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Tudo tem o seu tempo determinado, e ha tempo para todo o propdsito debaixo do
céu.

Eclesiastes 3:1
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RESUMO

MANGEIRO, Mariana Zandoménico Mangeiro; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; fevereiro de 2025; Divergéncia genética e resisténcia ao
nematoide Meloidogyne enterolobii em familias endogamicas de goiabeira (Psidium
guajava L.) para selegéo via modelos mistos; Orientador: D.Sc. Alexandre Pio Viana.

Um dos principais desafios na producdo de goiaba é a falta de cultivares adaptadas
as regides produtoras. Para resolver isso, o programa de melhoramento genético de
goiabeiras da Universidade Estadual do Norte Fluminense (UENF) busca desenvolver
novas cultivares, com foco na conducédo de familias endogamicas de goiabeira. O
primeiro trabalho teve como obijetivo realizar a avaliagdo genética pela estimagéo dos
parametros genéticos das 10 familias S2 de Psidium guajava L. e selecionar as
familias/individuos mais produtivas para compor a S3, por meio da metodologia de
modelos mistos. A analise de Deviance revelou diferengas significativas entre os
individuos para ambos os caracteres estudados. As variancias genéticas para numero
total de frutos (NTF) e peso total de frutos (PTF) indicaram alta variabilidade genética
nas familias. Os coeficientes de herdabilidade mostraram valores de média a alta
magnitude nas duas colheitas (17% a 60%), indicando que a selegao sera eficiente,
especialmente em geracgdes iniciais. A produgdo média na primeira colheita foi de 2,09
kg e 10 frutos por planta, enquanto na segunda colheita foi de 2,62 kg e 15 frutos por
planta. Com base no BLUP, foram selecionados 30 individuos de diferentes familias
para as duas safras, que foram autofecundados para formar a préxima populagao
endogamica. O estudo contribui para a identificacdo de gendtipos superiores para o
melhoramento genético da goiabeira. O segundo experimento teve como objetivo
avaliar a divergéncia genética entre 100 individuos de goiabeira (P. guajava L.)
provenientes de 10 familias endogamicas S2, por meio da técnica de Gower e do
método de agrupamento UPGMA, visando compreender a variabilidade genética da
populagdo. O experimento foi conduzido entre janeiro e dezembro de 2022, na
estagao experimental localizada na llha Barra do Pomba, em Itaocara, estado do Rio
de Janeiro. Foram avaliadas caracteristicas morfoagronédmicas e de produgao de
frutos, incluindo variaveis quantitativas, como o numero de frutos e a producao total
de frutos, além de 24 descritores qualitativos relacionados a caracteristicas
morfoldgicas das folhas, flores e frutos. A analise de divergéncia genética foi realizada
utilizando o algoritmo de Gower para calcular a matriz de dissimilaridade, que levou

em consideragao tanto variaveis continuas quanto categoéricas. O agrupamento dos
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gendtipos foi realizado pelo método UPGMA, que permitiu formar quatro grupos
distintos, evidenciando a diversidade genética entre os individuos avaliados. O
primeiro grupo, composto por 70 individuos, reuniu plantas com menor produtividade,
enquanto o segundo grupo, com 20 individuos, apresentou maior variacdo na
producado. O terceiro grupo contou com 7 individuos, € o quarto grupo foi o menor,
formado por apenas 3 individuos da familia 5, conhecidos por sua alta produtividade.
O coeficiente de correlagdo cofenética (CCC) foi de 0,93, indicando um bom ajuste
entre a matriz de dissimilaridade e o dendrograma gerado. A analise da importancia
relativa dos descritores revelou que caracteristicas como o numero de frutos e a
producao total foram as mais informativas, e descritores como o espagamento entre
as nervuras das folhas e textura da superficie dos frutos apresentaram baixa
contribuigdo para a diferenciacdo dos genotipos, podendo ser descartadas para
estudos futuros. A analise de divergéncia genética com o uso dos métodos
multivariados permitiu identificar grupos distintos de gendtipos de goiabeira. A
combinagao das variaveis quantitativas e qualitativas foi fundamental para o sucesso
da analise, permitindo a selegdo de materiais com alto potencial para programas de
melhoramento genético da cultura. O terceiro trabalho, teve como objetivo avaliar a
resisténcia de familias endogamicas Sz e S3zao nematoide Meloidogyne enterelobii. O
experimento foi realizado em casa de vegetagcédo na Universidade Estadual do Norte
Fluminense (UENF), de julho a novembro de 2024. Para a inoculagao, foi utilizado um
isolado puro de M. enterolobii e as plantas foram inoculadas com 2.000 ovos + J2 por
planta. As variaveis avaliadas incluiram a massa fresca da parte aérea (MFPA) e das
raizes (MFR), altura da parte aérea (APA), numero de folhas (NF), populagao final
(PF) e o fator de reproducédo (FR) do nematoide. O fator de reproducéo (FR) foi
utilizado para classificar a resisténcia das familias. A andlise de Deviance revelou que
ndo houve diferencas significativas nas variaveis vegetativas, nem nas variaveis
relacionadas ao nematoide entre as familias Sz, Sz e a cultivar Paluma. A classificacao
de resisténcia, baseada no fator de reproducédo (FR) e no percentual de reducao do
FR (PR%), confirmou que as familias apresentaram diferentes niveis de resisténcia

de acordo com a metodologia utilizada para classifica-las.
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ABSTRACT

MANGEIRO, Mariana Zandoménico Mangeiro; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; fevereiro de 2025; Genetic divergence and resistance to
the nematode Meloidogyne enterolobii in inbred families of guava (Psidium guajava L.)
for selection via mixed models; Advisor: D.Sc. Alexandre Pio Viana.

One of the main challenges in guava production is the lack of cultivars adapted to the
producing regions. To solve this, the guava genetic improvement program of the
Universidade Estadual do Norte Fluminense (UENF) seeks to develop new cultivars,
focusing on the management of inbred guava families. The first study aimed to perform
the genetic evaluation by estimating the genetic parameters of the 10 S2 families of
Psidium guajava L. and select the most productive families/individuals to compose S3,
through the mixed model methodology. The deviance analysis revealed significant
differences between individuals for both studied traits. The genetic variances for total
number of fruits (NTF) and total fruit weight (PTF) indicated high genetic variability in
the families. The heritability coefficients showed values of medium to high magnitude
in both harvests (17% to 60%), indicating that the selection will be efficient, especially
in initial generations. The average production in the first harvest was 2.09 kg and 10
fruits per plant, while in the second harvest it was 2.62 kg and 15 fruits per plant. Based
on the BLUP, 30 individuals from different families were selected for the two harvests,
which were self-fertilized to form the next inbred population. The study contributes to
the identification of superior genotypes for the genetic improvement of guava. The
second experiment aimed to evaluate the genetic divergence among 100 guava
individuals (P. guajava L.) from 10 inbred families S2, using the Gower technique and
the UPGMA clustering method, aiming to understand the genetic variability of the
population. The experiment was conducted between January and December 2022, at
the experimental station located on Barra do Pomba Island, in Itaocara, state of Rio de
Janeiro. Morphoagronomic and fruit production characteristics were evaluated,
including quantitative variables, such as number of fruits and total fruit production, in
addition to 24 qualitative descriptors related to morphological characteristics of leaves,
flowers and fruits. Genetic divergence analysis was performed using the Gower
algorithm to calculate the dissimilarity matrix, which took into account both continuous
and categorical variables. Genotypes were grouped using the UPGMA method, which
allowed the formation of four distinct groups, evidencing the genetic diversity among

the individuals evaluated. The first group, composed of 70 individuals, gathered plants
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with lower productivity, while the second group, with 20 individuals, showed greater
variation in production. The third group had 7 individuals, and the fourth group was the
smallest, formed by only 3 individuals from family 5, known for their high productivity.
The cophenetic correlation coefficient (CCC) was 0.93, indicating a good fit between
the dissimilarity matrix and the generated dendrogram. The analysis of the relative
importance of the descriptors revealed that characteristics such as number of fruits
and total production were the most informative, while descriptors such as spacing
between leaf veins and fruit surface texture presented a low contribution to the
differentiation of genotypes and can be discarded for future studies. In conclusion, the
analysis of genetic divergence using multivariate methods allowed the identification of
distinct groups of guava genotypes. The combination of quantitative and qualitative
variables was essential for the success of the analysis, allowing the selection of
materials with high potential for crop genetic improvement programs. The third study
aimed to evaluate the resistance of inbred families S2 and S3 to the nematode
Meloidogyne enterelobii. The experiment was carried out in a greenhouse at the
Universidade Estadual do Norte Fluminense (UENF), from July to November 2024. For
inoculation, a pure isolate of M. enterolobii was used and the plants were inoculated
with 2,000 eggs + J2 per plant. The variables evaluated included fresh mass of the
shoot and roots, height of the shoot, number of leaves, final population and the
nematode reproduction factor. The reproduction factor (RF) was used to classify the
resistance of the families. Deviance analysis revealed that there were no significant
differences in the vegetative variables (fresh mass of shoot, fresh mass of root, height
of shoot, plant length and number of leaves) nor in the variables related to the
nematode (final population and reproduction factor) between the families S2, S3 and
the cultivar Paluma. The resistance classification, based on the reproduction factor
reproduction (FR) and the percentage of FR reduction (PR%), confirmed that the
families presented different levels of resistance according to the methodology used to

classify them.



1. INTRODUGAO

A goiabeira (Psidium guajava L.) pertence a familia Myrtaceae, € uma planta
nativa da América do Sul e amplamente observada em todas as regides tropicais e
subtropicais ao redor do mundo (Risterucci et al., 2005). A goiaba é uma das frutas
que coloca o Brasil em uma posigao dentre os maiores produtores de frutas no mundo.
No Brasil, € consumida tanto in natura quanto na forma de produtos industrializados,
como doces, sucos, geleias e sorvetes.

O Brasil lidera o ranking mundial de producdo de vermelha e, quando
consideradas conjuntamente goiabas vermelhas e brancas, o Brasil ocupa o quarto
lugar mundial, atras da india, do Paquistdo e do México (Ribeiro, 2018). No ano de
2023, o pais produziu 582.832 toneladas, em uma area de 22.487 hectares, gerando
uma receita de R$1.306.013 mil reais, destacando-se os estados do Pernambuco, Sdo
Paulo, Parana e Bahia (IBGE, 2023).

Apesar do crescimento na produg¢ao ao longo dos anos, um dos obstaculos
enfrentados pelos produtores brasileiros é o baixo numero de cultivares disponiveis e
adaptadas para as regides produtoras, sendo o total de 14 cultivares registradas no
RNC (Registro Nacional de Cultivares) (Mapa, 2024) e problemas fitossanitarios,
dentre eles o nematoide Meloidogyne enterolobii (Yang e Eisenback, 1983). Este
nematoide, em associagdo sinérgica com o fungo Neocosmospora falciformes,
promove a doenga conhecida como declinio da goiabeira e causa como sintomas
galhas na raiz da planta, perdas de raizes finas, bronzeamento e amarelecimento nas
folhas, desfolha de toda a parte aérea e, consequentemente, morte da planta (Gomes
et al., 2011). E n&o existem gendtipos de P. guajava resistentes ao M. enterolobii.

Devido a baixa disponibilidade de cultivares de goiabeira e na escassez de
estudos relacionados a cultura, a Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro vem conduzindo um programa de melhoramento genético da goiabeira
(PMGG) ha cerca de 16 anos. Ao longo desse periodo, obteve-se resultados positivos
como a obtengao das familias endogémicas utilizadas nesse estudo (Pessanha et al.,
2011, Campos et al., 2013, Oliveira et al., 2014, Campos et al., 2016, Gomes et al.,
2017, Quintal et al., 2017, Santos et al., 2020, Silva et al., 2020, Souza et al., 2020,
Ambrésio et al., 2021, Silva et al., 2021, Lima et al., 2023).



Pelo fato de a goiabeira apresentar uma taxa de autofecundagéo maior que a
de fecundagao cruzada, a condugao de populagao via linhagens é favorecida, com
isso 0 PMGG se tornou pioneiro na condugéao de estudos de familias endogamicas de
goiabeira. Deste modo, tornou-se necessario a realizagdo de estudos voltados para
obtencdo de linhagens, com a consequente fixagdo alélica, disponibilizando aos
produtores um material homogéneo e de qualidade para seus pomares.

Diante disso, a possibilidade de avaliar o desempenho de progénies em
geragbes iniciais de endogamia, € de grande valia para os programas de
melhoramento, o que permite aos melhoristas concentrarem esforgos e recursos nas
combinagdes com maior potencial de melhoramento (Ambrésio, 2020).

O uso de estratégias de selegdo que possam agregar ganhos genéticos em
um conjunto de caracteristicas relevantes a produgdo e qualidade de frutos sdo de
extrema importancia para selecionar genoétipos superiores, principalmente quando se
trata de variaveis quantitativas (Cruz et al., 2012). A selecao de familias com base em
caracteres quantitativos de producao, possibilita a identificacdo de familias mais
promissoras e produtivas, sendo assim é importante o uso de métodos de selecao
apropriados para o melhoramento genético de espécies perenes. E dentre as
metodologias, o uso de modelos mistos REML/BLUP é um bom procedimento pois
estima os parametros genéticos, através da estimagédo dos componentes de variancia
pelo método de maxima verossimilhanga restrita (Restricted Maximun Likelihood —
REML) e seleciona os gendtipos através da predigdo dos valores genotipicos pela
melhor predicdo linear nao viciada (Best Linear Unbiased Prediction — BLUP),
resultando em uma selecéo mais acurada (Resende, 2002, Alves e Resende, 2008).

E dentro dos programas de melhoramento o estudo da divergéncia genética,
permite conhecer a variabilidade das populagdes, realizando o monitoramento de
cruzamentos, autofecundacgdes e utilizacdo de informagdes viaveis que estao
relacionadas a preservacgao e ao uso dos recursos vegetais (Cruz et al., 2014).

A estimativa da diversidade genética pode ser realizada por meio de
marcadores genéticos, classificados em morfolégicos e moleculares. Certas
caracteristicas que promovem diferencas entre os genétipos podem ser reproduzidas
de maneira precisa nas progénies e utilizadas para correlacionar com outras
caracteristicas de interesse (Colombari-Filho, 2009). Esse tipo de avaliagédo permite,

no caso de familias endogamicas, identificar e selecionar gendtipos superiores que



possuam caracteristicas desejaveis, mesmo apds sucessivas geragdes de
autofecundacao.

E dentre as técnicas mais utilizadas para quantificar a divergéncia genética da
populagdo, estao a analise de dissimilaridade pela distancia de Gower, que permite a
andlise simultdnea de dados quantitativos e qualitativos. Com as estimativas de
distancia entre cada par de gendtipos estudados, os dados s&o apresentados em uma
matriz simétrica. A partir desta matriz, a visualizacéo e interpretagdo das distancias
podem ser facilitadas pela utilizagdo de métodos de agrupamento (Mulato et al., 2010),
como o método de agrupamento UPGMA.

O presente estudo teve como objetivo realizar a avaliagdo genética pela
estimagao dos parametros genéticos das 10 familias S2 de P. guajava L. e selecionar
as familias/progénies mais produtivas para compor a Ss, por meio da metodologia de
modelos mistos, avaliar as familias endogamicas S2 e S3 de goiabeira quanto a
resisténcia ao nematoide M. enterolobii e caracterizar a divergéncia genética entre
100 individuos das familias endogamicas S2 por meio da técnica de Gower e o

agrupamento UPGMA e também quantificar a contribuigéo relativa dos caracteres.



2. REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 Aspectos gerais da cultura da goiaba

A familia Myrtaceae inclui cerca de 132 géneros e 3000 mil espécies entre
arvores e arbustos distribuidas em regides tropicais e subtropicais (Sobral et al.,
2015). Dentro desta familia encontra-se o género Psidium (2n = 2x = 22), que
compreende cerca de 100 espécies das quais destacam-se: P. guajava L., P
cattleyanum Sabine, P. guineense Swartz ou P. araga Raddali, sendo a espécie
Psidium guajava L. a que apresenta maior potencial para a exploracao econdémica,
pois as demais tém maior importancia para a criagdo de bancos de germoplasma e
disponibilizacdo de material genético para programas de melhoramento (Pommer et
al., 2012).

A goiabeira é considerada uma planta rustica e pouco exigente em relagdo ao
solo (Pereira e Martinez Junior, 1986), podendo se desenvolver em condigdes
adversas de clima (Gongatti Netto et al., 1996), e apesar de néo ter grande porte,
possui elevada capacidade produtiva quando comparada a outras frutiferas (Natale et
al., 1996). E considerada uma planta arbustiva ou arbérea de tamanho pequeno
(Koller, 1979), podendo atingir de trés a cinco metros de altura (Piedade Neto, 2003)
e durante a fase adulta, possui a casca do caule de coloragao castanho-arroxeada,
lisa, fina e brilhante. A casca se mantém aderente quando viva e se desprende em
laminas quando seca (Medina, 1988). As folhas apresentam variagdes no tamanho e
na forma, sendo um fator importante na diferenciacdo de variedades (Purseglove,
1968) e sédo de coloragédo verde-amarelada (Piza Junior e Kavati, 1994) e opostas
(Pereira, 1995).

Suas flores sdo brancas e hermafroditas, possuem em média 350 estames,
as flores aparecem isoladas ou em grupo de duas ou trés, sempre nas axilas das
folhas (Gonzaga Neto, 2007). O calice é formado por quatro a cinco sépalas brancas
na face superior e verdes inferior com pontuacdes translucidas e concrescentes desde
a prefloragao. A corola é constituida por quatro a cinco pétalas alvas com pontuagées
translucidas ligeiramente pubescentes, imbricadas com a base larga, dialipétalas,
galeatiformes e caducas. O androceu possui cerca de 350 estames e o gineceu por
um ovario infero, tri ou tetralocular, e apresenta numerosos 6vulos (Soubihe Sobrinho,
1951).



Os frutos sao do tipo bagas, apresentando formato predominante ovulado,
piriforme e arredondado, com diametro médio de 5 a 7 cm e peso médio de 80 gramas.
(Fernandes, 2007). Quando maduro, os frutos apresentam colocagdo da casca
variando entre verde (“de vez”) a amarelo (maduro) (Pereira, 1995). Em relacéo ao
sistema reprodutivo, a goiabeira apresenta-se como uma planta com sistema de
reprodugao misto (autbgama-alégama) (Medina, 1988).

Os maiores produtores mundiais de goiaba sdo a india, Paquistdo, Brasil,
Egito, Venezuela e Estados Unidos. No ano de 2023, o Brasil produziu 582.832
toneladas, em uma area de 22.487 hectares, gerando uma receita de R$ 1.306.013
mil reais, destacando-se os estados do Pernambuco, Sado Paulo, Parana e Bahia
(IBGE, 2023).

