.

Quanto maior a acuracia seletiva, maior o ganho com selegao.
Dessa forma, o método otimo de selecdo deve ser aquele que
maximiza a acuracia. Esse método ¢ o BLUP individual (RESENDE,
2002). Assim, esse método deve ser aplicado nos experimentos de
avaliacdo de familias, populagdes e clones de pinhdo-manso,
conforme realizado por Abreu et al. (2009).

O BLUP ¢ o procedimento que maximiza a acuracia seletiva e,
portanto, € superior a qualquer outro indice de selecdo combinada,
exceto aquele que usa todos os efeitos aleatorios do modelo estatistico
(indice multiefeitos), conforme Resende et al. (1990) e Resende ¢
Higa (1994), o qual é o proprio BLUP para o caso de dados
balanceados. O BLUP permite também o uso simultaneo de varias
fontes de informacdo, tais quais aquelas advindas de varios
experimentos instalados em um ou varios locais. Para aplicacao do
BLUP sdo necessarias estimativas de componentes de varidancia e de
parametros genéticos, como a herdabilidade.

O procedimento 6timo de estimagdo desses componentes de
variancia ¢ o de maxima verossimilhanca residual ou restrita (REML),
o qual é superior ao método da analise de variancia (ANOVA) em
situacdo de dados desbalanceados e delineamentos ndao ortogonais
(como alguns blocos incompletos). O procedimento Ootimo de
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avaliacdo genética é, entdo, o REML/BLUP. Detalhes sobre o
REML/BLUP sdao apresentados por Resende et al. (1993, 1996) e
Resende (2002, 2007 a e b).

Aqui serdo considerados brevemente dois casos de
experimentag¢do, comuns no melhoramento do pinhdo-manso:
(1) a avaliacao de clones em teste clonal no delineamento de blocos ao
acaso, com avaliacdes repetidas da produtividade em varias safras; e
(11) a avaliacdo de progénies de meios-irmiaos em teste no
delineamento de blocos ao acaso, com avaliagdes repetidas da
produtividade em varias safras.

Na situa¢do (1) recomenda-se o uso do modelo 55 do Selegen-
Reml/Blup. Este modelo de analise propicia a estima¢ado simultanea da
herdabilidade individual, da repetibilidade individual e da correlacido
genética através das colheitas, mesmo sob desbalanceamento. Esse
modelo fornece os valores genotipicos para a média das safras e
também os valores genotipicos em cada safra, porém usando os dados
de todas as safras simultaneamente. Resultados para cada safra,
usando simultancamente a informag¢do de todos os cortes, ndo podem
ser obtidos pelo método tradicional da andlise de varidncia, mesmo
quando os dados sao completamente balanceados. Essa ¢ mais uma
vantagem da metodologia de modelos mistos (Reml/Blup).

Na situa¢ao (ii) recomenda-se o uso do modelo 62 do Selegen-
Reml/Blup. No presente caso, o modelo de andlise conjunta
envolvendo dados de diferentes safras precisa ser definido em nivel de
individuo. E nesse caso deve ser incorporado um vetor de efeitos
aleatorios de ambiente permanente, visando contemplar o fato de que
as medidas repetidas no mesmo individuo sdo correlacionadas. Esse
modelo propicia estimativas dos valores genéticos individual, livres de
todos os efeitos ambientais de parcelas, blocos e épocas de colheita.

Esse modelo de andlise propicia a estima¢ado simultanea da
herdabilidade individual, da repetibilidade individual e da correlacido
genética através das colheitas, mesmo sob desbalanceamento. A
avaliacdo de progénies de meios-irmidos é uma atividade comum nos
programas de selecdo recorrente em espécies perenes. Nesse caso, as
unidades de recombinacdo sdo individuos e niao familias inteiras, tal
como ocorre no melhoramento de culturas anuais, em que sdo
utilizadas sementes remanescentes para recombinacio.
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Em espécies perenes, os proprios individuos avaliados sao
recombinados, podendo-se também incluir na recombinagdao alguns
genitores. Assim, os modelos de analise devem ser em nivel de
individuos € nao em nivel de médias de familias, como usado no
melhoramento de plantas anuais. Este tipo de analise (nivel de médias)
apresenta deficiéncias, pois: ndo lida com o desbalanceamento dos
dados, fato que sempre ocorre na experimentacdo de campo; nao
utiliza todos os efeitos do modelo estatistico estabelecido em nivel de
individuo; sob desbalanceamento, nao utiliza adequadamente o
parentesco genético entre os individuos em avaliagao; e ndo considera
que os proprios individuos avaliados serdao recombinados e nao os
seus irmaos (sementes remanescentes), ou seja, ndao considera a
coincidéncia entre unidade de sele¢dao e unidade de recombinac¢ao. O
método 6timo de sele¢do ¢ o BLUP individual, o qual utiliza todos os
efeitos do modelo estatistico, contempla o desbalanceamento, utiliza o
parentesco genético entre os individuos em avaliacdo e considera a
coincidéncia entre unidade de selecdao e unidade de recombinacao.

