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ANALISE CONJUNTA DE CARACTERES QUANTITATIVOS E
QUALITATIVOS EM PROGENIES DE FEIJAO-FAVA

Jodo Vitor Morais Sousa'"; Marilha Vieira de Brito'; Maruzanete Pereira de Melo'; Carlos
Humberto Aires Matos Filho!; Angela Celis de Almeida Lopes'; Regina Lucia Ferreira
Gomes'

'Universidade Federal do Piaui. *E-mail do autor apresentador: vitor@ufpi.edu.br.

O feijdo-fava ou feijao-lima (Phaseolus lunatus L) tem se mostrado bastante promissor para a agricultura
familiar brasileira, tendo importante papel social e econdmico, sua utiliza¢do ¢ tanto para alimentagio
humana como animal. No feijao-fava, a antracnose pode ser causada, principalmente pela espécie
Colletotrichum truncatum. O Nordeste apresenta condigdes favoraveis para o desenvolvimento da
doenga, podendo haver perdas de até 100% da produgdo. Nesse sentido, o objetivo do presente trabalho
foi avaliar simultanecamente os dados morfoagrondmicos ¢ fitopatologicos de progénies de feijao-fava.
O experimento foi conduzido em DIC, em telado, com trinta e quatro progénies, sete genitores € vinte e
sete progénies da geragdo F», utilizando-se o método SSD. A caracterizacdo morfoagrondmica foi
realizada com base em 11 descritores quantitativos ¢ 16 qualitativos. Para avaliagdo da analise de
agrupamento dos dados, empregou-se o método hierarquico UPGMA utilizando a distancia de Gower,
como medida de dissimilaridade por meio dos pacotes biotools e cluster, realizada com auxilio do
programa R. A analise de agrupamento pelo método hierarquico UPGMA, indicou a formag&o de cinco
grupos, a uma distancia de 0,37. O grupo I, formado pelo acesso 61, mostrou-se divergente dos outros
grupos, apresentando valores altos para CV (comprimento de vagem), LV (largura de vagem), CS
(comprimento de semente) ¢ LS (largura de semente) e, suas sementes ¢ vagens foram maiores em
relacdo ao estado biologico do feijao-fava cultivado. O grupo I, formado pelos acessos 41, 22, 28, 30,
29, 23, 24, 25, 27, 51 ¢ 59, possuem formas do foliolo oval, oval-lanceolado, redondo e, ligeiramente
pubescente. O grupo III foi formado pelo maior nimero de acessos, sendo esses: 19, 26, 28, 30, 29, 23,
24,25,27,51 ¢ 59, com relagdo a resisténcia a C. truncatum, este grupo foi considerado moderadamente
susceptivel. O grupo IV, formado pelo acesso 10, assim como o grupo I, mostrou-se divergente dos
demais grupos, possuindo vagens menores, com poucas sementes ¢ estas menores quando comparado
aos outros grupos, possuindo assim, baixos valores para CV, LV, NS, CS e LS. O grupo V, formado
pelos acessos 6, 12 e 15 diferenciam-se dos demais grupos por apresentarem sementes de espessura
pequena. os resultados da analise conjunta dos caracteres quantitativos e qualitativos mostram que as
progénies mais divergentes podem ser utilizadas em avango de geragdes em programas de melhoramento
genético de feijdo-fava.

Palavras-chave: Phaseolus lunatus L.; melhoramento genético; UPGMA.

Agradecimentos: UFPI ¢ FAPEPI (Fundacdo de Amparo a Pesquisa do Estado do Piaui).
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ANALISE DE TRILHA VISANDO O ENTENDIMENTO DOS EFEITOS
DIRETOS E INDIRETOS DE VARIAVEIS MORFOAGRONOMICAS
SOBRE A PRODUCAO DE BIOMASSA DE FOLHAS EM VINCA
(Catharantus roseus (L.) G. DON)
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A vinca (Catharanthus roseus [L.] G. Don) ¢ uma espécie que se destaca pela sua capacidade na
produgdo de alcaloides utilizados no tratamento de tumores, leucemias e linfomas. No Brasil, embora
exista uma elevada demanda por esses alcaloides, programas de melhoramento relacionados com a vinca
sd0 escassos. Nesse sentido, essa pesquisa teve por finalidade propor e normatizar uma lista de
descritores para a caracterizacdo das plantas, estimar o tamanho minimo amostral, estabelecer
coeficientes de correlagdo de Pearson e de trilha entre os descritores. Os descritores normatizados
propostos foram relativos as folhas, ramos, flores e sementes. Todos os dados foram coletados na
colegdo de germoplasma de vinca da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro (UFRRJ). Estimou-
se o tamanho minimo amostral via intervalos de confian¢a. Apo6s padronizagdo, obtiveram-se os
coeficientes de correlagdo de Pearson. Apds ajustes de multicolinearidade, as correlagdes foram
utilizadas para se estimar os coeficientes de trilha, desdobrados em efeitos diretos e indiretos sobre a
variavel principal: biomassa de folha seca (BFOs). Foi proposto um total de 23 descritores quantitativos
e cinco qualitativos. O tamanho minimo amostral foi de 78 plantas. As correlacdes de Pearson sugeriram
que o peciolo da folha é uma variavel de significativa importancia na seleg@o indireta de plantas. Visto
que, o peciolo tende a se reduzir com o aumento da BFOs. Em sintese, os efeitos diretos da trilha
revelaram que plantas mais ramificadas na base, com a presenga de ramos mais grossos € com menor
comprimento de entreno, de flores e de peciolo foliar, tendem a produzir maior peso de BFOs.