No Brasil, as cultivares predominantes sdo: Paluma (polpa vermelha), Rica
(polpa vermelha), Ogawa n°1 (polpa vermelha), Ogawa n°1 (polpa branca), Ogawa
n°2 (polpa vermelha), Ogawa n°3 (polpa rosada), Pedro Sato (polpa rosada),
Sassaoka (polpa rosa claro), Século XXI (polpa vermelha), Kumagai branca (polpa
branca), Kumagai vermelha (polpa vermelha), Guanabara (polpa rosada), Nomura
(polpa branca), Pentecostes (polpa amarelada). Entretanto, as cultivares Paluma,
Rica, Pedro Sato, Sassaoka, Ogawa e Século XXI sdo as mais cultivadas (Pommer &
Murakami, 2006, Hernandez Delgado et al., 2007, Dinesh & Vasugi, 2010). No
mercado interno a preferéncia gira em torno das frutas com polpa de coloragao
vermelha, enquanto o mercado externo prefere as de polpa branca (Gonzaga Neto,
2007).

A goiaba enfrenta desafios, tais como: desenvolvimento de cultivares que
expressam caracteristicas morfolégicas e nutritivas que sejam bem aceitas pelo
consumidor, cultivares melhoradas geneticamente que atendam as exigéncias de
cultivo, tratos culturais bem empregados e a necessidade de aperfeigcoar toda a
logistica desde a colheita até a mesa do consumidor. Além disso, principalmente nos
primeiros meses de implantagdo do pomar, a goiabeira € sensivel a estresse bidticos
e abidticos, como a presenga de plantas daninhas na entrelinha de cultivo e de
patégenos, como fungos, bactérias, virus e nematoides, que sao responsaveis por
prejudicar e inviabilizar o cultivo da frutifera (Rai et al., 2010, Padilla-Ramirez et al.,
2012). Astropuccinia psidii, fungo do complexo Colletotrichum gloeosporioides (Penz.)
Penz.& Sacc., Sphaceloma psidii Bitancour & Jenkins, Erwinia psidii, Guignardia psidii

Ullasa & Rawal e Meloidogyne spp. sdo agentes etiolégicos de doencas da goiabeira.



Dentre os nematoides-das-galhas Meloidogyne enterolobii € considerado o principal
problema fitossanitario da goiabeira (Fischer et al., 2005, Pommer & Santos, 2013,
Santos et al., 2020).

2.2 Melhoramento genético da goiabeira

No melhoramento de fruteiras, a qualidade do fruto € um dos fatores mais
importantes, especialmente considerando que o mercado esta cada vez mais exigente
por produtos de alto padrao. Por isso, € essencial monitorar variaveis como teor de
sélidos soluveis, acidez, teor de vitamina C, entre outras, durante os estudos de
melhoramento, a fim de identificar genoétipos superiores que unam essas
caracteristicas com um bom desempenho agronémico.

No Brasil, os primeiros trabalhos relacionados ao melhoramento de goiabeira
foram realizados por Soubihe, na escola Superior de Agricultura Luiz Queiroz, da
Universidade de Sao Paulo, publicado em 1951. Hoje em dia, encontram-se trabalhos
sendo desenvolvidos no IAC — Instituto Agrondmico de Campinas, Esalq — Escola
Superior de Agricultura “Luiz de Queiroz”, Embrapa — Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria, UFES — Universidade Federal do Espirito Santo e UENF — Universidade
Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro.

As principais variedades, produtoras de frutos destinados ao consumo in
natura, surgiram de trabalhos desenvolvidos por produtores de origem japonesa, que
pela selecdo realizada em seus pomares, obtiveram plantas, cujos frutos
apresentaram qualidades adequadas a comercializacio. A partir da selecao feita pelos
produtores, foi possivel o surgimento das cultivares como Kumagai, Ogawa, Pedro
Sato e Sassaoka. A introducdo de gendtipos melhorados provenientes da Australia,
dos Estados Unidos, da América e da india, também trouxe uma grande colaboragao
para o melhoramento da espécie, através desses materiais foi possivel a obtengao
das cultivares Rica e Paluma (Pereira e Nachtigal 2002; Gomes Filho, 2009). Estas
cultivares sdo altamente produtivas, com producdo maior que 11,50 t/ha, de
crescimento horizontal potente e com boa tolerancia a ferrugem (Puccinia psidii)
(Oliveira et al., 2012).

Com o intuito de desenvolver cultivares de goiaba que sejam produtivas e com
caracteristicas agrondmicas desejaveis, desde 2008 a Universidade Estadual do

Norte Fluminense Darcy Ribeiro vem desenvolvendo um programa de melhoramento



genético da goiabeira (PMGG). O programa iniciou com os trabalhos de pré-
melhoramento com Pessanha et al. (2011), sendo desenvolvidos estudos ligados a
diversidade do género, citogenética interespecifica e diversidade genética de 20
acessos de Psidium sp., coletados na cidade de Sao Jodo da Barra e Sao Francisco
do Itabapoana, no Estado do Rio de Janeiro. Foram utilizados 28 marcadores RAPD
para estudar a divergéncia genética desses acessos e direcionar cruzamentos,
resultando na selegcéo de sete genitores mais contrastantes.

Posteriormente, Paiva et al. (2016) compararam diferentes métodos de
selecao entre e dentro de progénies, utilizando selegao direta e indireta, indice de
selecdo e modelos mistos, a fim de estimar os parametros genéticos pelo método da
maxima verossimilhanga restrita (REML). Os melhores gendtipos foram ranqueados
pelo melhor preditor linear ndo viesado (BLUP), e quantificar a repetibilidade das
variaveis analisadas.

Dando prosseguimento ao PMGG, Quintal et al. (2017) utilizaram os mesmos
genitores de Pessanha et al. (2011) para obter 17 familias, com o intuito de selecionar
progénies segregantes de goiabeiras via modelos mistos, baseados em estimadores
REML/BLUP.

Sousa et al. (2020), avaliaram familias de irmaos-completos e estimaram
parametros genéticos pelo procedimento dos modelos mistos, através da distancia
euclidiana média, foi estimada a divergéncia genética nos individuos. Avaliou-se
nessa populagdo a diversidade via marcadores microssatélites, além de analises
agrondmicas, nutricionais, de pos-colheita dos frutos e atualmente vem sendo
implementada a selegcdo genémica (GS).

Devido ao sistema reprodutivo da goiabeira ser misto (autdbgama/alégama),
outra vertente pode ser seguida no PMGG, que foi a de familias endogédmicas. Foram
originadas 18 familias S1 por autofecundacgdes de individuos superiores resultantes
de cruzamentos controlados bi-parentais realizados por Quintal et al. (2017). Essas
familias foram avaliadas e selecionadas via modelos mistos baseados em
estimadores REML/BLUP por Ambrésio et al. (2021). Os resultados deste estudo
demonstraram um ganho genético, evidenciando a capacidade de selecionar
gendtipos superiores para as proximas geracoes de autofecundacéo.

Prosseguindo com os estudos de familias endogémicas Ambrdsio et al. (2021)
avaliaram e selecionaram os genoétipos mais produtivos das 18 familias S1, e por

autofecundagéao obtiveram 10 familias S2. Estas foram plantadas em janeiro de 2020,



e foram avaliadas e selecionadas via modelos mistos baseados em estimadores
REML/BLUP neste trabalho.
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Figura 1. Histérico do programa de Melhoramento Genético de Goiabeira com familias

endogamicas (Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro, 2025).

2.3 Modelos mistos no melhoramento genético de plantas

Nos programas de melhoramento genético € de grande importancia o uso de
metodologias especificas que possam permitir a predicdo de valores genéticos
aditivos, genéticos de dominancia e genotipicos dos individuos a serem selecionados,
fornecendo uma sele¢do mais acurada, o que permite uma maximizagao dos ganhos
genéticos (Laviola et al., 2010).

A metodologia dos modelos mistos, desenvolvida por Henderson (1973),
contém efeitos de natureza fixa e aleatéria. Outra grande vantagem desses modelos
€ que eles consideram a covariancia genética entre as observagdes e ponderam os
genotipos com diferentes numeros de informagbes, na mesma ou em diferentes
geracgoes (Resende et al., 2000). No modelo misto, os blocos, os ambientes podem
ser considerados efeitos fixos, mas que interferem nos efeitos aleatorios ou genéticos.
A metodologia de modelos mistos (REML/BLUP) permite gerar estimativas nao

tendenciosas, de parametros, pelo método da maxima verossimilhangca restrita



(REML), e predicdo dos valores genéticos e genotipicos pelo procedimento BLUP,
conduzindo a maximizagao do ganho genético por avaliar e ordenar os candidatos a
selegdo com precisao (Viana e Resende, 2014).

O procedimento REML/BLUP tem sido usado no melhoramento de fruteiras
no Brasil. Para a selegdo de progénies e individuos, os relatos na literatura indicam
resultados promissores para o guaranazeiro (Atroch et al.,, 2010), maracujazeiro
(Assuncéo et al., 2015; Cavalcante et al., 2019), umbuzeiro (Oliveira et al., 2004),
acaizeiro (Farias Neto et al., 2008).

O REML é um método eficiente no estudo das varias fontes de variagao
associadas a avaliagao de experimentos de campo, permitindo desdobrar a variagéao
fenotipica em seus varios componentes genéticos, ambientais e de interagao gendtipo
x ambiente. Desse modo, o REML tem substituido com vantagens o método ANOVA
criado pelo cientista inglés Ronald Fisher em 1925 (Resende, 2007).

Os estimadores REML apresentam algumas caracteristicas especificas como:
(a) ndo vicio, tal que a esperanga matematica do estimador seja o préprio parametro;
(b) consisténcia, tal que, com o aumento do tamanho da amostra, a esperanga do
estimador convirja para o parametro e a variancia do estimador seja zero; (c)
eficiéncia, tal que o estimador apresente variancia minima; (d) suficiéncia, tal que, o
estimador condense o maximo possivel a informagao contida na amostra e nédo seja
funcao (dependente) do parametro; (e) invaridncia de translagao; tal que a estimagéao
dos componentes de variancia nao seja afetada por mudancas nos efeitos fixos (Viana
e Resende, 2014).

O BLUP possibilita estimar os ganhos genéticos aditivos, de dominancia e
genotipicos, além de corrigir os dados para efeitos ambientais identificaveis, tais como
efeitos de bloco, local, época, dentre outros (Resende et al., 2001; Fonseca et al.,
2010). A metodologia BLUP também tem a funcionalidade de predizer os valores
genéticos dos individuos (Resende et al., 2001).

As principais vantagens do uso do método de modelos mistos (REML/BLUP)
na simultanea estimagao de parametros genéticos e predigdo de valores genotipicos:
(a) pode ser aplicado a dados desbalanceados; (b) ndo exige dados obtidos sob
estruturas rigidas de experimentagao; (c) permite utilizar simultaneamente um grande
numero de informagdes provenientes de varios experimentos, gerando estimativas
mais precisas; (d) corrige os dados para os efeitos ambientais e prediz de maneira

precisa e ndo viciada os valores genotipicos, conduzindo a maximizagido do ganho
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genético com selecgédo; (e) permiti comparar individuos através do tempo (geragdes,
anos) e espaco ( locais, blocos); (f) lida com estruturas complexas de dados (medidas

repetidas, diferentes anos, locais e delineamentos (Viana e Resende, 2014).

2.4 Diversidade genética no melhoramento de plantas

A selecao dos melhores individuos para serem utilizados em cruzamentos
para uma proxima geragédo é essencial para o melhoramento genético de qualquer
cultura. Com isso, estudo da diversidade genética consiste em uma importante etapa
tanto para o melhoramento de plantas quanto para a conservagiao de espécies
vegetais, pois permite descrever e diferenciar acessos, o que possibilita identificar
genotipos contrastantes a fim de realizar cruzamentos promissores e encontrar fontes
de resisténcias a doengas (Cruz e Carneiro, 2006).

A diversidade genética expressa a diferenca entre as frequéncias alélicas das
populagdes (Falconer, 1987), podendo esta diferenca ser estimada por intermédio de
diversos marcadores, bem como por meio de descritores morfoagronédmicos,
fisiolégicos, bioquimicos ou moleculares (Amaral Junior et al., 2010).

Com relagdo a quantificacdo da variabilidade genética, esta pode ser
estimada por meio de analises multivariadas que se baseiam nas diferengas entre os
acessos. Estas permitem analisar multiplas informagdes de um conjunto de
caracteres, extraidas das unidades experimentais. As analises multivariadas tém sido
utilizadas para estimar a divergéncia genética, verificar os gendtipos mais
contrastantes e até mesmo identificar duplicatas em bancos de germoplasma (Cruz e
Carneiro, 2006). No estudo da divergéncia genética, podem ser utilizados varios
métodos, cuja escolha baseia-se na precisao desejada pelo pesquisador, na facilidade
da analise e na forma como os dados foram obtidos.

A escolha do método mais apropriado tem sido baseada na precisdao que o
pesquisador deseja obter, pela facilidade de analise e pela forma como sao obtidas as
informacgdes fenotipicas (Bezerra Neto et al., 2010). Para realizagdo dessas analises,
sdo utilizados diferentes tipos de distancias genéticas, dentre elas a distancia
Euclidiana, recomendada para variaveis continuas ou quantitativas, a distancia de
Gower € usada quando se estudam, em conjunto, caracteristicas qualitativas e

quantitativas (Cruz et al., 2012).
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As estimativas de dissimilaridade atendem aos objetivos dos melhoristas, uma
vez que quantificam e informam o grau de semelhanga ou diferenca entre diferentes
gendtipos, no entanto o grande numero de estimativas impossibilita o reconhecimento
de grupos homogéneos pelo simples exame visual das estimativas (Cruz et al., 2012).
Assim, faz-se uso de métodos de agrupamento que possibilitam classificar o grupo
original de gendtipos em varios subgrupos, de forma que haja homogeneidade dentro
dos grupos e heterogeneidade entre os grupos. (Cruz et al., 2012).

Dentre estes métodos, os hierarquicos e os de otimizagdo sdo empregados
em grande escala no melhoramento de plantas. Nos métodos hierarquicos, os
genotipos sdo agrupados por um processo que se repete em varios niveis, sendo
estabelecido um dendrograma, sem preocupagdo com o numero 6timo de grupos.
Para este caso, Cruz e Regazzi (2001) apresentam trés formas distintas de
representar a estrutura de agrupamento com base na distancia entre os pares de
gendtipos: a) utilizando a média das distancias entre todos os pares de gendtipos para
formagdo de cada grupo, denominado método da distdncia média (UPGMA); b)
utilizando a menor distancia existente entre um par de gendétipos, denominado de
método do vizinho mais proximo ou da ligagao simples e c¢) utilizando a maior distancia
encontrada entre um par de gendtipos, denominado de método do vizinho mais
distante ou ligacdo completa. Cabe ao pesquisador adotar aquela que melhor
represente a estrutura de agrupamento esperada com base no seu conjunto de dados.
Os métodos de otimizagao, por sua vez, os grupos sao estabelecidos aperfeigoando
determinado critério de agrupamento, diferindo dos métodos hierarquicos pelo fato de
os grupos formados serem mutuamente exclusivos (Cruz e Regazzi, 2001).

De forma geral, os dendrogramas obtidos com métodos hierarquicos
apresentam estruturas de agrupamentos homogéneos. No entanto, ndo existe um
critério objetivo para determinar um ponto de corte no dendrograma, ou seja, para
definir quais grupos foram formados. O numero de grupos pode ser determinado por
razdes praticas do pesquisador, analise visual das ramificagdes do dendrograma, ou
critérios estatisticos como desvio padrdo médio e coeficiente de determinacéo,
propostos por Khattree e Naik (2000), e o método de Mojena (1977), baseado no
tamanho relativo dos niveis de fusdes (distancias) no dendrograma.

Os estudos de diversidade genética com base em caracteres agrondmicos
desempenham um papel importante na caracterizacdo da variabilidade genética de

uma populagcdo. Em espécies perenes, essas abordagens foram aplicadas em
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pesquisas como as de Santos et al. (2011), Bohry et al. (2019), Mendes et al. (2019),
Torres et al. (2019), Radaeli et al. (2020), Ambrésio et al. (2022) e Dos Santos et al.
(2022).

2.5 Meloidogyne enterolobii

O nematoide conhecido anteriormente como M. mayaguensis & atualmente
considerado como sinonimia de M. enterolobii (Perry et al., 2009).

M. enterolobii Yang & Eisenback (1983) foi descrito na China parasitando
Enterolobium contortisiliquum (Vell.) e em 1989 foi detectado em Cuba parasitando
café (Coffea arabica L.) (Decker & Rodriguez, 1989). No Brasil, o primeiro relato foi
feito em goiabeiras no municipio de Petrolina (PE) e nos municipios baianos de
Curaca e Manigoba, causando danos severos em lavouras comerciais de goiabeira
(Carneiro et al., 2001). O ultimo relato da presenca do nematoide no Brasil foi na
cultura do algodéo (Gossypium hirsutum L.) em 2020 no estado de Minas Gerais
(Galbieri et al., 2020).

Além da goiaba, M. enterolobii foi identificado em raizes de outras espécies,
como feijao (Phaseolus vulgaris L.), café (Coffea arabica L.), algodao (Gossypium
hirsutum L.), beringela (Solanum melongena L.), maméao (Carica papaya L.), pimenta
(Capsicum annuum L.), batata (Solanum tuberosum L.), soja (Glycine max (L.) Merr.),
tomate (Solanum lycopersicum L.) (Carneiro et al., 2001, Curtis et al., 2009, Gomes et
al., 2013, Luquini et al., 2019).

Espécies do género Meloidogyne spp. sao fitopatdégenos biotréficos com ciclo
de vida de 4-5 semanas em condigdo ambiental favoravel. O estilo de vida é
endoparasita e as fémeas s&o sedentarias. O juvenil de 2° estadio (J2) € responsavel
pelo inicio do ciclo infectivo. O J2 eclode dos ovos e a liberagdo de exsudados
radiculares os atrai em diregao as raizes. A penetragdo ocorre na zona de elongagao
da raiz, com auxilio da pressado exercida pelo estilete, este secreta substancias
provenientes das glandulas esofagianas, responsaveis pela degradagao dos
componentes da parede celular. O rompimento dos tecidos radiculares facilita, entao,
a penetracao do nematoide (Tapia-Vazques et al., 2022).