Na avaliacdo genética, um parametro importante, além da
herdabilidade, € o coeficiente de repetibilidade. Esse coeficiente mede
a capacidade dos organismos em repetir a expressdo do carater, ao
longo de varios periodos de tempo, no decorrer da sua vida. Do ponto
de vista pratico, sua maior importancia ¢ permitir a determinagao do
numero de safras necessarias para avaliar, com precisao, o valor
genotipico dos individuos. Em espécies frutiferas, que apresentam
ciclos bianuais de producdo, a avaliacdo em quatro safras tem sido
adequada. Isso permite avaliar duas safras de alta produtividade e duas
safras de baixa produtividade. Permite também avaliar a capacidade
de producgao precoce (duas primeiras safras) e também a produtividade
em estadio adulto, quando as plantas ja estabilizaram a producao
(terceira e quarta safras). Em termos de genética quantitativa e
precisao na sele¢do, quatro safras conduzem a uma acuracia seletiva
acima de 90% para caracteres com repetibilidade individual acima de
50% (RESENDE, 2002; RESENDE; BARBOSA, 2005).

Os caracteres a serem avaliados sdo aqueles pertinentes ao
objetivo do melhoramento, que € a producao de oleo por area. E essa é
funcdao dos seguintes caracteres componentes da produgdao: numero de
cachos, numero de frutos por cacho, peso de um fruto e teor de 6leo
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no fruto (mais precisamente na semente). Caracteres relacionados ao
porte da planta podem também ser interessantes, por exemplo, visando
a obtenc¢do de plantas com porte reduzido, para facilitar a colheita e
também para permitir um plantio mais adensado. Outros caracteres
importantes sdo a qualidade do 6leo e a resisténcia as doencas.

Uma questdo basica ¢ a definicdo dos caracteres a serem
melhorados. O melhoramento de varios caracteres, simultaneamente, €
bastante trabalhoso e oneroso e resulta, via de regra, em pequenos
ganhos genéticos para cada caracter. Nesse sentido, € importante
relatar que, quando n caracteres independentes sdo selecionados
simultaneamente, o progresso genético em cada um deles corresponde

a apenas 1/\/; daquele que seria obtido caso fosse considerado cada
caracter individualmente. Assim, ¢ fundamental priorizar os caracteres
por ordem de importancia e, inicialmente, concentrar esfor¢os em um
ou poucos, trabalhando com os demais em fases posteriores.

Os caracteres altura e producdo podem apresentar correlacao
genética positiva e alta. Isso dificulta a sele¢do de plantas produtivas e
com porte baixo. Uma alternativa interessante € selecionar com base
na variavel relacional produgdo de castanha por unidade de altura
(P/A). Para isso, basta criar a nova variavel P/A, dividindo a coluna de
dados da producdo pela coluna de dados da altura. Expressando a
producdo dessa forma, a comparagao entre a produtividade de plantas
com diferentes tamanhos fica mais precisa e a selecdo beneficiara
aquelas concomitantemente mais produtivas e mais baixas. Outra
op¢do ¢ expressar a producdo por unidade de area de copa,
calculando-se a area da copa com base na altura (A) e diametro (D) da
planta ¢ assumindo uma forma esférica. Nesse caso, a area lateral de
uma zona esférica ¢ dada por tDA.

Variabilidade genética para varios caracteres em pinhao-
manso tem sido relatada em experimentos conduzidos na india.
Ginwal et al. (2004) avaliaram o desenvolvimento de mudas em
sementeira (trés meses) e plantas no campo (dois anos), oriundas de
sementes coletadas em dez locais representativos da regido central da
India, e observaram variacao no conteudo de oleo das sementes,
conforme a procedéncia, ¢ diferengas significativas entre as diversas
origens, aos 27 meses de idade, para altura da planta, diametro do
coleto, numero de ramificacdes, area foliar, taxa de sobrevivéncia,
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peso da semente e da améndoa e teor de 6leo em ambas. Relataram
também altos valores de herdabilidade no sentido amplo para altura de
planta e diametro do caule.