Palavras-chave: Correlagdo de Pearson; melhoramento genético; plantas medicinais.

Agradecimentos: CNPq e UFRRIJ.
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ATIVIDADE ANTIOXIDANTE EM ACESSOS DE MELOEIRO
ASSOCIADA A TOLERANCIA AO DEFICIT HIDRICO INDUZIDO
POR PEG 6000
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Pesquisas que visam a elucidacdo dos mecanismos relacionados aos estresses abidticos ainda sdo muito
escassas, todavia, fundamentais para obtencgdo de cultivares tolerantes. Nesse contexto, a compreensiao
de mecanismos adaptativos ao déficit hidrico ¢ necessaria para subsidiar o0 melhoramento genético na
introgressao da tolerancia a seca em gendtipos-elite. Sob estresse ocorre aumento na fotorrespiragdo e
perturbagdes nos componentes celulares elevando a producdo de espécies reativas de oxigénio (EROS).
Para evitar a ocorréncia desses danos, as plantas sdo capazes de ativar o sistema de defesa enzimatico
por meio de alteragdes nas atividades como superdxido dismutase (SOD), catalase (CAT), peroxidase
do ascorbato (APX), as peroxidases (G-POD). A peroxidagdo lipidica (MDA) funciona como um
marcador molecular eficiente na designacdo da deterioracdo das células quando submetidas a diferentes
estresses. Nesse contexto, esse trabalho tem como objetivo caracterizar acessos de meloeiro (Cucumis
melo L.) quanto a tolerancia ao estresse hidrico com base em atividade enzimatica. O experimento foi
conduzido no Laboratério de Bioquimica da Universidade Federal do Ceara, no qual foram avaliados
22 acessos de meloeiro, oriundos do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de Melao da Embrapa
Hortaligas ¢ do BAG de Melao do Semiarido da Embrapa Semiarido. Os acessos foram submetidos a
condi¢des com e sem estresse hidrico. O estresse foi simulado pelo uso do PEG (polietilenoglicol) 6000,
com o qual se obteve o potencial hidrico -0,8 Mpa. A condigdo sem estresse foi obtida apenas pelo uso
de agua, mantendo-se o potencial em 0,0 Mpa. As sementes foram postas para germinar em papel
Germitest® e, apds a formagao dos rolos, mantidas em cdmara BOD sob temperatura de 25°C, por um
periodo de oito dias. O delineamento foi inteiramente casualizado com quatro repeti¢des, compostas por
30 sementes. Foram avaliados os seguintes descritores: MDA, APX, G-POD, CAT e proteina (PROT).
Os acessos apresentaram modificacdes fisiologicas perante as condi¢des com ¢ sem estresse. Os
resultados evidenciaram ampla variabilidade genética entre os acessos estudados, com destaque para
CNPH 09-205 ¢ CNPH 09-919 que foram classificados como tolerantes. A atividade enzimatica destes
acessos aumentou na condi¢do de déficit hidrico em relagdo ao controle. Portanto, no germoplasma
avaliado ha potencial para introgressao da tolerancia ao estresse hidrico em genoétipos-elite de meloeiro.

Palavras-chave: Cucumis melo L., estresse hidrico; sistema antioxidante.

Agradecimentos: EMBRAPA, PPGAF-UFC, Funcap e Capes.
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AVALIACAO DE FAMILIAS NA FASE JUVENIL: SUBSIDIO PARA A
SELECAO PRECOCE DE ESPECIES FLORESTAIS

Dandara Yasmim Bonfim de Oliveira Silva'*; Séfora Gil Gomes de Farias?; Poliana Coqueiro
Dias Araujo®, Clarice Ribeiro Cardoso?; Romario Bezerra e Silva®

"Universidade Estadual Paulista. ?Universidade Federal do Piaui. *Universidade Federal Rural do Semi-
Arido. *E-mail da autora apresentadora: dandara.bonfim@unesp.br