Posteriormente, o nematoide movimenta-se até alcancar os tecidos
parenquimaticos vasculares onde se estabelece e, com auxilio de substancias

secretadas pelo estilete, originam células gigantes, compostas por 5 a 7 células
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multinucleadas cujos nucleos se dividem sem citocinese (Huang & Maggenti, 1969).
Essas funcionam como reservatoérios nutritivos para as fémeas durante o processo
infectivo. Na regido que circunda as células gigantes, ocorre a formagao de tecido
hiperplastico, que resulta nos sintomas tipicos de galhas nas raizes. A célula gigante
contém maior quantidade de aminoacidos, proteinas e acidos nucléicos que as células
vegetais saudaveis e é responsavel por desviar nutrientes e fotoassimilados da planta
para a nutricido da fémea durante o processo infectivo. A formacdo das células
gigantes garante o estabelecimento da compatibilidade positiva entre nematoide-
planta e a consequente suscetibilidade do hospedeiro (Abad et al., 2009).

Os juvenis de 2° estadio (J2s) perdem a mobilidade, passando entdo pelos
estadios J3 e J4, durante os quais ndo se alimentam. Ao chegarem a fase adulta,
dependendo das condi¢gdes ambientais e nutricionais, estes ultimos diferenciam-se
em fémeas obesas ou machos vermiformes. A fémea adulta é branco-leitosa brilhante,
em forma de pera e pode originar até 1.000 ovos depositados em uma capa protetora
de matriz glicoproteica secretada pelas glandulas retais (Jones et al., 2013, Shigueoka
et al., 2019). As alterag¢des induzidas pelas células gigantes na morfologia e anatomia
da raiz influenciam os processos que ocorrem em nivel fisiolégico, na planta (Nguyén
et al., 2014).

Os sintomas diretos envolvem a formacédo de protuberancias nas raizes,
conhecidas como galhas, ou a formagéo de pontos necréticos e destruicdo do cortex.
Sintomas reflexos na parte aérea, como redugao no crescimento, amarelecimento,
murcha e deformacao das estruturas vegetais podem ser observados em reboleiras
no campo (Westerich et al., 2011, EPPO, 2014).

Em goiabeiras, o fitonematoide parasita todos os tipos de raizes, desde as
radiculas superficiais até a raiz pivotante mais lignificada, localizada a mais de 50 cm
de profundidade. Causando sintomas caracteristicos nas raizes (galhas,
apodrecimento), na parte aérea (bronzeamento, amarelecimento, queima dos bordos
e queda das folhas).

Ha de se notar que goiabeiras parasitadas por M. enterolobii convivem com o
nematoide por muitos meses, porém com uma produtividade em torno de 30% menor
do que aquela obtida em plantas sadias (Souza et al., 2007). Nos anos entre 2000 e
2007, no Vale do Rio S&o Francisco, que € uma importante regido produtora de
goiaba, houve uma reducdo de aproximadamente 70% na producdo, devido,

principalmente, & infeccdo por esse nematoide (Freitas et al., 2014). Ja na india, que
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€ um grande produtor de goiaba, em 2020, produtores relataram perda de
produtividade de 45 a 85%, em virtude da presenca de M. enterolobii nas lavouras
(Singh, 2020).

Além dos prejuizos causados pelo nematoide de forma isolada, tem-se um
grave problema fitossanitario que € o declinio da goiabeira, que € a interagao sinérgica
do nematoide M. enterolobii e o fungo Neocosmospora falciformes, que foram
responsaveis pela erradicacdo de diversos pomares (Gomes et al., 2011). O
parasitismo pelo fitonematoide M. enterolobii leva goiabeiras que eram imunes ao
fungo N. falciformis, a ficarem suscetiveis a esse ataque, que em apenas alguns
meses, causa extensas degradacgdes das raizes, levando a deficiéncias nutricionais,
cloroses, queima das folhas, queda de folhas, declinio drastico no rendimento e morte
de plantas, em um processo irreversivel (Gomes et al., 2014, Gomes et al., 2017).

O uso de cultivares resistentes é a estratégia de controle mais sustentavel,
visto que diversas outras estratégias para o controle ou manejo desta doenga foram
avaliadas, mas sem nenhuma perspectiva de solu¢gdo em curto prazo, visto que nao

ha fontes de resisténcia a M. enterolobii em P. guajava.
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3. ARTIGOS

3.1 Estudo genético de familias endogamicas S2 de goiabeira (Psidium guajava L.) e

selegdo via modelagem mista de gendtipos superiores'’

' Formatado de acordo com as regras de submiss&o da revista Scientia Agricola

RESUMO

Um dos principais desafios na produgcédo de goiaba é a falta de cultivares adaptadas
as regides produtoras. Para resolver isso, o programa de melhoramento genético de
goiabeiras da Universidade Estadual do Norte Fluminense (UENF) busca desenvolver
novas cultivares, com foco na conducéo de familias endogémicas de goiabeira. O
estudo tem como objetivo estimar parametros genéticos de familias Sz, selecionando
aquelas com caracteristicas superiores para formar a proxima geragao (S3). O
experimento foi realizado em Itaocara — RJ/Brasil, com a avaliacdo de plantas em duas
colheitas, focando no numero de frutos e na produgdo total. Foram realizadas
autofecundagdes de gendtipos superiores para gerar as familias avaliadas. A analise
dos dados foi feita por meio do procedimento REML/BLUP, utilizando o programa
Selegen. A analise de Deviance revelou diferencas significativas entre os individuos
para ambos os caracteres estudados. As variancias genéticas para numero total de
frutos (NTF) e peso total de frutos (PTF) indicaram alta variabilidade genética nas
familias. Os coeficientes de herdabilidade mostraram valores de média a alta
magnitude nas duas colheitas (17% a 60%), indicando que a selegao sera eficiente,
especialmente em geragdes iniciais. A produgdo média na primeira colheita foi de 2,09
kg e 10 frutos por planta, enquanto na segunda colheita foi de 2,62 kg e 15 frutos por
planta. Com base no BLUP, foram selecionados 30 individuos de diferentes familias
para as duas safras, que foram autofecundados para formar a proxima populacao
endogamica. O estudo contribui para a identificacdo de gendtipos superiores para o

melhoramento genético da goiabeira.
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INTRODUGAO

A goiabeira (Psidium guajava L.) € a mais importante frutifera da familia
Myrtaceae, nativa da América tropical. Existe uma gama de cultivares com diferentes
frutos de goiabeira, com as mais diversas caracteristicas, desde o seu formato
podendo variar de redondo a piriforme, cor da polpa variando entre branca, vermelha,
amarela, tamanho do fruto, dentre outras. O valor funcional, sabor, aroma e aparéncia,
bem como a dupla aptiddo para consumo in natura e processamento colocam a goiaba
como uma fruta tropical de grande importancia (Flores et al., 2015).

As principais cultivares plantadas no Pais sao: ‘Paluma’, ‘Pedro Sato’, ‘Rica’,
‘Século XXI’, ‘Cortibel’, ‘Tailandesa’, ‘Ogawa’, ‘Sassaoka’ e ‘Kumagai’ (Flori, 2016). No
ano de 2022, o Brasil obteve uma producao de frutos de 564.764 toneladas e uma
area plantada de 22.630 hectares, com rendimento médio de 24.956 kg ha™.
Pernambuco e Sao Paulo sdo os estados que apresentaram maior producéao (IBGE,
2022).

Um dos principais entraves enfrentados pelos produtores brasileiros é o baixo
numero de cultivares disponiveis e adaptadas para as regides produtoras, com o total
de 14 cultivares registradas no RNC (Registro Nacional de Cultivares), com oito
registradas no Estado do Espirito Santo, cinco para o Estado de Sdo Paulo e uma
para o Distrito Federal (MAPA, 2024).

Para que a produtividade aumente, € necessario que gendtipos produtivos
sejam selecionados com precisdo. Contudo, espécies perenes, como a goiabeira,
apresentam algumas peculiaridades que podem dificultar o melhoramento da cultura.
Dentre elas, a necessidade de uma area experimental grande, ciclo reprodutivo longo,
oscilagdo de producgdo, sdo algumas das caracteristicas das espécies perenes
(Pereira et al., 2013). Devido a essas caracteristicas, € necessaria a avaliagcado de
varias safras para que os gendtipos promissores sejam selecionados com mais
precisao.

Diante o exposto, vale destacar a importancia do desenvolvimento do
programa de melhoramento genético da goiabeira que objetive na selegdo de
individuos superiores ou melhores adaptados para as regides produtoras. Com isso,
a Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) vem conduzindo
um programa de melhoramento genético para a goiabeira ha cerca de dezesseis anos,
com diversos trabalhos desenvolvidos (Pessanha, 2011, Campos et al., 2016, Quintal
et al., 2017, Paiva et al., 2017, Silva et al., 2020, Ambrdsio et al., 2021).
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De acordo com Medina (1988) a goiaba € uma espécie autdgama-alégama,
ou seja, que apresenta o sistema de reprodugdo misto, mas com uma taxa de
autofecundacdo maior que a taxa de fecundacdo cruzada, fato este que pode
favorecer a conducéo de populagdes via linhagens.

Em vista disso, a realizagcao de estudos voltados para obtengao de linhagens,
com a consequente fixacdo alélica, tornou-se necessaria para disponibilizar aos
produtores um material homogéneo e de qualidade. O programa de melhoramento
genético de goiabeira da UENF é pioneiro na conduc&o de familias endogémicas (S+
e S2) (Ambrdésio et al., 2020, Ambrésio et al., 2022), sendo de grande valia a avaliagéo
do desempenho de progénies em geragdes iniciais de endogamia, pois permite ao
melhorista concentrar esforcos e recursos em individuos com maior potencial.

O uso de estratégias de selegdo que possam agregar ganhos genéticos em
um conjunto de caracteristicas relevantes a produg¢ao e qualidade de frutos sdo de
extrema importancia para selecionar genoétipos superiores, principalmente quando se
trata de variaveis quantitativas (Cruz et al., 2012).

A selecado de familias com base em caracteres quantitativos de producéo,
possibilita a identificacdo de familias mais promissoras e produtivas, sendo assim, &
importante o uso de métodos de selegao apropriados para o melhoramento genético
de espécies perenes. E dentre as metodologias, o uso de modelos mistos
REML/BLUP é um bom procedimento pois estima os parametros genéticos, através
da estimacgao dos componentes de variancia pelo método de maxima verossimilhanga
restrita (Restricted Maximun Likelihood — REML) e seleciona os genotipos através da
predigdo dos valores genotipicos pela melhor predi¢ao linear ndo viciada (Best Linear
Unbiased Prediction — BLUP), resultando em uma sele¢cdo mais acurada (Quintal et
al., 2017, Cavalcante et al., 2019, Mendes et al., 2022, Ambrésio et al., 2023).

Diante o exposto, o presente trabalho teve por objetivo realizar a avaliagao
genética pela estimagao dos parametros genéticos das 10 familias S2de P. guajava L.
e selecionar as familias/individuos mais produtivas para compor a S3, por meio da

metodologia de modelos mistos.
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MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido na estagcdo experimental da llha Barra do
Pomba, no municipio de ltaocara- RJ (Noroeste do Estado do Rio de Janeiro) (21°40’
latitude sul, 42°04’ longitude oeste e altitude de 76 m). O solo da area experimental é
classificado como Argissolo Vermelho-Amarelo (Embrapa, 2006). Em relacédo ao
clima, a regiao possui uma classificagao climatica do tipo Aw, conforme a classificagéo
climatica de Koppen. A temperatura média anual na regiao € de 22°C e a precipitagcédo
média anual é de cerca de 1.297mm. O delineamento experimental utilizado foi em
blocos casualizados, com dez familias endogamicas, trés repeticdes e dez plantas por

parcela, totalizando 300 plantas.
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Figura 1. Mapa de localizagcdo da area experimental com a populagdo endogamica de
goiabeiras Sa.

A populagdo de goiabeira foi originada por Pessanha et al. (2011) com um
trabalho de pré-melhoramento. Apés a analise molecular da populagao, foram
realizados cruzamentos intraespecificos dos acessos de P. guajava. Essas
hibridagdes foram realizadas entre os sete genitores superiores e contrastantes

encontrados via analise molecular RAPD dando origem a 17 familias segregantes.
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Essa populagdo segregante de ampla variabilidade genética foi avaliada e
selecionada via REML/BLUP posteriormente por Quintal et al. (2017) onde as plantas
mais produtivas foram selecionadas e autofecundadas, gerando 18 familias
endogamicas que foram avaliadas por Ambrésio et al. (2022), a partir dessas familias
foram selecionados os gendtipos mais promissores, onde foram obtidas 10 familias
S2, que compdem este experimento.

As sementes obtidas dos frutos de autofecundacao da S1, foram semeadas
em tubetes (trés sementes por tubete) e mantidas em casa de vegetagcdo. Em janeiro
de 2020, foi realizado o plantio das mudas, em um espagcamento de 4m entre linhas e
1,5 m entre plantas.

A calagem e as adubacgdes de plantio e cobertura foram efetuadas de acordo
com a analise de solo, seguindo as recomendagdes do Boletim 100 — Recomendacgéo
de adubacéao e calagem para o Estado de Sao Paulo. A irrigagao utilizada foi do tipo
localizada por gotejamento.

A primeira colheita foi realizada 28 meses ap6s plantio do experimento, onde
as plantas mais precoces (100 plantas) que apresentaram produc¢ao, foram avaliadas.
A segunda avaliagao ocorreu aos 40 meses pos plantio, sendo avaliadas 153 plantas
de goiabeira, no periodo de agosto/2023 a fevereiro/2024.

As caracteristicas avaliadas foram:

a) Producao total de frutos por planta (PTF) — foi realizada a pesagem de
todos os frutos de cada individuo (planta) do inicio até o final de cada
colheita (em Kilogramas);

b) Numero total de frutos por planta (NTF) — contagem de todos os frutos de
cada individuo, do inicio até o final da colheita;

Foram colhidos todos os frutos que atingiram o ponto de maturagao fisiologica,
ou seja, apresentavam a cor da casca no estadio de maturacdo 3 (verde amarela)
(Azzolini et al., 2004).

Na andlise individual (uma colheita) as variaveis foram analisadas pelo
software Selegen- REML/BLUP (Resende, 2002), que foi utilizado para obter os
componentes de variancia por meio da maxima verossimilhanga restrita (REML). Para
esse trabalho, foi utilizado o modelo estatistico 176 (Selegdo em S2 com uma soé
medida), proposto por Resende (2017).

Com isso, foi possivel estimar os seguintes parametros genéticos:

042 variancia genotipica entre familias;
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ot 2: variancia fenotipica individual;
oe 2 variancia residual;
C?parc: coeficiente de determinagao dos efeitos de parcela;

Para os demais parametros genéticos e médias, foram utilizados modelos
lineares mistos generalizados (GLMM) em linguagem R, utilizando a maxima
verossimilhanca restrita (REML) como estimador e o melhor preditor linear néo
viesado (BLUP), aplicados individualmente para as variaveis produgcéo e numero de
frutos como variavel resposta, seguindo o modelo:

Yij) = Bo + Biraey + B2(F /D) ijy + €

Onde: Y{;;, € um vetor n x 1 de observagGes fenotipicas, da it" planta da j** familia;
Bo € um parametro do modelo associado (interceptacéo);, ry-q,.3 € 0 vetor
paramétrico de efeitos fixos do k' bloco, associado ao vetor Y pela matriz de
incidéncia conhecida ;, assumido que k ~ N(u, 07); f/p € o vetor paramétrico de
efeitos aleatorios da i*" planta dentro da j'* familia, influenciando tanto a
interceptacdo quanto a inclinagédo, associado ao vegor Y pela matriz de incidéncia
conhecida B,; assumindo que fp ~ N(0,07,), onde of, é a matriz de variancia planta
x familia, e € € o vetor de efeitos residuais aleatorios, assumindo que € ~ N(0, 62),
onde ¢ é a variancia residual.

A partir do modelo, foram estimados os seguintes parametros genéticos:
h2: herdabilidade, no sentido amplo;

Acprog: acuracia da selegao de progénies;

Foram obtidas também estimativas de ganhos de selecéo, aplicando-se uma
pressao de selecao de aproximadamente 10% das plantas, ranqueando os valores
genéticos das plantas (BLUPS), onde o diferencial de selegao foi: ds = Ugeiecionados —
Hpopulacio; © O ganho de selegéo foi GS = ds * h?.

Na analise com duas colheitas, as variaveis foram analisadas pelo software
Selegen (Resende, 2002). Nessa analise, foram obtidos os componentes de variancia
por meio da maxima verossimilhanga restrita (REML) e a predicdo dos valores
genotipicos pela melhor predig¢ao linear nao viciada (BLUP), também foram realizadas
analises para repetibilidade. Para esse trabalho, foi utilizado o modelo estatistico 172
(Selegao em S2 com medidas repetidas), proposto por Resende (2017).

Esse modelo ajusta os efeitos genéticos aditivos, de parcela, permanentes de
individuos, da interagao familias x colheitas e de blocos incompletos, com medidas
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repetidas. A predi¢gdo dos valores genéticos foi realizada utilizando a abordagem dos
modelos mistos, adotando um modelo um modelo de acordo com a equagao escrita
abaixo (Viana e Resende, 2014):

y=Xm+Za+Wp+Qi+Ts+e

Em que y é o vetor de dados; m é o vetor dos efeitos das combinacdes
medicao repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral; a € o vetor dos
efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatorios); p € vetor dos
efeitos de parcela (aleatorios); i é o vetor dos efeitos da interagdo gendtipos x
medicdes (aleatérios); s € o vetor dos efeitos permanentes (aleatorios) i e € o vetor de
erros ou residuos (aleatorios); X € a matriz de incidéncia dos efeitos fixos; Z € a matriz
de incidéncia dos efeitos genéticos individuais; W & a matriz de incidéncia dos efeitos
de parcela; Q é a matriz de incidéncia dos efeitos da interagado gendtipos x medigdes;
T é a matriz de incidéncia dos efeitos permanentes. O vetor m contempla todas as
medi¢cdes em todas as repeticbes e ajusta, simultaneamente, para os efeitos de
repeticoes, medicao e interagao repeticdes x medigdes.

A andlise de Deviance foi realizada tanto para a analise individual (uma
colheita), quanto para a analise conjunta (duas colheitas).

De acordo com modelo descrito em Viana e Resende (2014), a analise de
Deviance (ANADEYV) foi obtida da seguinte forma:
D = -2In(L)
In(L)= —1/2In|X"V=-1X|-1/2In|V|-1/2(y—=Xm) V=1(y—Xm)

Onde In (L) é o ponto maximo da funcdo de logaritmo de maxima
verossimilhancga restrita (REML); y é o vetor da variavel analisada; m é o vetor dos
efeitos das observagdes, assumido fixo, X € a matriz de incidéncia dos efeitos fixos; e
V é a matriz de varidncia-covariancia dey.