Na Tailandia, no oitavo més depois do transplantio de mudas,
de quatro meses de idade, cultivadas em solo arenoso e acido e obtidas
de sementes procedentes de dez Provincias diferentes, Ratree (2004)
obteve diferencas altamente significativas para o nimero médio de
folhas de quatro diferentes acessos e para altura de planta em um
acesso de pinhdo-manso. Na India, estudos realizados por Ginwal et
al. (2005) mostraram consideravel variabilidade genética em relagdo a
morfologia da semente, germinag¢do e caracteristicas de crescimento
das mudas.

6.4. Métodos de Produciao de Propagulos Melhorados

Alguns métodos de produgdo de propagulos melhorados sdo
relatados a seguir de forma pratica e direta. A terminologia
empregada segue Resende et al. (1995).

(a)Areas de coleta de sementes
Em um povoamento natural ou artificial, os seguintes passos
devem ser adotados:

avaliacdo da produtividade de cada planta;

identificacdo das plantas mais produtivas;

colheita de sementes apenas das plantas mais produtivas; e
produ¢ao de mudas a partir das sementes colhidas.

O numero de plantas a serem utilizadas para a colheita de
sementes depende da quantidade necessaria de sementes. Em geral,
quanto menor o numero de plantas utilizadas para colheita de
sementes, maior o ganho genético em produtividade. Safras
posteriores poderdo ser medidas nas plantas originais, visando a
confirmacio da sele¢cdo. Quanto maior o numero de safras avaliadas,
maior sera o ganho em produtividade.

(b) Areas de producio de sementes
Em um povoamento natural ou artificial, os seguintes



142 Melhoramento Genético de Jatropha curcas — Consideragdes e Metodologias

procedimentos devem ser adotados:

e avaliacdo da produtividade de cada planta;

e identificacdo das plantas mais produtivas;

e desbaste com eliminacao das piores plantas;

e colheita de sementes das plantas remanescentes; e
e producao de mudas a partir das sementes colhidas.

As demais consideracdes do item (a) sdao validas, exceto que
as avaliacOes de safras adicionais sO poderdo ser realizadas nas plantas
remanescentes, quando, entdo, novos desbastes poderao ser aplicados.

(¢c) Pomares clonais de sementes

A partir de povoamentos naturais ou artificiais e testes de
progénies, as seguintes etapas devem ser implementadas:
e avaliacao da produtividade de cada planta;
e identificacdo das plantas com maiores produtividades;
e propagacao vegetativa das selecionadas para um pomar de
recombinacao;
colheita de sementes do pomar de sementes ou de recombinagao; e
producao de mudas a partir das sementes colhidas.

Neste procedimento, podera ser utilizado um menor nimero
de plantas do que aquele empregado no método do item (b), pois a
distribui¢ao espacial das plantas selecionadas sera muito melhor e os
individuos poderao ser repetidos varias vezes, aumentando a
disponibilidade de sementes. Dessa forma, o ganho genético em
produtividade sera maior do que em Areas de Coleta de Sementes e
Areas de Producdo de Sementes.

(d) Testes de progénies e pomar de sementes por mudas
Neste método, os seguintes procedimentos devem ser
adotados:
e colheita de sementes de matrizes previamente selecionadas;
e producao de mudas em separado para cada matriz;
e plantio das mudas produzidas em local adequado (limpo, plano e
com tratos culturais adequados), identificando as mudas de acordo
com as matrizes;
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e avaliacdo da produtividade de todas as plantas;

e identificacdo (via BLUP Individual) dos individuos com maiores
valores genéticos para produtividade;

e desbaste das plantas ndo selecionadas, formando o pomar de
sementes por mudas; €

e produgdo de mudas a partir das sementes colhidas no pomar.

(e) Jardins clonais e plantios clonais

A propagacdo vegetativa ¢ possivel em pinhdo-manso. A
seguir, sdo relatados os procedimentos que devem ser realizados
visando aos plantios clonais:

e realizacdo de testes clonais e avaliacdo de varias safras (no minimo
trés) em varias plantas;

e selecdo das melhores plantas, com base no BLUP;

e propaga¢do das plantas selecionadas para um jardim clonal, que
serdo mantidas rebaixadas e servirdo como fontes de estacas para os
plantios clonais; e

e producdo e plantio de mudas clonais obtidas a partir do jardim
clonal.

Entre os métodos descritos, os mais eficientes e recomendados
sa0 os trés ultimos.
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