Um grande oponente dos programas de melhoramento genético de espécies arbdreas € o longo ciclo de
selecdo. Desse modo, o desenvolvimento de estratégias que otimize, viabilize e assegure a selegdo
precoce de materiais genéticos superiores ainda na fase juvenil, com base em estimativas/predigdes de
valor genético, com maior acuracia, pode ser uma alternativa eficiente para a selegdo precoce e reducdo
de custos com a implantagdo ¢ conducdo de experimentos. Nesse contexto, objetivou-se verificar o
indice de coincidéncia entre progénies com melhor desempenho para caracteres morfofisiologicos de
plantulas, mudas e plantas em campo, assim como a possibilidade de sele¢do precoce, na fase juvenil,
para progénies de Parkia platycephala. As sementes de polinizagdo livre utilizadas foram coletadas de
45 matrizes localizadas em trés populagdes naturais. Para verificar a variabilidade genética das progénies
foram instalados testes de progénies em trés fases: a) laboratorio, plantulas aos 15 dias; b) viveiro: muda
aos cinco meses; ¢ c¢) campo: aos 30 meses. Para cada teste estimou-se os seguintes parametros
genéticos: herdabilidades individual, dentro ¢ média de progénies, acuracia individual ¢ média de
familias, coeficientes de variagdo genético aditivo, de progénies, ambiental e relativo, e média geral. Foi
realizado a correlagdo de Pearson entre os parametros genéticos e correlagdo genética entre os BLUP’s.
O indice de coincidéncia (IC) entre 25, 50 e 75% das progénies com maior média foi calculado com
base nos BLUP’s dos caracteres de vigor de plantulas e didmetro do coleto, seguindo como critério as
maiores correlagdes genéticas ¢ maior acuracia. As correlagdes entre os parametros genéticos foram
todas positivas e significativas, com 66,67% dos valores superiores a 0,50, 23,80% entre 0,19 ¢ 0,40.
As correlagdes genéticas também foram significativas e variaram de -0,20 a 0,90. O IC de 25, 50 ¢ 75%
das progénies com melhor desempenho nas trés fases de desenvolvimento foram: 2,22, 22,22 ¢ 44,44%,
respectivamente. Ao verificar os IC’s das progénies entre ambientes obteve-se, para o laboratorio e
viveiro 6,60, 33,33 e 60%, laboratdrio e campo de 8,80, 28,89 e 57,78%, ¢ viveiro ¢ campo de 6,67,
31,11 e 55,55%, respectivamente. A estratégia de selegdo precoce na fase juvenil para a P. platycephala,
com base nos caracteres avaliados, foi eficiente para direcionar a selecdo de progénies superiores,
portanto, a metodologia utilizada pode ser testada para outras espécies florestais e objetivos de
melhoramento genético, visando a otimizacdo do tempo e redugdo nos ciclos de melhoramento.

Palavras-chave: Pré-melhoramento; parametros genéticos; BLUP’s.
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AVALIACAO DE POPULACAO DE FEIJAO-FAVA VIA
METODOLOGIA REML/BLUP
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Albuquerque'; Guilherme Alexandre Luz da Costa'; Regina Lucia Ferreira Gomes'; Angela
Celis de Almeida Lopes'
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O feijao-fava (Phaseolus lunatus L.) é a segunda espécie mais importante do género, caracterizada por
apresentar diversidade genética e potencial para produgdo. Bem como, valor nutricional ¢ econdmico,
sendo considerada alternativa alimentar ¢ de renda. O objetivo do trabalho ¢ aplicar o método
REML/BLUP para estimar os parametros genéticos e predizer os valores genotipicos em populagdes F3
de feijdo-fava para precocidade ¢ qualidade do grdo. Foram avaliados doze caracteres em cinco
populagoes de habito de crescimento indeterminado (H39, H72, H53, H90 e H56). O modelo utilizado
foi 83 do programa SELEGEN. Considerando os pardmetros genéticos estimados, os maiores valores
de variancia genética foram para altura de planta e numero de vagem por planta, indicando a
possibilidade de éxito na transmissdo do carater. Espessura de vagem, e largura de sementes, também
demostraram uma situagdo favoravel ao programa de melhoramento. Os ganhos de sele¢do foram
maiores ¢ significativos em largura de sementes nas populagdes 56 ¢ 90 com 11,26 cm e 10,50 cm,
respectivamente. Quanto ao comprimento ¢ espessura de sementes os ganhos foram inferiores e a
populagdo 53 foi a que apresentou o maior ganho, comparado as demais. A metodologia REML/BLUP
mostrou-se eficiente na estimagdo dos parametros genéticos e predicdo de ganhos em populagdes de
feijdo-fava. As estimativas obtidas demonstraram a existéncia de variabilidade genética e potencial
seletivo entre as progénies F3 de feijao-fava. Os ganhos de selegdo estimados indicam que os maiores
ganhos foram obtidos para os caracteres altura de plantas, nimero de vagens por planta, espessura de
vagem, largura de semente e nimero de dias para a maturagdo. As populagoes H53 ¢ H56 se destacaram
por apresentar sementes grandes e brancas sendo assim populagdes promissoras no melhoramento da
espécie.