O teste estatistico LRT (teste de razao de verossimilhancga) foi utilizado para
testar o significado dos efeitos, da seguinte forma:

LRT: |-2In(Lse) + 2In(Lfm),

Onde Lse é o ponto maximo da funcdo de maxima verossimilhanga para o
modelo reduzido (sem os efeitos) e Lfm € o ponto maximo da fungdo de maxima
verossimilhanga para o modelo completo.

Dessa forma, foram estimados os seguintes componentes de variancia e
parametros genéticos (REML Individual): ¢% at: variancia aditiva total, ¢® parc:

variancia entre parcelas, o2 perm: variancia dos efeitos permanentes, ¢2 int: variancia
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da interagdo genotipos x colheitas, ¢® bloc: variancia entre blocos, a%e : variancia
residual, ¢® f: variancia fenotipica, h?a: herdabilidade individual no sentido restrito,
com somente a variagao, entre progénies no numerador, h? ad: herdabilidade aditiva
individual dentro de progénie, h? atc: herdabilidade individual total no sentido restrito,
ajustada para os efeitos do modelo, C?parc: coeficiente de determinacéo dos efeitos
de parcela, C?perm: coeficiente de determinagdo dos efeitos permanente,C3int:
coeficiente de determinacédo dos efeitos da interagdo progénies x colheitas, C?bloc:
coeficiente de determinacéo dos efeitos de bloco, rgmed: correlagdo genotipica entre
o0 desempenho das progénies nas duas safras.

Os componentes da variancia para o calculo do coeficiente de repetibilidade
(r) foram estimados com o procedimento da maxima verossimilhancga restrita (REML),
sendo repetibilidade em nivel de parcela (p) estimada por: p = a2g + a’perm o*p. Em
que: g2 g € a variancia genética aditiva, a% perm é a variancia dos efeitos permanentes,
e a ¢® p é a variancia fenotipica. Utilizou-se o software Selegen para realizar as
andlises de REML/BLUP, estimar os parametros genéticos, prever os ganhos
genéticos e conduzir a analise de repetibilidade de gendtipos (Resende, 2017). Com
base nos valores genotipicos obtidos, os individuos foram classificados em um
ranking. A partir desses valores, foi feita a selecdo das melhores familias para cada
caracteristica ao longo dos dois anos de avaliagao.

Foi avaliado o nivel de coincidéncia das 30 plantas selecionadas na primeira
safra, com as plantas selecionadas na segunda safra, para as caracteristicas
avaliadas. Para estimar o indice de coincidéncia, foi utilizado o método de Hamblin e

Zimmermann (1986), pela expressao:

" B-C
Onde: A é o numero de plantas que coincidentes nas duas épocas de sele¢ao;

IC x 100

B é o numero de plantas selecionadas, no caso 30, e C, o numero de coincidéncias

atribuidas ao acaso, sendo adotado, nesse caso, 10% de B.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As plantas avaliadas nesse experimento foram as que apresentaram
precocidade na producgdo, visto que a populagdo de estudo é jovem, as plantas
possuem apenas 4 anos. De acordo com Gonzaga Neto et al. (2001) a frutificagao das
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goiabeiras oriundas de sementes, comega no terceiro ano apés o plantio no local
definitivo, sendo esse o primeiro ciclo produtivo dessa populagéo.

A produtividade é um dos principais critérios de selecdo no melhoramento de
plantas para a maioria das culturas. Devido a isso, trabalhos vém sendo realizados
com o objetivo de estabelecer métodos que permitam realizar uma selegao antecipada
com maior seguranga, para a caracteristica desejada.

A Tabela 1 apresenta os resultados da analise de Deviance, para a primeira
colheita, que foi obtida a partir frutos coletados de 100 plantas. Foram detectadas
diferencas significativas entre os individuos a 1% de probabilidade para as
caracteristicas numero total de frutos (NTF) e producdo total de frutos (PTF),
demonstrando a presenga de variabilidade genética na populagdo avaliada, que
possibilita o sucesso na selegéo de individuos promissores para futuras geragdes de

familias endogamicas, e obteng¢do de ganhos genéticos.

Tabela 1. Analise de Deviance para as caracteristicas de producgao total de frutos e

numero total de frutos de 10 familias S2de P. guajava L, na primeira colheita.

Numero total de frutos Producéo total de frutos
Efeito LRT LRT
Deviance Deviance
(X?) (X?)
Gendtipos 549,84 24,71** 241,99 16,78**
Modelo completo 525,13 225,21

** significativo a 1 % de probabilidade pelo teste Qui-quadrado. LRT(X?2): teste de razédo de
verossimilhanga.

Na Tabela 2 sdo apresentados os componentes de varidncia e parametros
genéticos estimados via REML, para a primeira colheita das familias endogamicas S2
de goiabeira.

Nos resultados dos componentes de variancia, observa-se que a variancia
fenotipica foi desmembrada em variancia genética entre familias e variancia residual
(Tabela 2). Com base nas estimativas dos componentes de variancia, é possivel
destacar que a contribuicdo da variancia genotipica foi moderada, baseando nos
valores de porcentagem, podemos observar 21% e 18% para NTF e PTF,
respectivamente. As familias avaliadas apresentam alta variabilidade genética para

essas caracteristicas.
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A variancia residual foi predominante sobre a variancia genotipica, com 61%
para NTF e 64% para PTF, esses valores elevados s&o devidos as variaveis
analisadas serem quantitativas e em geral controladas por varios genes e altamente
influenciadas pelo ambiente (Atroch et al., 2013).

O C?parc quantifica a variabilidade das parcelas dentro dos blocos, onde
estimativas de até 10% n&o chegam a interferir na estimativa dos parametros
genéticos (Resende, 2002). Os valores obtidos na primeira colheita foram de 9% e 9%
para NTF e PTF, respectivamente. Esses baixos valores de C2?parc indicam que houve
uma baixa variabilidade ambiental entre as parcelas dentro de bloco e que o
delineamento experimental utilizado foi eficiente aos objetivos propostos das analises.

Os valores de herdabilidade foram consideradas de média magnitude (0,21 e
0,17, para NTF e PTF, respectivamente). De acordo com Resende (2002) as
herdabilidades podem ser consideradas baixa (h<0,15), mediana (0,15< h < 0,50) e
de alta magnitude (h > 0,50). Os valores de herdabilidade mais baixos obtidos na
primeira colheita, podem ter sido ocasionados pelos altos valores de variancia
residual, pois 0 ambiente exerce alta influéncia em caracteristicas relacionadas a
producao (Farias Neto e Resende, 2001). Valores de herdabilidade de baixa e média
magnitude sao esperados, principalmente por se tratar de espécies perenes,

suscetiveis a variagdes climaticas ao longo dos anos.

Tabela 2. Estimativas de componentes de varidncia: (o4%) varidncia genética entre
familias, (oe?) variancia residual, (of?) variancia fenotipica, (C2parc) coeficiente de
determinagdo dos efeitos de parcela e (h?a) herdabilidade individual no sentido
restrito, obtidas pelo procedimento REML para duas caracteristicas avaliadas em 100

plantas de 10 familias Sz de P. guajava L.

Média
Variaveis 042 0e? ot? C%par  h?a
Geral
Numero total 22,98 65,29 106,93 0,087 0,21 8,13
de frutos
Producao total 0,82 3,01 4,70 0,091 0,177 1,83*
de frutos

*Kg/planta.
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A média de producédo total de frutos de todas as familias foi de 1,83 kg. A
familia 5, foi a que apresentou a maior produgéo, com média proxima a 5 kg e o maior
numero de individuos produzindo (21 plantas), seguido da familia 6, com uma média

de produgao de 3 kg/planta com 18 plantas produzindo (Figura 2).
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Figura 2. Grafico de producgao total (Kg/planta) de goiabas das familias Sz na primeira

safra. Legenda: n= numero de plantas.

A média de numero de frutos por planta foi de 8,13. Na Figura 3, podemos
observar que plantas da familia 5 produziram acima de 50 frutos/planta, mas, de modo

geral, grande maioria das plantas produziram menos que 50 frutos/planta.
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Figura 3. Numero de frutos por planta, na primeira safra das familias endogamicas Sz.

Baixas produtividades eram esperadas, pois € o primeiro ciclo produtivo das
plantas, e a frutificagdo das goiabeiras oriundas de sementes, comega efetivamente
no terceiro ano apos o plantio no local definitivo.

Para fins de selegao, dos 100 individuos avaliados na primeira colheita, foram
escolhidos os 30 melhores individuos em cada uma das caracteristicas avaliadas
(Tabela 3). De acordo com a selecao dos gendtipos para as caracteristicas avaliadas,
foi possivel obter ganhos para NTF e PTF na selegdo, via estimativas dos BLUPs
individuais.

Para a caracteristica numero total de frutos, os ganhos variaram de 13,6 a 8,5.
Ja os ganhos para producao total de frutos, variou de 2,346 kg a 1,440 kg. Os
individuos que apresentaram melhor desempenho para numero total de frutos, foram:
194, 285, 195, 283 e 284, todos pertencentes a familia 5, para producgao total de frutos,
as plantas que apresentaram melhor desempenho, foram: 194, 195, 285, 281 e 193,
todos também da familia 5.

Dentre os 30 selecionados para numero total de frutos, 21 pertencem a familia
5 e 9 a familia 6. Ja para producéo total de frutos, 21 plantas pertencem a familia 5, 6
plantas a familia 6 e 2 plantas a familia 4 e 1 planta a familia 7. Houve diferenga entre
as familias selecionadas para numero de frutos e para producao. Isso pode ocorrer,

pois plantas que produzem frutos com maior massa, produzem menor numero de
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frutos, mas ainda apresentam maior producdo. Ja plantas que apresentam maior
numero de frutos, podem produzir frutos menores em peso e tamanho, pois as
reservas disponiveis seriam usadas para o enchimento de maior numero de frutos

limitando o tamanho deles (Gonzaga Neto et al., 1987).
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Tabela 3. Estimativas de ganho genético considerando os 30 melhores individuos para as caracteristicas numero de frutos e producao

total de frutos das melhores familias endogamicas de P. guajava, avaliadas na primeira safra.

Numero total de frutos

Produgéo total de frutos (kg)

Ordem Gendtipos Familia I\I;Ike');/; Ganho Gendtipos Familia l\r;ll((é)c\j/?a Ganho
1 194 5 21,7 13,6 194 5 4,176 2,346
2 285 5 21,3 13,2 195 5 4,051 2,221
3 195 5 21,1 12,9 285 5 4,001 2,171
4 283 5 20,7 12,6 281 5 3,951 2,121
5 284 5 20,5 12,4 193 5 3,908 2,078
6 281 5 20,4 12,3 284 5 3,877 2,047
7 288 5 20,3 12,2 192 5 3,853 2,023
8 193 5 20,1 12,0 283 5 3,835 2,005
9 48 5 20,0 11,8 191 5 3,821 1,991
10 192 5 19,9 11,7 41 5 3,809 1,979
11 198 5 19,8 11,7 48 5 3,798 1,968
12 199 5 19,7 11,6 197 5 3,787 1,957
13 41 5 19,7 11,5 288 5 3,778 1,948
14 191 5 19,6 11,5 198 5 3,770 1,940
15 197 5 19,6 11,4 199 5 3,764 1,933
16 42 5 19,5 11,4 196 5 3,755 1,925
17 282 5 19,5 11,3 42 5 3,748 1,917
18 196 5 19,4 11,2 282 5 3,740 1,910
19 44 5 19,4 11,2 44 5 3,732 1,902
20 287 5 19,3 11,2 287 5 3,725 1,895
21 289 5 19,3 11,1 289 5 3,719 1,889
22 174 6 18,9 10,7 53 6 3,655 1,825
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23 53 6 18,5 10,4 174 6 3,595 1,765
24 59 6 18,2 10,1 130 4 3,540 1,710
25 57 6 17,9 9,8 59 6 3,489 1,659
26 179 6 17,6 9,5 266 7 3,439 1,609
27 222 6 17,4 9,2 222 6 3,393 1,563
28 227 6 17,1 8,9 31 4 3,349 1,519
29 175 6 16,8 8,7 175 6 3,308 1,478
30 54 6 16,6 8,5 179 6 3,270 1,440

*M.O. 10,03 2,100

*M.S. 75,8 3,721

*M.O: Média original: foi obtida dos individuos das 18 familias; *M.S: Média dos selecionadas: foi obtida dos 30 melhores individuos; para as caracteristicas

numero de frutos por planta e producgao total de frutos.
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Dentre os 30 individuos selecionados, os individuos 194, 195 e 285 foram os
melhores para NTF e PTF (Tabela 3). Os melhores gendtipos selecionados neste
estudo tém potencial para serem utilizados como genitores em programas de
melhoramento para gerar uma nova geragdo com familias endogamicas, além de
serem clonados para o desenvolvimento de uma nova cultivar de goiabeira (Pinto et
al., 2005).

A Tabela 4 apresenta os resultados da analise de Deviance, que foi obtida
através dos frutos coletados de 153 plantas, na segunda safra da cultura. Foram
detectadas diferengas significativas entre os individuos em 1% de probabilidade para
as caracteristicas numero total de frutos e producéo total de frutos, demonstrando a
presenga de variabilidade genética na populagédo avaliada, que possibilita o sucesso
na selegao de individuos promissores para futuras geragdes de familias endogamicas,

e obtengao de ganhos genéticos.

Tabela 4. Analise de Deviance para as caracteristicas de producao total de frutos e

numero total de frutos de 10 familias S2de P. guajava L, na segunda safra.

Numero total de frutos Producéo total de frutos
Efeito LRT LRT
Deviance Deviance
(X?) (X?)
Gendtipos 1148,20 84,15** 592,92 75,71**
Modelo completo 1064,05 517,21

** significativo a 1 % de probabilidade pelo teste Qui-quadrado. LRT(X2): teste de razédo de

verossimilhanga.

Nos resultados dos componentes de variancia, observa-se que a variancia
fenotipica foi desmembrada em variancia genética entre familias, variancia residual
(Tabela 5). Observou-se que pelos valores de variancia genética (o42) do nimero total
de frutos (253,66) e produgéo total de frutos (5,92), as familias avaliadas apresentam
alta variabilidade genética em relacdo a esses caracteres. Deste modo, o
conhecimento da variancia genotipica tem muita importancia para programas de
melhoramento, por indicar a amplitude de variagado genética de um carater, tendo em

vista a possibilidade do seu melhoramento (Cruz et al., 2014).
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Observa-se que para as duas caracteristicas estudadas, a contribuicdo da
variagdo residual (oe?) foi superior a da variancia genotipica. Assim, ¢ importante
ressaltar que a variagdo ambiental exerce uma influéncia significativa na preciséo do
experimento. E conhecido que em relacdo as caracteristicas controladas por multiplos
genes, estas sdo amplamente afetadas pelas condigcdes do meio ambiente, e
geralmente, uma variagdo ambiental é evidenciada pelos valores mais elevados em
relagdo aos outros componentes de variancia, especialmente a variancia genotipica
entre as familias (Tabela 5), o que resulta em desafios na selegcdo e,
consequentemente, requer métodos estatisticos mais sofisticados e precisos para
essa finalidade (Yokomizo et al., 2017).

O coeficiente de determinacdo dos efeitos da parcela (C? parc) foi de baixa
magnitude para numero total de frutos e peso total de frutos (7 e 7%, respectivamente)
(Tabela 5). O C? parc quantifica a variabilidade das parcelas dentro dos blocos, sendo
que estimativas de até 10% nado chegam a interferir na estimativa dos parametros
genéticos (Resende, 2002). Baixos valores de C? parc revelam que pequena variagao
ambiental permaneceu dentro das parcelas, indicando uma baixa variabilidade
ambiental entre parcelas dentro de bloco e que o delineamento experimental utilizado

foi eficiente aos objetivos propostos das analises.

Tabela 5. Estimativas de componentes de varidncia: (o4%) varidncia genética entre
familias, (oe?) variancia residual, (ot 2) variancia fenotipica e (C?parc) coeficiente de
determinacao dos efeitos de parcela, obtidas pelo procedimento REML para duas
caracteristicas avaliadas em 153 plantas de 10 familias S2 de P. guajava L, na

segunda safra.

Variaveis 042 oe? ot? C?par

Numero total de frutos 253,66 354,73 709,75 0,071

Producao total de
5,92 9,31 17,90 0,074
frutos

Analisando os dados de produgao e de numero de frutos (Tabela 6), pode-se
observar que a média de producdo e de numero de frutos dos 153 individuos

avaliados, foi de 14,9 frutos/planta e 2,065 kg/planta.
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Para os 30 individuos selecionados a média de producdo foi de 9,094
kg/planta e de 57,9 frutos por planta, com ganho de selecdo de 82% e 103%,
respectivamente (Tabela 6).

Os coeficientes de herdabilidade variaram de 33% para producgao e 36% para
numero de frutos (Tabela 6). De acordo com o Resende (2007) esses valores podem
ser considerados de média a alta magnitude, o que é importante, pois, quando se
emprega a autofecundagdo, uma herdabilidade alta em geragdes iniciais remete a
eficiéncia na selecgao.

Outro parametro importante e que deve ser considerado para avaliagao da
qualidade experimental é a acuracia seletiva. Ela reflete a qualidade das informagdes
e dos procedimentos utilizados na predicdo dos valores genéticos. Essa medida esta
associada a precisdo da selegédo e refere-se a correlagdo entre valores genéticos
preditos e valores genéticos verdadeiros das progénies (Pimentel et al., 2014). Para
os dois carateres, a estimativa foi de alta magnitude (0,77 e 0,76 para numero de
frutos e producéo, respectivamente), pois Resende e Duarte (2007) classificam esta
estatistica como muito alta (Acuracia = 0,90), alta (0,70 < Acuracia < 0,90), moderada
(0,50=< Acuracia < 0,70) e baixa (Acuracia < ,50).

Foi realizada uma selecéo preliminar dos individuos mais promissores, que
podem ser levados ao proximo ciclo, onde foram selecionados 30 individuos para as
caracteristicas avaliadas, que apresentaram médias superiores dentre os 153
avaliados. Com a selecao desses individuos foi gerada uma pressao de selecéo de
10% para as duas caracteristicas estudadas, e um ganho de selegao de 103 % e 82%

para numero de frutos e produgéao, respectivamente (Tabela 6).

Tabela 6. Médias e parametros genéticos estimados para os caracteres referentes a

numero de frutos e produgéo em progénies S2 de goiabeira, na segunda safra.

Parametros Numero de Frutos Producéo (kg)
Média dos selecionados 57,9 9,094
Média da populagao 14,9 2,065
Diferencial de selegao 43,0 6,477
Herdabilidade (%) 36 33
Presséo de selecéo (%) 10 10
Ganho de selecao (%) 103 82

Acuracia 0,77 0,76
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Na figura 4, pode-se observar a produgao total de cada planta por familia. A
familia 5 foi a que teve o maior numero de individuos em produgao (n=28), com a
producdo meédia por planta de 8,87 kg por planta. Seguido pela familia 3, com
producao média de 1,886 kg/planta, com 14 individuos produzindo. As familias 2, 4 e
8 apresentaram uma producado meédia e 1,426 kg, 1,524 kg e 1,571 kg por planta,
respectivamente, e com numero de plantas por familia variando de 12 a 24. As demais
familias (1,6,7,9 e 10) obtiveram uma produgcdo média por planta variando de 0,519 a
0,921 kg.

Pode-se observar em todas as familias, que mais de 50% dos individuos
apresentaram producao de frutos préximo a média.

A familia 5 foi responsavel pela maior produgao, as 28 plantas produziram
248,58 kg, seguido pela familia 3, que 14 individuos produziram 28,96 kg, as familias
2 e 4 apresentaram producgdes proximas, de 34,22kg e 28,96kg, respectivamente. Nas
demais familias (1,6,7,8,9 e 10) as produg¢des variaram de 5,19 a 18,85 kg/familia.

Em artigos publicados sobre a produgédo da goiabeira, podemos encontrar
dados para que seja realizada a comparagdao do potencial produtivo das familias
avaliadas nesse ensaio. De acordo com Gonzaga Neto et al. (2001) a primeira safra
da goiabeira 'Paluma’, que pode ocorrer de 12 a 14 meses apods o plantio no campo,
pode atingir até 15 kg de fruto por planta.

Levando em consideracdo que as cultivares comerciais sao plantas
proveniente de clones de plantas ja adultas, e as familias endogamicas sao plantas
obtidas através de sementes, podemos destacar que as familias S2 possuem potencial
produtivo para se igualar as cultivares comerciais, visto que algumas familias ja

apresentam producao por planta proximos aos valores observados na cv. ‘Paluma’.
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Figura 4. Grafico de produgéo total (Kg/planta) de goiabas das familias Sz. Legenda:

n= numero de plantas.

Na Figura 5, pode-se observar o numero de frutos que cada planta de cada
familia produziu. A familia 5 foi a responsavel pelo maior numero de frutos produzidos,
as 28 plantas juntas produziram 1567 frutos, com a média de 56 frutos por planta. As
familias 2,3,4 e 8 produziram 220, 123, 113 e 85 frutos, respectivamente, com a média
de frutos por planta variando de 7 a 9. As demais familias produziram uma média de
3 frutos por planta.

A cultivar ‘Paluma’ produz em média 188 frutos por planta, ao comparar com
a produgao obtidas nas familias Sz, o potencial produtivo é inferior, mas ja era
esperado, pois € o primeiro ciclo produtivo das plantas. E de acordo com Garcia et al.
(2020), a goiabeira atinge a produtividade maxima no décimo ano de producéo,

demonstrando que o aumento do numero de frutos é esperado.
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S2. Legenda: n= numero de plantas.

A selecao preliminar das plantas que irdo compor a populagao de familias
endogamicas (Ss) foi realizada através da predicdo dos valores genotipicos pela
melhor predigédo linear ndo viciada (Best Linear Unbiased Prediction - BLUP), que
resultou em um processo de sele¢cao mais acurado.

A metodologia REML / BLUP fornece a ordenagao dos individuos potenciais
para seleg¢ao, considerando cada caracteristica analisada separadamente (Resende
e Duarte, 2007).

Para fins de selecdo de plantas que irdo compor a proxima populacédo de
familias endogamicas, foram selecionadas as 30 melhores plantas, dentre as 153
avaliadas. Para numero total de frutos os ganhos variaram de 54,1 a 40,1 e para
producao total de frutos de 7,955 a 6,103 kg. Dentre os 30 selecionados para numero
total de frutos, 28 pertencem a familia 5, 1 a familia 3 e 1 a familia 2. Ja para produgao

total de frutos, 28 plantas pertencem a familia 5 e 2 plantas a familia 3 (Tabela 7).
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Tabela 7. Estimativas de ganho genético considerando os 30 melhores individuos para as caracteristicas numero de frutos e producao

total de frutos das melhores familias endogamicas de P. guajava, avaliados na segunda safra.

Numero total de frutos Producao total de frutos (g)

Ordem Genotipos Familia htllg(\j/; Ganho Genotipos Familia Nova Média Ganho
1 194 5 65,4 54,1 194 5 10,020 7,955
2 197 5 63,6 52,3 197 5 9,848 7,782
3 283 5 62,6 51,3 283 5 9,766 7,701
4 195 5 62,9 50,8 199 5 9,706 7,641
5 199 5 61,8 50,5 195 5 9,667 7,602
6 193 5 61,6 50,3 281 5 9,633 7,568
7 281 5 61,4 50,1 193 5 9,593 7,528
8 196 5 60,9 49,6 196 5 9,550 7,485
9 46 5 60,4 49,1 285 5 9,464 7,399
10 285 5 59,9 48,6 46 5 9,372 7,307
11 45 5 59,4 48,0 45 5 9,290 7,225
12 41 5 58,8 47,5 41 5 9,216 7,150
13 42 5 58,3 47,0 284 5 9,145 7,079

14 282 5 57,9 46,5 42 5 9,084 7,019
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15 284 57,5 46,2 282 9,031 6,966
16 44 57,1 45,8 44 8,984 6,919
17 287 56,8 45,5 286 8,941 6,875
18 288 56,4 45,1 192 8,901 6,836
19 286 56,2 44,8 287 8,867 6,801
20 290 55,9 44,6 288 8,827 6,762
21 192 55,7 444 43 8,789 6,723
22 200 55,5 441 200 8,753 6,687
23 191 55,2 43,9 48 8,717 6,652
24 43 55,0 43,7 191 8,684 6,619
25 47 54,8 43,5 47 8,653 6,588
26 48 54,6 43,3 290 8,625 6,559
27 49 54,4 43,1 49 8,597 6,533
28 289 54,2 42,8 289 8,568 6,503
29 27 52,8 41,5 27 8,362 6,297
30 19 51,4 40,1 21 8,168 6,103

*M.O. 14,9 2,617

*M.S. 57,9 9,094

*M.O: Média original: foi obtida dos individuos das 18 familias; *M.S: Média dos selecionadas: foi obtida dos 30 melhores individuos; para as caracteristicas

numero de frutos por planta e producgéo total de frutos.
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Pode-se observar que em ambas as safras, que as caracteristicas avaliadas
nos individuos selecionados, apresentaram ganhos superiores em relacédo a média
original. Indicando que os 30 individuos selecionados se destacam como promissores
para as proximas etapas do programa de familias endogamicas.

Observou-se que dentre as 30 plantas que foram selecionadas na primeira
safra e as 30 plantas selecionadas na segunda safra, para as caracteristicas de
numero de frutos e producéo total de frutos, houve um indice de coincidéncia de 63%
e 55%, respectivamente.

A metodologia REML/BLUP mais uma vez se mostrou eficiente, tendo
selecionado individuos com desempenhos elevados, ganhos genéticos preditos
promissores, que fornecem alelos favoraveis para compor a fase de recombinagao da
selegao recorrente.

Para conhecer o real potencial dos individuos, € necessario avaliar o mesmo
individuo por diversos anos. As familias endogamicas Sz foram avaliadas por duas
safras e dentre a populacdo de 300 plantas, apenas 63 plantas produziram nas duas
safras. As plantas apresentaram uma média de producédo de 3,350 kg e 22,5 frutos.

Com isso, a significancia dos efeitos genotipicos estimados foi avaliada por
meio da andlise de Deviance (Tabela 8). Nao foram detectadas diferencas
significativas entre os individuos para as duas caracteristicas NFT e PTF. Ja para
parcela, foram observadas diferengas significativas a 5% de probabilidade para as
duas caracteristicas avaliadas, revelando que existe uma variagcdo ambiental dentro
das parcelas e que a selecdo individual deve ser realizada para as caracteristicas,

considerando os melhores individuos, com base no seu valor genético.
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Tabela 8. Analise de deviance para as caracteristicas de numero total de frutos (NTF)
e producao total de frutos (PTF) em familias endogamicas S2 de P. guajava L.,

avaliadas em duas safras.

Numero total de frutos Producao total de frutos
Efeito LRT LRT
Deviance Deviance
(X?) (X?)
Individuos 883,39 0,42ns 436,66 0,38"
Parcela 916,68 33,71 442,59 6,3*
Modelo completo 882,97 436,29

ns: ndo significativo, *significativo a 5 % de probabilidade pelo teste Qui-quadrado, LRT(X?2): teste de
razdo de verossimilhancga.

Os resultados dos componentes de variancia indicam que a variancia
fenotipica foi decomposta em: o? at: variancia aditiva total, a®parc: varidncia entre
parcelas, a’perm: variancia dos efeitos permanentes, g%int: variancia da interagao
genotipos x colheitas, g®bloc: varidncia entre blocos, g%e: variancia residual, o?f:
variancia fenotipica.

A contribuicdo da varidncia genética aditiva (o2 at), para as caracteristicas
nuamero de frutos (10%) e producao total de frutos (9%) (Tabela 9), foi considerada
baixa, com predominancia dos efeitos ambientais, principalmente os efeitos residuais.
Os altos valores de variancia residual, sugerem a influéncia de fatores néo genéticos
ao longo das duas safras. O predominio dos efeitos ambientais pode ser atribuido a
natureza dos caracteres avaliados neste estudo, que sao caracteres governados por
multiplos genes, e que sdo amplamente afetados pelas condi¢ées ambientais. De
acordo com Almeida (2017), grande parte deles € quantitativa, controlada por genes
de pequeno efeito, nos quais o ambiente tende a exercer maior influéncia na
expressao fenotipica,

Ao considerar a herdabilidade com base na média das parcelas (h?a)
observam-se valores de baixa magnitude para numero de frutos (0,09) e produgéo
total (0,08) (Tabela 9). Em relagdo a herdabilidade individual no sentido restrito (h?atc),
foram observados valores de média magnitude para numero de frutos (0,18) e
producéo total de frutos (0,19), De acordo com a classificagdo descrita por Resende
(2002), a herdabilidade pode ser considerada como de baixa magnitude quando h? é
<0,15, média magnitude, quando fica entre 0,15 e 0,50 e alta magnitude, quando é
>0,50.
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Dentre as herdabilidades, a herdabilidade no sentido restrito é a mais util, uma
vez que ela quantifica a importancia relativa da propor¢cao aditiva da variancia
genética, que pode ser transmitida para a proxima geragao.

Essas estimativas sugerem um ganho de selegdo baixo para essas
caracteristicas, indicando que, por meio de autofecundacgdes, essas caracteristicas
podem ser transmitidas de uma geracao para outra. Este estudo avaliou duas
colheitas, e através dos dados obtidos podemos observar que € necessario aumentar
o numero de colheitas avaliadas para obter estimativas mais corretas.

Herdabilidades de baixa e moderada magnitude também foram observadas em
outros estudos com plantas perenes, como o acgaizeiro (0,12) (Neto et al., 2011),
pinhdo-manso (0,15) (Laviola et al., 2016), pinheira (0,08) (Porto, 2021). Deve-se
ressaltar que valores de herdabilidade de baixa magnitude sdo esperados em estudos
envolvendo caracteristicas quantitativas, como numero de frutos e producédo, de
espécies perenes (Resende, 2009).

O coeficiente de determinagdo dos efeitos de parcela (C?parc), dos efeitos
permanentes (C? perm), dos efeitos da interagdo progénies x colheitas (C? int), foram
de alta magnitude, com valores variando entre 11 e 21%, para as duas caracteristicas
estudadas, em razao disso, pode-se inferir que houve grande variagcdo ambiental entre
parcelas, podendo as estimativas dos parametros genéticos terem sofrido influéncia
(Pimentel et al., 2014).



41

Tabela 9. Componentes de varidncia obtidos pelo REML individual para numero de
frutos por planta (NF) e produgéo total de frutos (PTF) de familias endogamicas de P,

guajava avaliadas em duas safras.

Parametros
NFT % PTF (Kg) %
genéticos
o? at 62,82 10 1,57 9
o2 parc 74,24 12 2,42 14
o? perm 80,68 13 2,87 17
o?int 132,93 21 3,29 20
o2 bloco 1,02 0,16 0,03 0,19
o?e 277,53 45 6,76 40
o?f 620,26 16,74
h? a 0,087 0,08
h? atc 0,184 0,19
C? parc 0,119 0,14
C? perm 0,130 0,17
C?int 0,214 0,19
C? bloc 0,001 0,001
r 0,338 0,39
Rgmed 0,288 0,29
Média Geral 11,03 2,21

o? at: variancia aditiva total. ¢2 parc: varidncia entre parcelas. g2 perm: varidncia dos efeitos
permanentes. ¢? int: variancia da interagdo gendtipos x colheitas. a2 bloc: variancia entre blocos. o2%e:
variancia residual. ¢2 f: varidncia fenotipica. h?a: herdabilidade com base na média das parcelas. h?
atc: herdabilidade individual total no sentido restrito. ajustada para os efeitos do modelo. C?parc:
coeficiente de determinagéo dos efeitos de parcela. C?perm: coeficiente de determinagéo dos efeitos
permanente.C?int: coeficiente de determinagéo dos efeitos da interagdo progénies x colheitas. C?bloc:
coeficiente de determinagao dos efeitos de bloco. Rgmed: correlagdo genotipica entre o desempenho
das progénies nas duas safras. e r: coeficiente de repetibilidade individual.

Para as duas variaveis estudadas, as correlagdes genéticas entre as
medi¢cbes (Rgmed) foi de 33% para numero de frutos e 39% para produgao total
(Tabela 9). Esse valor é considerado de baixa magnitude, indicando niveis de
interagdo complexa. Portanto, a classificagdo dos gendtipos nos diferentes anos nao
sd0 a mesma, ou seja, as familias n&o tiveram o0 mesmo comportamento nos diversos
anos avaliados. Assim, uma familia classificada como de 6tima produtividade em um

determinado ano, ndo necessariamente sera no outro (Soares et al., 2009).
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Em relagéo ao coeficiente de repetibilidade (r) baseado nas duas medigdes, os
valores observados foram de média magnitude para numero de frutos (0,34) e
producao total (0,39) (Tabela 9). De acordo com Resende (2009), as estimativas de
coeficiente de repetibilidade (r) sdo classificadas como baixas quando r < 0,30, médias
quando 0,30 < r < 0,60, e altas quando r = 0,60. Ambas as caracteristicas avaliadas,
apresentaram valores medianos para a estimativa de repetibilidade, porém com
valores préximos aos de baixa magnitude, onde mais colheitas sdo necessarias para
a selecao de individuos superiores. Segundo Almeida (2017) sdo necessarias varias
avaliagbes em espécies perenes, principalmente quando se trata de caracteres
referentes a produtividade, para que a seleg¢ao de individuos seja realizada de forma
segura.

Quando se analisa as duas colheitas, os individuos que apresentaram melhor
desempenho para as duas caracteristicas avaliadas, foram: 194, 283, 281, 195 e 285
(Tabela 10). Sendo o individuo 194 (familia 5) o que apresentou maior numero de

frutos e producéo total de frutos.
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Tabela 10. Estimativas de ganho genético considerando os 5 melhores individuos para
as caracteristicas numero de frutos e producgao total de frutos das melhores familias

endogamicas de P. guajava L., avaliados nas duas safras.

Numero total de frutos Producéo total de frutos (Kg)
Nova Nova
Ordem  Genotipos Familia =~ =~ Ganho Genoétipos Familia ~ ~ Ganho
Média Média
1 194 5 23,75 12,72 194 5 4,120 1,904
2 283 5 23,27 12,24 281 5 4,046 1,830
3 281 5 23,06 12,03 283 5 4,017 1,801
4 195 5 2291 11,88 195 5 3,997 1,781
5 285 5 22,79 11,76 285 5 3,976 1,760

Na tabela 11 podemos observar as 5 melhores familias, que se destacaram nas
duas safras. Sendo a familia 5 com o maior ganho.

Ao comparar os ganhos obtidos por individuos e por familia, podemos observar
que os ganhos individuais foram superiores aos ganhos obtidos por familia. Assim, a
selecdo baseada em individuos apresenta maior eficiéncia do que a selegao por

familia, devido a ampla variabilidade observada dentro das familias.
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Tabela 11. Estimativas de ganho genético considerando as 5 melhores familias para
as caracteristicas numero de frutos e producgao total de frutos das melhores familias

endogamicas de P. guajava, avaliados nas duas safras.

Numero total de frutos Producéo total de frutos (Kg)
Ordem Familia Nova Ganho Familia Nova Ganho
média média
1 5 21,44 10,41 5 3,777 1,562
2 3 15,99 4,96 3 2,978 0,763
3 8 14,08 3,05 8 2,710 0,495
4 9 13,10 2,07 4 2,574 0,358
5 4 12,46 1,43 7 2,487 0,271

Recomenda-se entdo, através dos resultados obtidos nesse trabalho, que
sejam realizadas mais medigdes, para que os coeficientes de repetibilidade fiquem

proximos ou superiores a 0,6, obtendo-se assim, maior confiabilidade nos resultados.

CONCLUSAO

As familias 5, 3, 8, 4, 9 e 7 s&o indicadas como as melhores, pois foram
promissoras para numero de frutos e producao total frutos.

Os individuos pertencentes a essas familias foram selecionados e
autofecundados para a obtengao das familias Ss, possibilitando assim a continuidade
do programa em desenvolvimento.

A baixa repetibilidade observada para as caracteristicas avaliadas, sugere a
necessidade de um maior numero de avaliagdes para assegurar resultados mais

confiaveis.
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3.2 Divergéncia genética em familias endogamicas Sz de goiabeira (Psidium

guajava L.)