Palavras-chave: Phaseolus lunatus L; parametros genéticos; modelos mistos.
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AVALIACAO FENOTIPICA DE COMBINACOES HiBRIDAS DE
MELANCIA EM SISTEMA AGROECOLOGICO DE PRODUCAO

Elder Rodrigues Silva'®; Izaias da Silva Lima Neto!; Mariana Neto Rosa Lima'; Milenna
Silva Guirra'; Mayane Mendes do Nascimento!; Amanda Esdras Oliveira Fernandes!
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A avaliagdo fenotipica é um instrumento muito util para o melhorista, pois em conjunto com outras
ferramentas, permitem subsidiar sua tomada de decisdo, na escolha de estratégias para o
desenvolvimento do programa de melhoramento de uma cultura. Nesse sentido, o objetivo do trabalho
foi realizar a selegdo fenotipica de gendtipos de melancia cultivados em sistema agroecologico, com
base na avaliagdo conjunta de caracteristicas gerais de planta e fruto utilizando notas subjetivas. O
experimento foi desenvolvido, de agosto a dezembro de 2017, no Setor de Olericultura da Universidade
Federal do Vale do Sao Francisco (Univasf), situada no municipio de Petrolina-PE. Foram avaliados 19
tratamentos, representados por quatro genitores, seus 12 cruzamentos, incluindo hibridos e reciprocos,
e trés cultivares comerciais (Crimson Sweet, Pérola e Charleston Gray). Os genitores utilizados foram
compostos por trés acessos BGH-UNIVASF 177 (genitor 1), 189 (genitor 2) e 67 (genitor 3) (oriundos
da agricultura familiar do sertdo pernambucano) mais a cultivar Sugar Baby (genitor 4). O delineamento
adotado foi o de blocos ao acaso com trés repeticdes e parcelas contendo cinco plantas uteis. Avaliou-
se conjuntamente os aspectos gerais da planta e do fruto utilizando uma escala de notas, aplicadas por,
no minimo, trés avaliadores. A escala de notas se subdividia em: ndo selecionado, atribuindo nota zero
(0), eventualmente selecionado, atribuindo nota um (1) e selecionado, atribuindo a nota dois (2). As
plantas e os frutos selecionados possuiam, respectivamente, uma boa cobertura foliar e apresentavam-
se atrativos do ponto de vista comercial (formato e coloragao externa). Os dados (qualitativos ordinais)
foram submetidos a analise de variancia e o agrupamento de médias de teste de Scott-Knott a 5% de
significancia. A analise de variancia evidenciou diferencgas significativas a 1% de significancia ¢ o teste
de agrupamento de médias apontou que todos os hibridos, com exceg@o do hibrido 1x4, estdo no grupo
com as melhores médias diferindo estatisticamente das cultivares comerciais. Assim, os resultados além
de evidenciar a superioridade dos hibridos quanto a caracteres visiveis podem subsidiar, em conjunto
com outros parametros, a escolha de genotipos que apresentem caracteristicas desejaveis do ponto de
vista comercial e agrondmico, adaptados ao semiarido nordestino ¢ ao sistema agroecologico de
produgao.

Palavras-chave: Citrullus lanatus; selegdo fenotipica; agricultura organica.
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AVALIACAO FiSICO-QUIMICA DE FRUTOS EM GENOTIPOS DE
MAMOEIRO
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Marmolejo Cortes?; Liliane Santana Luquine?; Tamara Rocha dos Santos'; Carlos Alberto da
Silva Ledo?
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Os estudos com o mamoeiro apresentam grande relevancia, por o mesmo ser uma das culturas tropicais
mais importantes economicamente do mundo, sendo que no Brasil seu cultivo ocorre em todos os
estados, principalmente no Espirito Santo ¢ Bahia. Porém existe poucas cultivares disponiveis, o que
torna a cultura vulneravel a fatores bioticos e abidticos e que influéncia na qualidade dos frutos. Sendo
assim busca-se com a caracterizagdo e a exploracdo da variabilidade genética existente no género Carica
recursos genéticos de grande valor, que venha contribuir para o desenvolvimento de novas cultivares.
Esse trabalho teve como objetivo selecionar genodtipos de mamoeiro com base na avaliagdo fisico-
quimica de frutos. Foi utilizado uma base de dados de genoétipos integrantes do Ensaio Nacional de
Mamao, em duas regides do estado da Bahia, Cruz das Almas e Eunapolis, no ano agricola 2013/2014.
No ensaio foram avaliados 21 gendtipos, disponibilizados pela Embrapa Mandioca e Fruticultura,
Universidade Estadual do Norte Fluminense (UENF) e Caliman Agricola S.A., East West Seed
International e pelo Instituto Capixaba de Pesquisa, Assisténcia Técnica e Extensdo Rural (Incaper).
Duas cultivares, Golden e Tainung n° 1, foram utilizadas como testemunhas. Os caracteres avaliados
foram: comprimento de fruto (CF), didmetro de fruto (DF), peso de fruto (PF), didmetro da cavidade
interna do fruto (DCI), firmeza do fruto (FF), firmeza da polpa (FP), sélidos soluveis (SS), pH, acidez
titulavel (AT), ratio (RAT). Os dados foram submetidos & metodologia de modelos lineares mistos,
utilizando os modelos 23 e 25 de blocos completos em varios locais via REML/BLUP ¢ Indice de sele¢io
envolvendo os varios caracteres (modelo 101) com auxilio do programa Selegen-REML/BLUP. De
acordo com os resultados para Indice de selegdo aditivo, a testemunha Tainungn n°l apresentou o
segundo melhor ganho, sendo o primeiro o genotipo UC-16, seguidos do EW-2747, UC-13 ¢ UC-11
com melhores ganhos nas caracteristicas avaliadas.

Palavras-chave: Carica papaya, melhoramento genético, selegao.
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AVALIACAO DE DIFERENTES PROTOCOLOS DE ISOLAMENTO DE
MICROSPOROS VIAVEIS DE PIMENTEIRAS ORNAMENTAIS
(Capsicum annuum L.)
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Elizanilda Ramalho Do Rego!; Mailson Monteiro do Rego.
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As pimenteiras ornamentais pertencem ao género Capsicum ¢ a familia Solanaceae. Possui diversidade
genética e que combinado ao aumento da demanda por novas cultivares, requer o desenvolvimento de
novas técnicas que possibilitem o langamento de novas variedades em intervalo de tempo cada vez mais
curto. Uma técnica promissora na obtengdo rapida de novas linhagens € a androgénese, que possibilita
a formagdo de duplo-haploides. Desta forma, o objetivo deste trabalho foi avaliar diferentes
metodologias de isolamento de microsporos a partir de acessos de pimenteiras ornamentais do banco de
germoplasma da UFPB via androgénese. Para tal, foram coletados botdes florais de trés acessos, o
UFPB-001, UFPB-004 ¢ UFPB-099, contendo micrésporos no estagio uninucleado, os quais, apos
desinfestados, foram submetidos a dois protocolos de isolamento de microsporos. O primeiro método
foi adaptado do isolamento de microsporos para espécies da familia das brassicas (FERRIE, 2003) ¢ o
segundo método avaliado foi desenvolvido para a cultura de pimenta (KIM, 2012) O delineamento
experimental foi o inteiramente casualizado em esquema fatorial 3 x 2, com 4 repeti¢des por tratamento.
Os dados obtidos foram submetidos a analise de varidncia e quando significativo, as médias foram
agrupadas pelo teste de Skott-Knott. Os resultados obtidos neste estudo evidenciam que houve interagdo
significativa entre os genotipos ¢ métodos de isolamento ao nivel de 5% de probabilidade. O acesso
UFPB-004 apresentou melhor performance quanto ao nlimero de microsporos isolados e também melhor
resposta androgénica quando comparado aos outros dois acessos, UFPB-001 ¢ UFPB-099. Dentre os
métodos de isolamento de microsporos, o método 2 foi mais eficiente do que o método 1, em relagéo os
trés acessos avaliados. Em conclusdo, indica-se a utilizagdo do acesso UFPB-004 ¢ do método de
isolamento 2, para obten¢do de microésporos embriogénicos com potencial para a formacdo de plantas
haploides de pimenteiras ornamentais, a partir do cultivo seu cultivo in vitro.

Palavras-chave: Haploides; Capsicum; Androgénese; Melhoramento genético.
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AVALIACAO DE GENOTIPOS DE FEIJAO-CAUPI DO BANCO ATIVO
DE GERMOPLASMA DA UFC PARA A PRODUCAO DE GRAOS

SECOS
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O feijao-caupi (Vigna unguiculata (L.) Walp), conhecido no Nordeste brasileiro popularmente como
feijao-de-corda, ¢ uma leguminosa bastante consumida, sendo um alimento basico na alimentacdo
humana. Um dos objetivos dos programas de melhoramento dessa cultura é a obtengdo de cultivares
com alto potencial produtivo. Diversas caracteristicas sdo levadas em consideragdo em um programa de
melhoramento para que se obtenham individuos superiores com caracteres desejaveis. Para a produgao
de grios se busca individuos com maior capacidade produtiva. Dessa forma, objetivou-se avaliar
genotipos de feijdo-caupi com potencial para produgdo de grios secos. Foram avaliados 12 genétipos
de feijao-caupi em experimento conduzido no setor de horticultura da Universidade Federal do Ceara
(UFC), em Fortaleza-CE. Os genotipos testados foram provenientes do Banco Ativo de Germoplasma
(BAG) da propria Universidade. O experimento foi realizado no delineamento em blocos casualizados
com duas testemunhas (cultivares BRS Jurua ¢ BRS Tumucumaque), com trés repeti¢cdes, sendo cada
repeti¢do composta por 10 plantas. Foram avaliados os caracteres: comprimento da vagem (CV), nimero
de grios por vagem (NGV), peso de 100 sementes (P100). Os dados foram submetidos a analise de
variancia e as médias foram agrupadas pelo teste de Scott-Knott a 5% de probabilidade. Os genotipos
(CE:02 x CE:957; CE:68 x CE:02; CE:957 x CE:02 e CE:957 x BRS Tumucunaque) apresentaram
caracteristicas superiores as testemunhas nas trés variaveis analisadas (CV, NGV e P100), diferindo
estatisticamente entre si, ndo ocorrendo o destaque de nenhuma das testemunhas sobre os gendtipos
estudados. O genotipo com maior CV foi CE:02 x CE:957 (26,61 cm), em relagdo a NGV, os genétipos
com maiores resultados foram: CE:02 x CE:957 (13,96) e CE:68 x 02 (13,76) ¢ para P100, os genotipos
com maiores resultados foram: CE:957 x 02 (24,10g) e CE:957 x BRS Tumucunaque (23,81g), com a
testemunha BRS Jurua apresentando o menor valor dentre os genotipos estudados (17,41g). Comparados
com as testemunhas, esses gendtipos apresentam caracteristicas benéficas para a produgdo de graos
secos. Com base nessa avaliacdo, os individuos mais promissores podem ser selecionados para
programas de melhoramento.