RESUMO

Este estudo teve como objetivo avaliar a divergéncia genética entre 100 individuos de
goiabeira (Psidium guajava L.) provenientes de 10 familias endogamicas S2, por meio
da técnica de Gower e do método de agrupamento UPGMA, visando compreender a
variabilidade genética da populagdo. O experimento foi conduzido entre janeiro e
dezembro de 2022, na estagao experimental localizada na llha Barra do Pomba, em
Itaocara, estado do Rio de Janeiro. A pesquisa utilizou um delineamento experimental
em blocos casualizados, com 10 familias endogémicas, trés repeti¢cdes e 10 plantas
por parcela, totalizando 300 plantas. Foram avaliadas caracteristicas
morfoagronémicas e de producao de frutos, incluindo variaveis quantitativas, como o
numero de frutos e a producao total de frutos, além de 24 descritores qualitativos
relacionados a caracteristicas morfolégicas das folhas, flores e frutos. A analise de
divergéncia genética foi realizada utilizando o algoritmo de Gower para calcular a
matriz de dissimilaridade, que levou em consideragao tanto variaveis continuas quanto
categdricas. O agrupamento dos genotipos foi realizado pelo método UPGMA, que
permitiu formar quatro grupos distintos, evidenciando a diversidade genética entre os
individuos avaliados. O primeiro grupo, composto por 70 individuos, reuniu plantas
com menor produtividade, enquanto o segundo grupo, com 20 individuos, apresentou
maior variagdo na produgdo. O terceiro grupo contou com 7 individuos, e o quarto
grupo foi o menor, formado por apenas 3 individuos da familia 5, conhecidos por sua
alta produtividade. Essa distribuicdo foi em grande parte influenciada pelas
caracteristicas de numero e producao total de frutos, que foram as que mais
contribuiram para a variabilidade genética da populagao, representando quase 50%
da diversidade observada. Outras caracteristicas, como a cor da casca do fruto e o
didametro da cavidade do calice, contribuiram com cerca de 5% da variagao genética.
O coeficiente de correlagao cofenética (CCC) foi de 0,93, indicando um bom ajuste
entre a matriz de dissimilaridade e o dendrograma gerado. O valor do CCC superior a
0,8 sugere que o agrupamento dos gendtipos foi bem representado pelas distancias
genéticas calculadas, o que demonstra a eficacia do método UPGMA na analise da
diversidade genética. A analise da importancia relativa dos descritores revelou que
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caracteristicas como o numero de frutos e a producao total foram as mais informativas,
enquanto descritores como o espagamento entre as nervuras das folhas e a textura
da superficie dos frutos apresentaram baixa contribuicdo para a diferenciagcdo dos
gendtipos, podendo ser descartadas para estudos futuros. Em concluséo, a analise
de divergéncia genética com o uso dos métodos multivariados permitiu identificar
grupos distintos de genotipos de goiabeira. A combinagao das variaveis quantitativas
e qualitativas foi fundamental para o sucesso da analise, permitindo a selecdo de
materiais com alto potencial para programas de melhoramento genético da cultura. O
estudo contribui para o avango da pesquisa sobre a goiabeira, fornecendo dados
importantes para a escolha de gendtipos superiores, promovendo a conservagao e o

uso eficiente dos recursos genéticos da espécie.

INTRODUCAO

A goiabeira, P. guajava L., pertencente a familia Myrtaceae, que contém mais
de 70 géneros e 2.800 espécies. Sua origem abrange regides tropicais americanas,
desde o México até territérios da América do Sul, e € cultivada por muitos outros
paises de clima tropical e subtropical, permitindo assim a produgado em todo o0 mundo
(Salazar et al., 2006, Oliveira et al., 2012). O género Psidium apresenta cerca de 150
espécies, porém, apenas a espécie P. guajava apresenta interesse comercial, sendo
as demais espécies consideradas fontes de alelos favoraveis para os programas de
melhoramento da cultura.

Um dos aspectos de fundamental importancia para o melhoramento de
plantas visando a selegéo de cultivares superiores é o estudo da divergéncia genética,
pois permite conhecer a magnitude da variabilidade genética das populagdes,
possibilitando o monitoramento de cruzamentos, autofecundacdes e a obtencao de
informacdes viaveis a preservacgao e o uso dos recursos genéticos vegetais (Cruz et
al., 2014). Em espécies perenes, como P. guajava, podem ser realizados com base
em descritores morfoldgicos e agronémicos, caracteristicas diretamente relacionadas
a produgao e ao mercado (Santos et al., 2010).

Para quantificacdo da diversidade genética, os métodos multivariados, em
que diversos caracteres podem ser avaliados simultaneamente, tém contribuido
efetivamente na identificagdo de gendtipos a fim de serem utilizados em programas
de melhoramento genético, permitindo assim concentrar esforcos em gendtipos

promissores (Mohammadi e Prasanna, 2003, Cruz et al.,, 2012). Os métodos
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multivariados, em sua maioria, sdo baseados em algoritmos, ou medidas de distancia,
gue consideram simultaneamente inumeras caracteristicas e permite unificar multiplas
informagdes de um conjunto de caracteres (Vilela et al., 2008).

A primeira sugestdo para o calculo da distancia entre duas observagdes foi
proposta por Gower (1971). Esta técnica permite a analise simultdnea de variaveis
categoricas e continuas por meio de um algoritmo que determina a similaridade entre
dois individuos utilizando simultaneamente dados com distribuicdo continua e
discreta. Esse tipo de analise tem sido utilizado em trabalhos com espécies perenes
como em mamao (Nobre et al., 2021), cana-de-agucar (Bueno, 2021) physalis (Cunha
et al., 2023).

Com isso, o presente trabalho teve como objetivo avaliar a divergéncia
genética entre 100 individuos das familias endogamicas S2 de goiabeira por meio da
técnica de Gower e o agrupamento UPGMA, como também quantificar a contribuicéo

relativa dos caracteres.

MATERIAL E METODOS

Area de estudo

O presente trabalho foi desenvolvido durante o periodo de janeiro a dezembro
de 2022, na estagao experimental situada na llha Barra do Pomba, no municipio de
Itaocara, estado do Rio de Janeiro, nas coordenadas geograficas 21°40’'S e 42°04’'W,
com uma altitude de 76 metros. O solo da area experimental foi classificado como
Argissolo, de acordo com a nomenclatura definida pelo Soil Survey Staff (2015). Em
relagdo ao contexto climatico, a regido possui uma classificagéo climatica do tipo Aw,
conforme a classificagao climatica de Koppen. A temperatura média anual na regido &
aproximadamente de 22°C, e a precipitagdo média anual é de cerca de 1.297 mm,

conforme relatado por Alvares et al. (2013).

Origem da populagao S:

Essas familias foram originadas a partir de 18 familias S1 de goiabeira, obtidas
por autofecundagdes de individuos superiores resultantes de cruzamentos
controlados bi-parentais realizados por Quintal et al. (2017) em setembro e outubro
de 2008, no municipio de Bom Jesus do Itapaboana, localizado na regidao Noroeste

Fluminense. Posteriormente, essas familias foram avaliadas por Ambrésio et al.
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(2021) e dessas familias foram selecionados os gendtipos mais promissores para
autofecundacgao e obtencgao das 10 familias Sz, que foram avaliadas nesse estudo.

Em janeiro de 2020 foi realizado o plantio das mudas no campo, em um
espagcamento de 4 m entre linhas e 1,5 m entre plantas. A calagem e as adubacgdes
de cobertura foram efetuadas de acordo com a analise de solo, seguindo as
recomendacgdes do Boletim 100 — Recomendagao de adubacao e calagem para o
Estado de S&o Paulo. A irrigacao foi do tipo localizada por gotejamento.

Apos 24 meses de plantio das 300 plantas do experimento, as mais precoces
e produtivas foram avaliadas. Deste modo, 100 plantas (individuais) de goiabeira
foram avaliadas por meio dos descritores definidos para a espécie P. guajava,
conforme UPOV (1987) (International Union for the Protection of New Variets of Plants)

e descritos em Campos et al. (2013).

Delineamento Experimental
O delineamento experimental utilizado foi em blocos casualizados, com 10
familias endogéamicas, trés repetigbes e 10 plantas por parcela, totalizando 300

plantas.

Tratos Culturais

Ao longo do desenvolvimento do experimento, foram realizadas podas e
desbrotas, de acordo com a necessidade. A calagem e as adubagdes de plantio e
cobertura foram efetuadas de acordo com a analise de solo, seguindo as
recomendagdes do Boletim 100 — Recomendacdo de adubagéo e calagem para o

Estado de Sao Paulo. A irrigacdo utilizada foi do tipo localizada por gotejamento.

Caracteristicas avaliadas

Para analise dos dados quantitativos, realizou-se a coleta de todos os frutos
que a planta produziu. Os frutos foram colhidos durante a safra de 2022 no estadio 1
de maturagéo, cor da casca verde-escura (Azzolini et al., 2004). Foram avaliadas as
seguintes variaveis quantitativas: a) Numero de frutos, contagem de todos os frutos
de cada individuo, do inicio ao fim da colheita; b) Producao total de frutos, foi realizada
a pesagem de todos os frutos de cada individuo do inicio até o final da colheita.

Com relagdo aos dados multicategéricos foram utilizados 24 descritores

qualitativos propostos pelo UPOV (1987). i) Ramos jovens: cor do caule; ii) Folhas:
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nas folhas jovens foram avaliados a presenga de antocianina e a sua intensidade na
coloragdo. Nas folhas completamente desenvolvidas foram avaliadas a forma,
curvatura na segao transversal e da nervura central, coloragao, formato da base e do
apice. Foram avaliadas o comprimento, largura, relagcdo comprimento/largura e o
espagcamento entre as nervuras secundarias; iii) Flor: foram avaliados o numero
predominante de flores, o tamanho de flor, numero de pétalas completamente
desenvolvidas, a presenca de pétalas estaminoides e o numero de pétalas
estaminoides; iv) Frutos: nos frutos foram avaliados o formato na extremidade
peduncular, a cor da casca, textura da superficie do fruto, didmetro da cavidade do
calice em relagao ao didmetro do fruto, cor da polpa, espessura da polpa externa em

relacdo ao didmetro do centro (Tabela 1).

Tabela 1. Tabela de descritores da goiabeira UPOV (1987).
Descritores Classificagao
Verde

Verde amarelada

Ramo jovem: cor
Avermelhada

Vermelha escura

. o Ausente
Folha jovem: coloragdo antocianinica
Presente
Fraca
Folha jovem: intensidade da coloracao Média
antocianinica Forte
Curto
Lamina foliar: Comprimento Médio
Longo
Estreita
Lamina foliar: Largura Média
Larga
Baixa
Lamina foliar: relacéo o
Média

comprimento/largura
Alta
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Lamina foliar: formato

Arredondado
Oval
Oboval
Lanceolado
Oblanceolado

Oblongo

Lamina foliar: formato da base

Obtuso
Arredondado
Cordado

Lamina foliar: formato do apice

Acuminado
Apiculado
Agudo
Obtuso

Arredondado

Lamina foliar: cor

Verde amarelada
Verde acizentada
Verde

Verde escura

Lamina foliar: curvatura da nervura Ausente
central Presente
. . B Fraca
Lamina foliar: curvatura na segéo o
Média
transversal
Forte
A : Pequeno
Lamina foliar: espacamento entre o
Médio
nervuras
Grande
e . Um
Inflorescéncia: numero predominante de .
Um a trés
flores R
Trés
Pequeno
Flor: tamanho Médio

Grande
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Flor: numero de pétalas completamente

desenvolvidas

Baixo
Médio
Alto

Flor: pétalas estaminoides

Ausente

Presente

Flor: numero de pétalas estaminoides

Baixo
Médio
Alto

Fruto: formato na extremidade

peduncular

Largamente
Arredondado
Arredondado truncado
Pontiagudo

De pescoco

Fruto: cor da casca

Verde amarelada clara
Amarela clara
Amarela escura
Laranja
Verde alaranjada
Verde escura

Vermelha

Fruto: textura da superficie

Lisa
Rugosa

Irregular

Fruto: diametro da cavidade do calice

em relagao ao diametro do fruto

Pequeno
Médio

Grande

Fruto: cor da polpa

Branca
Amarela clara
Rosa clara
Rosa
Rosa escura
Rosa alaranjada

Laranja
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Fina
Fruto: espessura da polpa externa em o
_ Média
relagado ao diametro do centro
Grossa

Analise da diversidade genética

Na analise de diversidade genética foram empregados os métodos
multivariados, utilizando variaveis quantitativas e qualitativas.

A estimacao da matriz de distancia genética foi realizada por meio da analise
conjunta das variaveis quantitativas e qualitativas obtidas com base no algoritmo de

Gower (1971), gerando a matriz de distancia através da equacgéo:

p
Y= Wijk - Sijk

Sijic = R
k=1 ""ijk

Em que:

K — & o numero de variaveis (k=1, 2, ..., p);

p — 0 numero total de variaveis;

i e j— par de genotipos, para os quais é calculada a distancia genética;

Wijk — é um peso dado a comparacgao ijk, atribuindo 1 para comparagdes validas e
valor 0 para comparacgdes invalidas (quando o valor da variavel esta ausente em um
ou nos dois gendtipos).

Sij — é a contribuicdo da variavel k na similaridade entre os individuos i € j, possuindo
valores entre 0 e 1, sendo que:

a) Para uma variavel nominal, se o valor da variavel k € o mesmo para ambos os
individuos (i e j), entdo Sij = 1, caso contrario, é igual a zero;

Xik— X jj

b) Para uma variavel continua, Sij = 1 — , €M que X;; e Xj, sao os valores da

variavel k para os genotipos i e j, respectivamente, e R, é a amplitude da variavel k
na amostra. A divisdo por Rk elimina as diferengas entre as escalas das variaveis,
produzindo um valor dentro do intervalo [0, 1] e pesos iguais (Rocha et al., 2010).
Adicionalmente realizou-se o calculo do coeficiente de correlagcédo cofenético
(Sokal e Rohlf, 1962) para estimativa do ajuste entre a matriz de dissimilaridade e o

dendrograma gerado.
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O agrupamento dos individuos foi obtido pelos métodos de UPGMA
(Unweighted Pair-Group Method Using an Arithmetic Average). Os dados foram
analisados pelo programa R, utilizando o pacote clusters.

Para sugestdo de descarte dos descritores quantitativos menos informativos
utilizou-se um método com base na importancia relativa das caracteristicas (Singh,
1981) onde a importancia relativa dos caracteres foi estimada por meio da participacao
dos componentes, relativos a cada caracteristica, no total da dissimilaridade
observada. A analise foi realizada utilizando o programa R, com o script factoextra e

ecodist.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Com base na matriz de dissimilaridade gerada pelas variaveis quantitativas e
qualitativas, foi possivel diferenciar os individuos das familias endogamicas Sz de
Psidium guajava. Na analise de agrupamento dos 100 individuos, o método
hierarquico UPGMA permitiu a formagéo de quatro grupos distintos, quando se utilizou
os 26 descritores morfoagronémicos, indicando haver diversidade genética entre os
individuos avaliados. O ponto de corte no dendrograma foi determinado pelo método
de Mojena (1977). Outros trabalhos encontraram um maior numero de grupos, como
o de Coser et al. (2014), onde conseguiram observar a formagao de seis grupos. Os
autores avaliaram 16 gendtipos de P. guajava L., sendo duas cultivares (Paluma e
Pedro Sato), 13 gendtipos da cultivar Cortibel e um gendétipo adquirido em viveiro, e
realizaram as medig¢des de 14 caracteristicas dos frutos. O menor numero de grupos
do presente trabalho ja era esperado, uma vez que as familias vém passando por
selecoes.

O grupo | foi constituido por 70 individuos, o grupo Il por 20 individuos, o grupo
[l por 7 individuos e o grupo IV por 3 individuos (Figura 1). No grupo | (azul), ficaram
agrupados individuos representantes das 10 familias endogamicas, no grupo Il
(vermelho) ficaram agrupados representantes de quatro familias, a 3, 4, 5, e 6. No
grupo Il (preto) ficaram agrupados as familias 4, 5, 6 e 7, e no grupo IV (laranja)

apenas individuos da familia 5.
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Figura 1. Dendograma de dissimilaridade genética entre 100 individuos de goiabeira
provenientes de familias endogamicas S2, obtido pelo método UPGMA, utilizando o

algoritmo de Gower como medida de dissimilaridade.

A andlise de agrupamento tem por finalidade reunir os genétipos em grupos,
de tal forma que exista homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre
grupos. E dentre os métodos de analises multivariadas utilizadas para quantificar a
diversidade genética, o método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with
Arithmetic Mean) destaca-se porque se trata de uma técnica que utiliza as médias ndo
ponderadas das medidas de dissimilaridade, evitando, assim, caracterizar a
dissimilaridade por valores extremos (minimo e maximo) entre os gendtipos
considerados (Cruz et al., 2014).

Os gendtipos que apresentaram maiores similaridades foram os individuos
122, familia 4, com o individuo 161, familia 1 (27,74) pertencentes ao grupo |, que é o
grupo que reune as plantas menos produtivas. Os individuos com maior
dissimilaridade foram o 194, familia 5 (Grupo V), e 0 293, familia 9 (Grupo 1) (14136).
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O estudo da diversidade genética € util no melhoramento genético pois, por meio do
conhecimento da variabilidade genética disponivel da populagao, € possivel gerenciar
os cruzamentos a serem realizados, maximizando-se o ganho genético (Nascimento
et al., 2011).

Com relagdo aos grupos, pode-se observar a presenca de individuos da
familia 5 em todos os 4 grupos. No grupo |V ficaram alocados apenas trés individuos
da familia 5, isso se deve ao fato que os individuos 194,195 e 285 apresentaram a
maior produgéao total e o maior numero de frutos, com uma média de 52 frutos por
individuo e 10,18kg de producao total (Tabela 1), e essas sao as duas caracteristicas
que mais contribuem para a diversidade (Figura 2), distinguindo assim esses
individuos dos demais e colocando-os em um unico grupo. Isso também explica a
presenca de individuos da familia 5 em todos os grupos, dos 100 individuos avaliados,
19 pertenciam a familia 5, sendo estes materiais promissores devido sua alta
produtividade.

No grupo |, apareceram individuos de todas as 10 familias avaliadas no
experimento, mas as familias 1, 2, 8, 9 e 10, apareceram apenas nesse grupo. Neste
grupo estao agrupados 71 individuos, que apresentaram namero de frutos de 5 a 13,
por planta e uma produtividade média de 1,14 kg (Tabela 1).

No grupo Il, os individuos representaram as familias 3,4,5 e 6, 0 grupo
apresentou uma variacdo no numero de frutos de 9 a 31, com producéo total variando
de 2,217 kg a 3,366 kg.

No grupo 3, as familias 4, 5, 6 e 7, apresentaram uma variagcao do numero

de frutos de 11 a 29, e com producéo total variando de 4,670 kg a 6,003 kg.

Tabela 1. Numero médio de frutos e produgcdo média de frutos (kg) em cada grupo
obtido pelo método UPGMA.