Palavras-chave: Vigna unguiculata; produtividade; melhoramento genético.
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A rica diversidade genética e ampla adaptacdo a diversos ambientes observadas na cultura do arroz
(Oryza sativa L.) fornecem recursos fundamentais para conservagdo ¢ melhoramento do cereal. A
analise de correlagdes canonicas pode ser utilizada para aumentar a eficiéncia de selecdo de gendtipos
superiores, pois varias caracteristicas sdo avaliadas simultaneamente. A correlag@o entre dois grupos
de variaveis permite avaliar o quanto a alteragdo de carater pode influenciar os demais. Diante do
exposto, este trabalho teve por objetivo estimar a magnitude da associagdo e interdependéncia entre
dois grupos de caracteristicas em gendtipos de tipos especiais de arroz. O ensaio foi realizado entre
novembro de 2020 e abril de 2021, no Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal Rural do
Rio de Janeiro (UFRRYJ), Seropédica — RJ. O delineamento experimental foi o de blocos ao acaso, com
quatro repetigdes. Foram avaliados dezessete genotipos, dos quais cinco de arroz branco e onze de
tipos especiais. Para a determinag@o das correlagdes canonicas foram utilizados dois grupos de
variaveis, sendo o grupo I composto por caracteristicas morfologicas: comprimento da folha bandeira
(CFB, cm), espessura da folha bandeira (EFB, mm), angulo da folha bandeira (ANG) e altura da planta
(ALT, cm) e o grupo II composto por componentes da producdo: numero de perfilhos viaveis (NPV),
porcentagem de espiguetas férteis (%EF), massa de cem graos (MCG, g) e produgao (PROD, g.planta-
1). Foi obtido numero de condigdo igual a 72,12, indicando multicolinearidade fraca. Apenas o
primeiro ¢ o segundo par apresentaram correlagdes candnicas significativas a 5% de probabilidade,
demostrando que esses grupos nao sdo independentes. Verificou-se correlagao candnica de 0,93 e 0,65
entre 0s grupos no primeiro e segundo pares candnicos, respectivamente. De acordo com os
coeficientes do primeiro e o segundo pares, o aumento da EFB ¢ ALT determinaram o aumento da
MCG e PROD ¢ a redugdo de %EF ¢ NPV. Plantas com maior EFB ¢ ALT, tendem a apresentar
menores %EF e NPV, porém maior MCG e PROD.

Palavras-chave: Oryza sativa L.; analise multivariada; melhoramento genético.
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CRISE DA FERTILIDADE FEMININA EM BANANEIRAS DO
SUBGRUPO CAVENDISH: COMPOSTOS FENOLICOS E ENZIMAS
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A hibridacdo em bananeira, em especial envolvendo cultivares do subgrupo Cavendish, apresenta
limitagdes, tais como a dificuldade em obter-se sementes em cruzamentos, em face da reduzida
fertilidade desse subgrupo. A baixa fertilidade em Cavendish pode estar associada a presenca de uma
regido de oxidagdo/necrose no nectario septal das flores pistiladas (femininas) na antese. E provéavel
que compostos quimicos presentes nessa regido, e ainda ndo qualificados, inibam o desenvolvimento
do tubo polinico e, consequentemente, impegam a fecundacdo e a formagdo de sementes nos frutos. O
objetivo desse trabalho foi investigar a presenca de compostos fenolicos e atividades enzimaticas
envolvidos na fertilizagcdo feminina em bananeiras do subgrupo Cavendish. Foram coletadas flores
pistiladas (femininas) do diploide Calcutta 4 (AA) e da cultivar Grande Naine (AAA), em cinco
estadios de desenvolvimento floral: E1 (Emissdo parcial-vertical); E2 (Emisséo total-vertical); E3
(Emissdo total-horizontal); E4 (Pré-antese); ¢ E5 (Antese). Apos as coletas, as flores pistiladas
(femininas) foram liofilizadas por 72 horas para posterior remog¢ao do nectario e determinagdo de
compostos fenolicos (CF), atividade antioxidante (DPPHee ¢ ABTSe+), enzimaticas (peroxidase - POD
e polifenoloxidase - PPO) e proteinas totais (PT). Foi utilizado um delincamento inteiramente
casualizado em esquema fatorial 2 x 5 (genoétipos x estadios), composto por trés nectarios por estadio
e triplicatas de cada genotipo. Os resultados obtidos mostraram que o estadio E3 apresentou maiores
valores significativos, com uma diminui¢do a medida que atinge o estadio ES. Comparando-se Calcutta
4 e Grande Naine, respectivamente, foram obtidos os seguintes resultados no E3: CF (32,43 ¢ 36,18
mg GAE g'); DPPHes (735,2 e 454,4 uM Trolox/g); ABTS«+ (647,8 e 555,5 uM Trolox/g); POD
(0,89 € 0,78 pMoles.min™ g'); PPO (3,75 e 2,76 pMoles.min™" g); PT (3,20 e 2,42 uMoles.min™ g°
. No estadio ES, na cultivar Grande Naine, que tem elevado nivel de esterilidade e apresenta
necrose/oxidag@o no nectario no ES, os valores foram inferiores ao observado em Calcutta 4, que é
fértil e ndo apresenta necrose no nectario. Estes resultados permitem sugerir que os compostos
fenolicos e as atividades enzimaticas podem ser indicadores da fertilidade feminina em bananeira.