Numero médio de frutos Produc&o média de frutos (KQg)

Grupo | 5,8 1,14
Grupo |l 15 3,1

Grupo I 21 5,36
Grupo IV 52 10,18

O agrupamento pelo método de UPGMA obteve um ajuste com as distancias
originais na ordem de 93%. Isso significa que para o grupamento UPGMA foi
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observado um coeficiente de correlagdo cofenética (CCC) de 0,93. Valores de
correlagao cofenética superiores a 0,8 indicam bom ajuste entre as matrizes originais
de distancia e as resultantes da simplificacdo pelo método de agrupamento (Sokal e
Rohlf, 1962). O CCC estabelece uma relacéo entre a matriz com o dendrograma
gerado, ou seja, compara as reais distancias obtidas entre os acessos com as
distancias representadas graficamente (Kopp et al., 2007). Quanto maior for o valor
da correlagdo, menor sera a distor¢do provocada pelo agrupamento (Siqueira et al.,
2020).

Na Figura 2, pode-se observar as caracteristicas que foram utilizadas para a
avaliar a divergéncia genética e o quanto cada uma delas influenciou nessa variagao.
As caracteristicas produtividade total de frutos e numero de frutos foram as que mais
contribuiram para a diversidade da populagdo, contribuindo com quase 50% da
diversidade. Quanto a caracteristica de fruto, a cor da casca e o didametro da cavidade
do calice, contribuiram com aproximadamente 5%, cada caracteristica. A cor do caule,
em brotos jovens, também & uma boa caracteristica para demonstrar a variabilidade

da populacéao, contribuindo com quase 10% da variabilidade encontrada.
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Pétala Estaminoide
Miamero de Pétalas
Inflorescéncia: nimero de flores
Folha: formato da ponta
Folha: formato da base
Cor da Folha
Curvatura da Mervura Central
Curvatura na Secio Transversal
Formato da Folha
Folhas Jovens: intensidade de antocianina
Brotos Jovens: cor do caule
Espessura da Polpa Externa
Cor da Polpa
Didimetro da Cavidade do Calice
Textura da Superficie
Cor da Casca
Fruto: forma da extremidade peduncular
Tamanho de Flor
Relacio Comprimento/Largura Foliar
Espagamento entre Merviras
Largura de Folha

Comprimento de Folha [

Produtividade total de frutos

Mamero de Frutos (MF)

T I I I |
5 10 15 20 25 30

=

Caracteristicas Contribuicio para a Diversidade (%)

Figura 2. Contribuigao relativa dos caracteres de importancia para a diversidade

genética.

Segundo Barbé (2008), a importéncia relativa dos caracteres é de
fundamental interesse dos pesquisadores, possibilitando concluir com seguranca a
respeito da viabilidade de empregar os descritores utilizados em estudos de
divergéncia genética, reduzindo o numero de caracteristicas e eliminando aquelas que
contribuem pouco para o estudo. Caracteristicas como espacamento entre nervuras,
comprimento de folha e textura da superficie, podem ser descartadas devido sua baixa
contribuigdo para a caracterizagao da diversidade (Tabela 2). De acordo com Cruz e
Carneiro (2006), as caracteristicas de menor importancia para estimar a diversidade
entre individuos séo as que apresentam menor variabilidade genética e, portanto,

pouco informativas para os acessos em estudo.
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CONCLUSAO

Com base nas distancias genéticas de Gower, o dendrograma permitiu a
formagao de 4 grupos, evidenciando a divergéncia entre os individuos das familias
endogamicas S2 de goiabeira, sendo o individuo 194 (familia 5) e o individuo 293
(familia 9) os mais divergentes.

Os caracteres que mais contribuiram para a diversidade genética das familias

endogamicas, foram a produgéo total e o numero de frutos.
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3.3 Resisténcia de familias endogémicas Sz e Ssde Psidium guajava L. ao nematoide

Meloidogyne enterolobii

RESUMO

A goiabeira (Psidium guajava L.) € uma fruta importante para o Brasil, que é o maior
produtor mundial de goiaba vermelha, com destaque para o Estado do Pernambuco.
Contudo, a produgédo enfrenta desafios fitossanitarios, especialmente devido ao
nematoide Meloidogyne enterolobii, que afeta drasticamente o crescimento e a
produgao das plantas. Inicialmente, acreditava-se que esse nematoide era o unico
responsavel, mas descobriu-se uma interagéo sinérgica com o fungo Neocosmospora
falciformes. O estudo busca avaliar a resisténcia de familias endogamicas Sz e Ssde
goiabeiras a M. enterolobii. O experimento foi realizado em casa de vegetagao na
Universidade Estadual do Norte Fluminense (UENF), em Campos dos Goytacazes -
RJ, de julho a novembro de 2024. As populagcdes de goiabeira utilizadas foram
originadas a partir de cruzamentos intraespecificos e subsequentes autofecundagdes,
gerando familias S2 e Ss. Para a inoculagéo, foi utilizado um isolado puro de M.
enterolobii e as plantas foram inoculadas com 2.000 ovos + J2 por planta. As variaveis
avaliadas incluiram a massa fresca da parte aérea e das raizes, altura da parte aérea,
numero de folha, populacao final e o fator de reproducdo do nematoide. O fator de
reproducao (FR) foi utilizado para classificar a resisténcia das familias. Os dados
foram analisados estatisticamente usando o software Selegem. A analise de Deviance
revelou que ndo houve diferencas significativas nas variaveis vegetativas (massa
fresca de parte aérea, massa fresca de raiz, altura de parte aérea, comprimento de
planta e nimero de folhas) nem nas variaveis relacionadas ao nematoide (populagéo
final e fator de reproducgé&o) entre as familias Sz, Ss e a cultivar Paluma. A classificagéo
de resisténcia, baseada no fator de reproducédo (FR) e no percentual de reducéao do
FR (PR%), confirmou que as familias apresentaram diferentes niveis de resisténcia
de acordo com a metodologia utilizada para classifica-las. Os resultados indicam que
0s materiais classificados como pouco resistentes podem ser utilizados em programas
de melhoramento, visto que ndo ha nenhum material de P. guajava L. resistente ao

M. enterolobii.
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INTRODUCAO

A goiabeira (Psidium guajava L.) € uma espécie originaria da América Tropical
e pertence a familia Myrtaceae, género Psidium (FLORA DO BRASIL, 2024). E a
especie economicamente mais importante dentro do género Psidium. Atualmente o
Brasil € o maior produtor de goiaba vermelha no mundo, produzindo 582.832
toneladas em uma area de 22.487 hectares, sendo Pernambuco o principal produtor
Brasileiro (IBGE, 2023).

As caracteristicas edafoclimaticas do Brasil, assim como as caracteristicas
fisicas e quimicas do solo permitiram facil adaptacdo da frutifera as condicbes
brasileiras. A modernizag&o do cultivo e as novas tecnologias implementadas em toda
a cadeia produtiva permitiu aumento na produtividade e maior valor agregado ao fruto,
uma vez que toda as partes vegetativas da goiaba podem ser utilizada para diversos
fins, sendo que os produtos derivados da goiaba possuem boa aceitabilidade e
valorizagdo no mercado interno e externo (Souza et al., 2022).

No entanto, os produtores de goiaba enfrentam uma série de desafios
fitossanitarios que impactam negativamente a cultura. Entre esses desafios, destaca-
se o nematoide Meloidogyne enterolobii Yang; Eiesenback, 1983 (sin. M. mayaguensis
Rammah; Hirschmann, 1988), um dos principais patdégenos que afetam a goiabeira
(Carneiro et al., 2021). No Vale do Sao Francisco, uma importante regido produtora,
houve reducao de mais de 70% na produgéao de goiaba entre anos 2000-2007, devido,
principalmente, a infecgao por esse nematoide (Freitas et al., 2014), na regido de Sao
Jodo da Barra (RJ), as perdas econdmicas motivaram a erradicagdo dos pomares € a
mudanca de atividade pelos produtores (Lima et al., 2003).

O primeiro relato de M. enterolobii em goiabeira no Brasil ocorreu em 2001
(Carneiro et al.,, 2001) em Petrolina, Pernambuco e em Juazeiro, Bahia, e sua
disseminagao para varios estados brasileiros ocorreu por meio da comercializagéo de
mudas infectadas pelo nematoide (Carneiro et al., 2007). Na época, constatou-se que
as plantas infestadas por nematoides apresentaram drastica redugao de crescimento,
folhas pequenas e redugao de produ¢ao em volume e em qualidade (Carneiro et al.,
2001). A planta parasitada pode ser levada a morte com tempo variavel em fungéo da

maior ou menor infestagéo do solo (Castro, 2019).



66

A priori, acreditavam que apenas o M. enterolobii era o responsavel pelo
definhamento das goiabeiras infectadas, mas, alguns anos depois foi comprovado que
havia interagéo sinérgica entre o nematoide e o fungo Neocosmospora falciformes na
deterioragao radicular das plantas parasitadas. Desde entdo o declinio da goiabeira
passou a ser tratado como uma doenga complexa, devido a interagao sinérgica entre
esses dois patdogenos (Gomes et al., 2011).

Ainda ndo existem cultivares de goiabeira (P. guajava L.) resistentes ao M.
enterelobii, apenas algumas espécies de aragazeiros apresentaram resisténcia ao
nematoide (Carneiro et al., 2007, Almeida et al., 2009, Biazatti et al., 2016, Castro et
al.,, 2017). Foi langado no ano de 2020, o BRS Guaraga, que é um hibrido
interespecifico (P. guajava x P. guineense) utilizado como porta-enxerto que é
resistente ao nematoide das galhas da goiabeira (Souza et al., 2024).

Pesquisas constantes vem sendo realizadas na cultura da goiaba em busca
de acessos que apresentem resisténcia ao M. enterolobiii, pois essa alternativa detém
os danos fisicos causados pelos fitoparasitas nas raizes que sdo a porta de entrada
para a infeccdo fungica, por N. falciformes (Castro et al., 2019). A utilizagcdo de
genotipos resistentes aos fitonematoides, especialmente ao M. enterolobii, € uma das
estratégias mais efetivas e importantes em programas de melhoramento e no manejo
integrado de doencgas.

Com isso, o objetivo do presente trabalho foi avaliar a resisténcia de diferentes
familias e plantas provenientes de familias endogamicas (S2 e S3) de goiabeira e

classifica-las quanto a sua resisténcia ao M. enterolobiii.

MATERIAL E METODOS

Area de estudo

O experimento foi conduzido em casa de vegetacgao, situada na Unidade de
Apoio a Pesquisa (UAP) do Centro de Ciéncias e Tecnologias Agropecuarias, do
campus da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF),
localizada em Campos dos Goytacazes, RJ (latitude 21°45'41.5"S, longitude
41°17'22.2"W). O periodo de condugdo do experimento foi de julho de 2024 a
novembro de 2024.

Origem das populagoes Sz2e S3
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A populagao de goiabeira foi originada por Pessanha et al. (2011) com um
trabalho de pré-melhoramento. Apdés a andlise molecular da populagdo, foram
realizados cruzamentos intraespecificos dos acessos de P. guajava L. Essas
hibridagcdes foram realizadas entre os sete genitores superiores e contrastantes
encontrados via analise molecular RAPD dando origem a 17 familias segregantes.
Essa populagdo segregante de ampla variabilidade genética foi avaliada e
selecionada via REML/BLUP posteriormente por Quintal et al. (2017) onde as plantas
mais produtivas foram selecionadas e autofecundadas, gerando 18 familias
endogamicas que foram avaliadas por Ambrésio et al. (2022), a partir dessas familias
foram selecionados os gendtipos mais promissores, onde foram obtidas 10 familias
S2, e dentre as 10 familias Sz foram selecionadas as quatro melhores familias, que

compdem a Ss.

Semeadura e tratos culturais

Dois experimentos foram realizados concomitantemente, um com as familias
endogamicas Sz e outro com as familias endogémicas Ss. Foram utilizadas sementes
dos frutos produzidos, por autofecundagao, na Estagcdo Experimental llha Barra do
Pomba, no municipio de Itaocara-RJ. Para a produ¢dao de mudas, foram utilizados
sacos plasticos de polietileno (tamanho 15x21) preenchidos com substrato comercial
Basaplant®, e foram semeadas 3 sementes por saco, 21 dias apds o semeio (DAS)
foi realizado o desbaste, permanecendo apenas uma planta por saco (Figura 1). Aos
90 DAS as plantas foram transplantadas para vasos plasticos de cinco litros com a
mistura de terra e areia (2:1). As plantas foram adubadas de acordo com os resultados
da analise de solo e as corre¢des baseadas nas recomendacdes de Prezotti et al
(2013).
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Figura 1. Semeio das familias endogamicas S2 e S3 (A). Plantas aos 15 DAS (B).
Plantas aos 50 DAS (C).

A irrigacao foi realizada via sistema de microaspersao sobre copa, sendo
ajustada de acordo com o estadio de desenvolvimento das mudas e temperatura
ambiental. Também foram realizadas pulverizagdes periddicas com defensivos

agricolas para o controle de pragas e doengas.

Inoculagdo com Meloidogyne enterolobii

Ainoculagdo com o nematoide Meloidogyne enterolobii foi realizado 120 DAS,
quando as plantas das familias endogamicas Sz e Ss, possuiam em torno de seis
pares de folhas.

Para a determinacdo do numero de ovos e juvenis que iriam ser inoculados
em cada planta, foi realizado um ensaio preliminar com a cultivar suscetivel ‘Paluma’,
onde foram testados dois niveis de inoculo (500 ovos + J2 e 2.000 ovos + J2) e em
mudas com diferentes idades (1 par, 2 pares e 3 pares de folhas). De acordo com o
resultado do ensaio, ndo houve diferengas significativas para nenhuma das variaveis

(Dados nao publicados).
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Como fonte de indculo foi utilizado um isolado puro de M. enterolobii
proveniente do laboratério de Nematologia da Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro — UENF, mantido em tomateiro (Solanum lycopersicum) e
em goiabeira (Psidium guajava). Para o preparo do indculo, raizes infectadas foram
submetidas ao método de extracao de Coolen & D’Herde (1972) modificado, ou seja,
sem a utilizagao de caolim. A suspenséo resultante foi passada por peneiras de 65 e
500 mesh sobrepostas, e recolhidas em um béquer. Mediante contagem em Iamina
de Peters em microscopio estereoscédpico, a suspensdo foi calibrada para a
concentragao de 2.000 ovos + J2 de M. enterolobii em 10 ml de agua.

As mudas foram inoculadas quando as plantas possuiam, em média, seis
pares de folha. Cada muda recebeu 10 ml de suspensdo com 2.000 ovos e J2
distribuidos em quatro furos ao redor do colo da planta. A goiabeira cv. ‘Paluma’,
cultivar conhecida por ser suscetivel a M. enterolobii (Burla et al., 2010; Miranda et al.,
2012), foi utilizada como referéncia para atestar a viabilidade do in6culo e do método

de inoculacédo (Figura 2).

Figura 2. Etapas para inoculagdo de Meloidogyne enterolobii. Suspensao com

nematoides para inoculagao (A); Plantas ja inoculas com 2.000 ovos e J2 (B).

No periodo do experimento, as médias das temperaturas minimas e maximas,
variaram de 19,9°C a 26,6°C, respectivamente. E a umidade relativa média foi de
75,13 (UR%) (Figura 3). Sendo temperaturas ideais para o desenvolvimento do M.
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enterolobii, que necessita de temperaturas entre 25 e 30°C para completo

desenvolvimento do seu ciclo de vida (Moens et al., 2009).
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Figura 3. Temperaturas maximas e minimas (T° C max. e T° C min.) e umidade relativa

média do ar (UR%) no interior da casa de vegetagao, entre julho a novembro de 2024.

Delineamento Experimental

O experimento foi conduzido em delineamento de blocos casualizados (DBC).

Para a avaliagdo das familias endogamicas S2, foram testadas dez familias, cada uma

representando um tratamento, com oito plantas por familia (repeti¢cdes), tendo a

cultivar ‘Paluma’ como testemunha. Ao todo, o experimento contou com 11

tratamentos e 8 repeticdes (blocos), totalizando 88 plantas, conforme os cdédigos

apresentados na Tabela 1.
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Tabela 1. Codigos de tratamentos e familias no experimento em casa de vegetagao

com familias endogamicas S2.

Familias Endogamicas S2

Tratamentos Familias

—

© 00 N O o b W N
© 0O N O o B~ WODN -

10

cv. ‘Paluma’

_— =)
- O

O experimento com familias endogamicas Ss, foi composto por 10 tratamentos
(4 familias e 1 cv. Suscetivel) e 8 repetigdes (blocos), totalizando 80 plantas, com os

seguintes codigos (Tabela 2).
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Tabela 2. Codigos de tratamentos, familias e plantas no experimento em casa de

vegetacdo com familias endogamicas Ss.

Familias Endogamicas S3

Tratamentos Familias Identificacdo das
Plantas*
284
281
130
27
194
283
195
73

5 193

10 cv. ‘Paluma’

© 00 N O O b WODN -
o o1 oo W bk~ OO

*Numero da planta no campo.

Caracteristicas avaliadas

As avaliagdes foram realizadas aos 120 dias apds a inoculagédo, onde a
patogenicidade do nematoide foi expressa em varidaveis quantitativas. Medigées em
gramas (g), foram realizadas em balanga de precisdo e medigbes em centimetros
(cm), foram realizadas com fita métrica. As variaveis avaliadas foram: Massa fresca
da parte aérea (MFPA), em g; Massa fresca de raiz (MFR), em g; Altura de parte aérea
(APA), em cm; Comprimento da planta (CP), em cm; Numero de folhas, por planta;
Populacdo final do nematoide (ovos + J2); Fator de reprodugdo do nematoide
(PF/Inéculo inicial);

Foi avaliada a massa fresca de parte aérea (MFPA) e massa fresca de raiz
(MFR), com o auxilio de uma balanga de precisdo. A altura de parte de aérea (APA)
foi obtido através da medigdo da planta da regido do coleto até a ultima folha. O
comprimento de planta (CP) foi a soma das medidas do comprimento de raiz, que foi
medido da altura do coleto até o final da raiz, somado a APA, resultando assim, no
comprimento de planta. O numero de folhas foi obtido apds a contagem de todas as

folhas de cada planta, individualmente.
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Para se obter a populacéo final do nematoide, as raizes foram processadas
conforme o método de Boneti & Ferraz (1981) modificado — utilizando-se solugéo
aquosa de 1% de hipoclorito de sédio e trituragao no liquidificador por 30 segundos. A
suspensdo obtida foi passada em peneiras de 65 e 500 mesh, e a suspensao
resultante foi submetida a contagem em laminas de Peters.

O fator de reproducao foi determinado de acordo com Oostenbrink (1966) pela
divisdo da populagao final (numero de ovos + J2 obtido do sistema radicular de cada
planta) pela populagéo inicial (numero de ovos + J2 inoculados). A classificagao final
das plantas para resisténcia a nematoides foi baseada no fator de reproducgao (FR =
Populagao final / 2000), FR = 0 = imune, FR 1 = suscetivel (Oostenbrink, 1966).

Também foi calculado o percentual de reducédo de FR (PR%). Sendo
inicialmente, determinada de forma semelhante ao FR; ou seja, pela relacédo PF/PI
(populagéao final/populagao inicial). Posteriormente, a populagdo com maior indice de
reproducao foi considerada referéncia de suscetibilidade. Em seguida, o indice de
reproducdo da referéncia foi comparado com o das demais populagdes, calculando-
se o percentual de reducédo de cada uma, seguindo a metodologia estabelecida por
Moura e Régis (1987). Com base nestes valores, foram definidos os niveis de
resisténcia de cada familia de P. guajava a M. enterolobii, de acordo com o seguinte
critério de reprodugdo estabelecido por Moura e Régis (1987): AS - altamente
suscetivel, PR% de 0 a 25%; S - suscetivel, PR% de 26 a 50%; PR - pouco resistente,
PR% de 51 a 75%; MR - moderadamente resistente, PR% de 76 a 95%:; R - resistente,
PR% de 96 a 99%:; e AR - altamente resistente / imune, PR% de 100%.

Analise estatistica

Para as caracteristicas populagdo final de nematoides (PF), fator de
reproducao de nematoides (FR), altura de parte aérea (APA), comprimento de planta
(CP), numero de folhas (NF), massa fresca de parte aérea (MFPA) e massa fresca de
raiz (MFR), foram realizadas analises de Deviance e estimativas dos parametros
genéticos.

De acordo com o modelo descrito por Viana e Resende (2014), a analise de
Deviance foi realizada da seguinte forma:

D =-2In(L)
n(L) =-12n| XV - 1X| - 12In|V| = 1/12(y = Xm)'V = 1(y — Xm)
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Em que In(L) = ponto maximo da funcdo de logaritmo de maxima
verossimilhancga restrita (REML); y = vetor da variavel analisada; m = vetor dos efeitos
das observacodes, assumido fixo; X = matriz de incidéncia dos efeitos fixos; e V = matriz
de variéncia-covariancia de y.

Para testar a significancia dos efeitos, foi utilizado o teste estatistico LRT
(teste de razao de verossimilhanga)

LRT: | — 2In (Lse) + 2In(Lfm)

Em que Lse = ponto maximo da fungdo de maxima verossimilhanga para o
modelo reduzido (sem os efeitos) e Lfm = ponto maximo da fungdo de maxima
verossimilhanga para o modelo completo.

Utilizou-se o software SELEGEN para realizar as analises de REML/BLUP e
estimar os parametros genéticos, através dos modelos 176 (Selecdo em S2 sem

medidas repetidas) e do modelo 177 (Selegcdo em S3 sem medidas repetidas).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 3, sao apresentados os valores de Deviance, cujos resultados
demonstram n&o haver diferenga significativa pelo teste de Qui-Quadrado para
nenhuma das caracteristicas avaliadas, tanto para as familias endogamicas Sz quanto

para as familias endogamicas Ss.
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Tabela 3. Andlise de Deviance para caracteristicas de populagao final de nematoides (PF), fator de reprodu¢cado de nematoides (FR),
altura de parte aérea (APA), comprimento de planta (CP), numero de folhas (NF), massa fresca de parte aérea (MFPA) e massa fresca
de raiz (MFR), em familias endogamicas Sz e S3 de Psidium guajava.

Familias endogamicas S2

PF* FR APA CP
Efeito Deviance LRT (X?) Deviance LRT (X?) Deviance LRT (X?) Deviance LRT (X?)
Genotipos 756,11 0,07ns 576,19 0,01ns 498,42 0,00 521,05 0,03ns
Modelo Completo 756,04 576,18 498,42 521,02
NF MFPA MFR
Efeito Deviance LRT (X?) Deviance  LRT (X?) Deviance LRT (X?)
Gendtipos 473,34 0,19ns 506,17 0,00ns 454 38 0,00m
Modelo Completo 473,15 506,17 454 38
Familias endogamicas S3
PF* FR APA CP
Efeito Deviance LRT (X?) Deviance  LRT (X?) Deviance LRT (X?) Deviance LRT (X?)
Genotipos 666,65 0,35" 445,32 0,19ns 466,05 0,00ms 488,70 0,00ns
Modelo Completo 666,30 44513 466,05 488,70
NF MFPA MFR
Efeito Deviance LRT (X?) Deviance LRT (X?) Deviance LRT (X?)
Gendtipos 411,60 0,00ns 478,77 0,00ns 456,43 0,26"s
Modelo Completo 411,60 478,77 456,17

*Variavel transformada em Vx.
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Estimativas de parametros genéticos sdo essenciais para programas de
melhoramento, pois auxiliam os melhoristas a tomarem decisdes sobre métodos de
melhoramento, condugéo dos ensaios e sele¢cdo das plantas (Amaral et al., 2009). As
estimativas de variancia fenotipica para familias endogamicas Sz variaram de 6781,95
a 135,23 (Tabela 4). Os maiores valores foram obtidos para as caracteristicas
populagao final de nematoides (PF) e fator de reproducao do nematoide (FR) (6781,95
e 656,95, respectivamente) indicando maior influéncia do ambiente na expresséo
dessas caracteristicas. Ja nas familias endogamicas Ss3 (Tabela 4), os valores de
variancia fenotipica variaram de 4391,8 a 120,46. Os maiores valores foram
observados para as caracteristicas populagao final do nematoide (PF) e comprimento
de planta (CP) (4391,8 e 356,81, respectivamente). Em ambos os experimentos
(Familias endogamicas Sz e Ss), foi possivel observar que a caracteristica FR foi a
que apresentou o maior valor de variancia fenotipica, e de acordo com Gomes et al.
(2017) por ser uma caracteristica poligénica é altamente afetada por fatores
ambientais, o que contribui para os altos valores de variancia fenotipica obtidos nesse

estudo.
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Tabela 4. Estimativas dos paradmetros genéticos via REML, para caracteristicas de
populacao final de nematoides (PF), fator de reprodugao de nematoides (FR), altura
de parte aérea (APA), comprimento de planta (CP), numero de folhas (NF), massa
fresca de parte aérea (MFPA) e massa fresca de raiz (MFR), em familias endogémicas
S2 e S3 de Psidium guajava.

Familias endogamicas S2

PF* FR  APA  CP NE  MFPA _ MFR
o 84 41 355 062 054 377 115 029
52 520019 50819 18581 24966 130,75 20498 10495
012 678195 65695 23952 32153 171.89 26471 13523
h2a 0,012 0005 0002 0002 002 0004 0002
h2mp 0.099 0043 0020 0013 047 0034 0017

C2parc 0,11 011 011 011 011 0.11 0,11

'\C";z‘:;? 20535 2472 5461 9004 3044 2832 2531

Familias endogamicas S3
PF* FR _ APA  CP NE  MFPA _ MFR
o 12911 356 026 037 011 0458 1218
e 331542 14841 20153 27723 936 24093 169,77
012 4391,8 19399 25937 35681 12046 31022 23046
h2a 0,03 002 0001 0001 00009 0001 005
h2mp 0.26 016 0009 0009 0008 0013 047

C2parc 0.11 011 011 011 011 0,11 0.10

'\C/';ed'a 174,59 16,9 5256 87,62 3144 2998 29,18

eral

Legenda: PF: populacgao final do nematoide; FR: fator de reproducdo do nematoide; APA: altura de
parte aérea; CP: comprimento total de planta; NF: nimero de folhas por planta; MFPA: massa fresca
de parte aérea; MFR: massa fresca de raiz. *Variavel transformada em x.

As estimativas de herdabilidade no sentido restrito (h%a) para familias
endogamicas S2 variaram de 0,02 a 0,002. Ja para as familias endogémicas Ss os
valores variaram de 0,05 a 0,009 (Tabela 4). Todas as estimativas obtidas foram
consideradas baixas, pois de acordo com Resende (2002) estimativas de
herdabilidade individual entre 0,01 a 0,15 s&o consideradas baixas, entre 0,15 a 0,50
s&o medianas e acima de 0,50 s&o altas.

Valores significativamente maiores foram observados para herdabilidade com
base na média de progénies (h?mp) (Tabela 4). As estimativas mais altas para h?mp nas
familias endogémicas S2 foram para numero de folhas (NF) e populagao final de
nematoides (PF) (0,17 e 0,099, respectivamente). Nas familias endogamicas Ss foram
populacéo final de nematoides (PF) e massa fresca de parte aérea (MFPA) (0,26 e
0,47, respectivamente). Os valores mais altos de herdabilidade entre média de
progénies (h®mp) observados nas familias endogamicas Ss podem ser atribuidas a mais

um ciclo de autofecundacgao realizados na populacdo. Assim como evidenciado por
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Rezende et al. (2017), a selegao para resisténcia a nematoides pode ser mais eficiente
quando realizada para herdabilidade média de progénies.

Quanto a classificagao de resisténcia das familias endogamicas, ela foi feita
por meio do fator de reproducgéo (FR) dos nematoides, para as familias endogémicas
S2 foi utilizado a média de cada familia avaliada, e para as familias endogamicas Ssa
média de cada planta, que representavam as familias.

Neste trabalho, procurava-se encontrar familias/plantas que apresentassem
resisténcia ao M. enterolobii e que o com o0 avango das familias endogémicas, os
genes de resisténcia fossem sendo transmitidos para as préximas geragdes, devido
as autofecundacdes que sao realizadas para se obter as familias endogamicas.

De acordo com o critério de Oostenbrink (1966), nenhuma familia e/ou planta
apresentou resisténcia ao nematoide, corroborando os resultados encontrados por
alguns autores, que identificaram diversos acessos de P. guajava suscetiveis a M.
enterolobii (Biazatti et al., 2016; Carneiro et al., 2012; Castro et al., 2012; Miranda et
al., 2012). Ja de acordo com o critério de Moura e Régis (1987) foram encontradas
familias/plantas classificadas como pouco resistentes

Na figura 4 pode ser observado o nivel de resisténcia de cada familia, no
experimento de familias endogamicas S2, e da cv. ‘Paluma’ conforme o fator de
reproducao (FR) estabelecido por Oostenbrink (1966). Dentre os materiais avaliados,
a familia 3 apresentou o maior FR (47,02), seguido da familia 9 (31,98), valores bem
superiores quando comparados a cv. ‘Paluma’, utilizada como testemunha suscetivel,

que apresentou FR de 21,48.
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Figura 4. Valores do fator de reproducao (FR) em cada uma das familias endogémicas

S2 e na cultivar ‘Paluma’.

Quando a classificagéo de resisténcia é feita pelo percentual de redugéo do
fator de reproducéo (FR) (PR%) segundo critérios estabelecidos por Moura e Régis
(1987), das 10 familias avaliadas, uma foi classificada como altamente suscetivel (AS)
(Familia 3), cinco familias foram classificadas como pouco resistente (PR) (Familia 2,
4,5, 6 e 8) e a cultivar ‘Paluma’ e quatro familias foram classificadas como suscetiveis
(Familia 1, 7, 9 e 10) (Figura 5). As familias classificadas como pouco resistentes (PR)
podem ser exploradas em um programa de melhoramento genético visando
resisténcia ao M. enterolobii, visto que elas apresentaram fatores de reproducéo (FR)
mais baixos que as demais plantas, que foram classificadas como suscetiveis (AS e
S).
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Figura 5. Niveis de resisténcia a M. enterolobii de familias endogamicas Sz, de acordo
com o percentual de redugdo do FR (PR%) seguindo os critérios de Moura e Régis
(1987).

Tanto pelo critério de Oostenbrink (1966), quanto pelo de Moura e Régis
(1987), nenhuma familia foi considerada resistente e/ou imune ao M. enterolobii. Mas,
devido ao fato do critério proposto por Moura e Régis (1987) ser mais abrangente,
oferecendo seis classes de classificacdo (AS, S, PR, MR, R e AR), enquanto
Oostenbrink (1966) apresenta apenas trés (imune, resistente e suscetivel), é possivel
selecionar um maior numero de familias e explorar a resisténcia presente nelas,
quando se tem a possibilidade de identificar os niveis intermediarios de resisténcia
(Ribeiro et al., 2019).

Na figura 6A, pode-se observar a raiz de uma planta da familia 7 (familias
endogamicas Sz), um sistema radicular vigoroso, com um peso meédio de 25g de raiz,
mas com a presenga de muitas galhas (Figura 6B), o que resultou em um alto FR
(28,47).



81

. -

%ﬂ o
; (L

2 l:l'i Al A)l%@fm !
Figura 6. Raizes de Psidium guajava L. atacadas por M. enterolobii. Viséo total da raiz

M)

atacada (A); Regiao com maior predominancia de galhas (B).

Na figura 7, pode ser observado o valor do fator de reproducéo de M.
enterolobii de cada planta/familia, no experimento de familias endogamicas Ss e da
cv. ‘Paluma’ conforme o fator de reprodugdo (FR) estabelecido por Oostenbrink
(1966). Dentre as plantas avaliadas, a que apresentou o maior FR foi a 283, que
pertence a familia 5, seguido da cv. ‘Paluma’, que é suscetivel ao nematoide (Figura
7). Outra planta que pertence a familia 5, e também apresentou alto valor de FR, foi a
planta 284, onde foi possivel observar grande quantidade de galhas nas raizes (Figura
7A). As plantas que apresentaram os menores FR, foram a 27 (Familia 3) e 73 (Familia
8).
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Figura 7. Valores do fator de reproducao (FR) em cada uma das familias endogémicas

Sz e na cultivar ‘Paluma’.

De acordo com os critérios estabelecidos por Moura e Régis (1987), a
classificagao de resisténcia é feita pelo percentual de reducao do fator de reprodugao
(FR) (PR%). Das 9 plantas avaliadas, 6 foram suscetiveis (Plantas 284, 281, 130, 194,
195, 193), sendo cinco plantas da familia 5 e uma planta da familia 4. Duas plantas
foram classificadas como pouco resistentes (Planta 27 e 73), que pertencem a familia
3 e 8, respectivamente. As plantas classificadas como altamente suscetiveis foram a
planta 283 (Familia 5) e a cultivar ‘Paluma’, comprovando assim sua alta
suscetibilidade a M. enterolobii, como visto em estudos anteriores (Burla et al., 2010,
Gomes et al., 2017, Souza et al., 2024) (Figura 8). As plantas classificadas como
pouco resistentes (PR) podem ser exploradas em programas de melhoramento, visto
que nao ha nenhum material de P. guajava resistente a esse nematoide, entdo a
resisténcia encontrada em uma populagao pode ser utilizada em futuros cruzamentos

para introgressao desses genes.
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Figura 8. Niveis de resisténcia a M. enterolobii de familias endogamicas Ss, de acordo
com o percentual de redugdo do FR (PR%) seguindo os critérios de Moura e Régis

(1987).

O parasitismo de M. enterolobii ao sistema radicular das plantas de Psidium
guajava causa galhas, nas quais estdo presentes massa de ovos do patdgeno
(Fachinello et al., 2000). Na figura, pode-se observar diferentes niveis de galhas no
sistema radicular das plantas. Visualmente a planta 73 (Figura 9B), € a que apresenta
0 maior numero de galhas dentre as plantas apresentadas. Alguns individuos
apresentam uma menor quantidade de galhas, mas ainda assim apresentam uma alta
presenca de ovos e J2, resultando em um alto fator de reprodugdo, como pode ser
observado na Figura 9C (FR 14,7).
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Figura 9. Raizes de plantas das familias endogamicas Ssinoculadas com Meloidogyne
enterolobii. Planta 284 (Familia 5) (A); Planta 73 (Familia 8) (B); Planta 130 (Familia
4) (C).

O M. enterolobii vem se mostrando um problema na agricultura da india, no
ano de 2020, agricultores relataram perdas de 45 a 85% em produtividade devido a
presencga dos nematoides na lavoura (Singh, 2020). No Brasil, entre 200 e 2007, houve
uma reducdo 70% na produgdo de goiabas, no vale do Sdo Francisco, devido,
principalmente a infeccéo por M. enterolobii.

E atualmente, existe apenas um porta enxerto resistente ao nematoide M.
enterolobii, que € o hibrido interespecifico BRS Guaragd, langado pela EMBRAPA.
Por isso a importancia de seguir realizando estudos em busca de novas fontes de
resisténcia, pois a quebra de resisténcia pelo nematoide das galhas em culturas de
importancia econémica como cafeeiro, tomateiro e outras, é algo frequente (Muniz et
al., 2009, Gabriel et al., 2022).

Com isso a procura por materiais que apresentem fontes de resisténcia deve
ser constante, por mais que ainda nao tenha materiais com resisténcia total ao
nematoide, € possivel explorar a resisténcia de materiais que apresentam menores
fatores de reproducado, que de acordo com Moura e Régis (1987) sao classificados

Como pouco resistentes.
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CONCLUSAO

Todas as familias e plantas avaliadas nas familias endogamicas Sz e Sz foram
suscetiveis de acordo com o critério de Oostenbrink (1966), ndo apresentando
resisténcia a M. enterolobii.

Ja de acordo com o critério de Moura e Régis (1987), algumas familias/plantas
foram classificadas como pouco resistentes (PR), o que é interessante em programas
de melhoramento, visto que ndo ha nenhum material de P. guajava que apresente
resisténcia ao M. enterolobii, com isso, essas plantas classificadas como PR podem

ter sua resisténcia explorada.
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CONCLUSAO GERAL

o As familias 5, 3, 8, 4, 9 e 7 s&o indicadas como as melhores, pois foram
promissoras para numero de frutos e producgao total frutos.
o Os individuos pertencentes a essas familias foram selecionados e
autofecundados para a obtengao das familias Ss, possibilitando assim a continuidade
do programa em desenvolvimento.
o A baixa repetibilidade observada para as caracteristicas avaliadas, sugere a
necessidade de um maior numero de avaliagdes para assegurar resultados mais
confiaveis.
o Com base nas distancias genéticas de Gower, o dendrograma permitiu a
formagao de 4 grupos, evidenciando a divergéncia entre os individuos das familias
endogamicas Sz de goiabeira, sendo o individuo 194 (familia 5) e o individuo 293
(familia 9) os mais divergentes.

o Os caracteres que mais contribuiram para a diversidade genética das familias
endogamicas, foram a produgéo total e o numero de frutos.
o Todas as familias e plantas avaliadas nas familias endogamicas S2 e Ss foram
suscetiveis de acordo com o critério de Oostenbrink (1966), ndo apresentando
resisténcia a M. enterolobii.
o De acordo com o critério de Moura e Régis (1987), algumas familias/plantas
foram classificadas como pouco resistentes (PR), o que é interessante em programas
de melhoramento, visto que ndo ha nenhum material de P. guajava que apresente
resisténcia ao M. enterolobii, com isso, essas plantas classificadas como PR podem

ter sua resisténcia explorada.
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