Palavras-chaves: Musa spp.; esterilidade; melhoramento genético.
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CULTURA DE MICROSPOROS PARA OBTENCAO DE EMBRIOES
ANDROGENICOS EM PIMENTEIRAS ORNAMENTAIS
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As pimenteiras cultivadas em vaso tém se destacado no mercado de ornamentais por suas
caracteristicas estéticas, destancando-se a colora¢do e o formato dos frutos. O melhoramento de
pimenteiras ornamentais tem sido realizado a longo prazo, envolvendo varios métodos de
melhoramento convencionais. Técnicas biotecnoldgicas, como a cultura de anteras ¢ de microsporos,
podem auxiliar os programas de melhoramento reduzindo o tempo para o lancamento de novas
cultivares. Desta forma, o objetivo deste trabalho foi induzir embrides androgénicos a partir do
isolamento de microsporos de diferentes acessos de pimenteiras ornamentais (Capsicum annuum L.).
Para tanto, foram coletados botdes florais dos acessos UFPB-001, UFPB-004 ¢ UFPB-099, contendo
micrdésporos uninucleados, os quais foram submetidos a desinfestagdo em solucdo de hipoclorito de
sodio a 1% por 15 minutos. Em seguida, os botdes florais foram macerados em cadinho com auxilio
de pistilo em meio nutritivo esterilizado para liberacdo dos microsporos. A solugdo com os
micrésporos obtida foi centrifugada a 100G e o pellet foi ressuspendido em 3 mL de meio
“starvation”. As estimativas de microsporos isolados foram obtidas por meio de contagem em camara
de neubauer e, posteriormente, foram inoculados na densidade de 8 a 10 x 10-4 em placas de Petri
com 60 mm de didmetro contendo 15 mL de meio nutritivo de Nitsch & Nitsch. Os resultados obtidos
foram que o meio suplementado com 0,3M de manitol foi eficiente para os isolamentos de
micrésporo nos acessos UFPB-001, UFPB-004, ¢ UFPB-099. Apos 15 dias da inoculagdo foi
possivel observar microsporos embriogénicos nos acessos UFPB-001, UFPB-004, ¢ UFPB-099.

Palavras chaves: isolamento, microsporos, androgénese.
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DESEMPENHO DE COMBINACOES HiBRIDAS DE MELANCIA
QUANTO A PRECOCIDADE EM SISTEMA AGROECOLOGICO DE
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A obtencao de materiais genéticos precoces e adaptados a regido ao qual estdo inseridos e ao sistema
agroecologico sdo imprescindiveis para o desenvolvimento de uma agricultura mais equilibrada e
racional seja no ambito da economia de recursos e do retorno financeiro aos agricultores. Nesse
sentido, este trabalho teve como objetivo avaliar, por meio do comportamento per se, a precocidade
de combinag¢des hibridas de melancia, cultivadas no Submédio do Vale do Sao Francisco, sob sistema
agroecologico de producdo. O experimento foi desenvolvido, de agosto a dezembro de 2017, no Setor
de Olericultura da Universidade Federal do Vale do Sdo Francisco (Univasf), situada no municipio
de Petrolina-PE. Foram avaliados 19 tratamentos, representados por quatro genitores, seus 12
cruzamentos, incluindo hibridos e reciprocos, e trés cultivares comerciais (Crimson Sweet, Pérola e
Charleston Gray). Os genitores utilizados foram compostos por trés acessos BGH-UNIVASF 177
(genitor 1), 189 (genitor 2) e 67 (genitor 3) (oriundos da agricultura familiar do sertdo pernambucano)
mais a cultivar Sugar Baby (genitor 4). O delineamento adotado foi o de blocos ao acaso com trés
repetigdes e parcelas contendo cinco plantas uteis. Avaliou-se a precocidade por meio da contagem
de dias para abertura da primeira flor feminina de cada planta. Os dados foram submetidos a analise
de variancia e agrupamento de médias com o teste de Scott-Knott a 5% de significancia. A analise
de variancia evidenciou diferengas significativas a 1% de significancia e o teste de agrupamento de
médias apontou que os hibridos 1x4, 3x4, 4x1, 2x4, 4x2 e 4x3 ndo diferiram estatisticamente das
cultivares comerciais, inclusive da Sugar Baby, referéncia para essa caracteristica. Ressalta-se que
esses hibridos sdo descendentes da cultivar Sugar Baby, seja ela utilizada como doadora ou receptora
de polen, o que permite mostrar a importancia desse genitor na transmissdo dessa caracteristica.
Dessa forma, os resultados demonstram haver combinagdes hibridas com potencial para o
desenvolvimento de gendtipos que possibilitem menor tempo com a cultura em campo, menor custo
com insumos, mao-de-obra e recursos de producdo, o que maximiza o retorno econdmico em
sistemas agroecoldgico de produgao.

Palavras-chave: Citrullus lanatus; pré-melhoramento; agricultura organica.
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DETECCAO QUALITATIVA DE ALCALOIDES TOTAIS EM
GERMOPLASMAS DE VINCA (Catharanthus roseus [L.] G. Don)
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A vinca (Catharanthus roseus [L.] G. Don) distingue-se por ser fonte exclusiva do alcaloide vincristina,
porém ocorre em baixas concentragdes na espécie. Tal alcaloide ¢ utilizado em quimioterapicos para o
tratamento de tumores, leucemias e linfomas. Nesse sentido, ¢ fundamental desenvolver um programa
de melhoramento genético na busca por gendtipos superiores quanto a produgdo de vincristina. Diante
do exposto, esta pesquisa teve por objetivo detectar a presenga de alcaloides totais em 79 gendtipos da
colegdo de germoplasma de vinca da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro (UFRRJ). Para isso,
realizou-se a secagem em estufa com circulacdo forgada de ar a 47°C até peso constante em todas as
folhas nos 79 gendtipos de vinca. O material vegetal seco e triturado (0,80 g) foi transferido para tubos
de ensaio aos quais adicionaram-se 8 mL de acido sulfirico (H2SO4) a 1%. Logo em seguida, foram
levados para o bloco de aquecimento a 130°C e apds a fervura aguardou-se dois minutos para a retirada
dos tubos de ensaio. Este material foi filtrado e ao filtrado obtido adicionaram-se trés gotas de hidroxido
de amonio (NH4OH) até pH basico. Em seguida, quatro mL de cloroféormio (CHCIs) foram adicionados
¢ uma leve inversdo foi efetuada. A fase cloroformica obtida foi transferida para um novo tubo de ensaio
¢ conduzida ao banho-maria a 60°C até sua evaporagdo para a obten¢do de um residuo. Ao tubo de
ensaio contendo o residuo foram adicionados cinco mL de H,SO4a 1%. Desta mistura obtida retirou-se
1 mL, ao qual adicionaram-se trés gotas do reagente de Dragendroff. A formacao de um precipitado de
cor alaranjada indicara a presenca de alcaloides totais. Dos 79 gendtipos aqui analisados, 76 (96,20%)
foram positivos para alcaloides totais. Portanto, tais genotipos podem seguir em programas de
melhoramento na busca por gendtipos superiores de vinca quanto a produgdo de vincristina. Ao passo
que, os genotipos UFRRJ VIN007/14(PAB), UFRRIJ VINO13/21(PAB) e UFRRJ VIN050/41(PAB) néo
apresentaram precipitado alaranjado e, portanto, foram negativos para a presenca de alcaloides totais.
Dessa forma, estes trés genotipos parecem ter potencial na selegdo de plantas ornamentais de vincas sem
toxicidade por alcaloides. A detec¢do qualitativa de alcaloides totais realizada direcionou o
melhoramento genético da espécie tanto para fins medicinais como para ornamentacao.

Palavras-chave: Melhoramento genético; plantas medicinais; reagente de Dragendroff.
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A produgdo de milho esta voltada tanto para o abastecimento alimentar da familia e também dos animais,
quanto para geragdo de excedentes para comercializacdo. Esta logica privilegia sistemas de policultivos
associados a criacdo de vérias espécies de animais, estabelecendo uma interdependéncia entre os
diferentes sistemas. Desta forma o manejo da biodiversidade ¢ o principal pilar da sustentabilidade da
agricultura familiar na regido apesar do acelerado processo de erosdo cultural e genética, das agriculturas
tradicionais, decorrentes das praticas utilizadas durante o curso da modernizagdo pode-se perceber que,
no semiarido brasileiro, a tradigdo das familias rurais de produzir e guardar as suas proprias sementes
tem assegurado o uso de praticas de conservacdo da diversidade agricola através da adaptagdo, sele¢do
¢ experimentagdo dos recursos genéticos. Assim, a sele¢do de locais para avaliagdo de cultivares é
crucial para o sucesso de um programa de melhoramento ¢ ou recomendacdo de cultivares. Dez
cultivares de milho, sendo seis variedades da agricultura tradicional e quatro cultivares comerciais foram
avaliadas para producdo de grios (t ha'), usando desenho experimental de blocos ao acaso, com quatro
repetigdes, durante trés anos em seis ambientes do semiarido cearense com o objetivo de determinar a
representatividade, capacidade de discriminagdo e a repetibilidades dos locais de teste como também
identificar a adaptabilidade e estabilidade dos gendétipos testados. Os efeitos dos gendtipos e da interagdo
gendtipo x ambiente foram analisados através da metodologia AMMI (Additive Mean Effects and
Multiplicative Interaction Analysis). Apesar da interacdo G x A ser significativa, a decomposigdo dela
em cinco componentes principais revelou que apenas os dois primeiros componentes foram
significativos e que ambos correspondem a 82,27% da variagdo devido a interagdo GxA. A AMMI
revelou que o ambiente denominado Sitio Areias, localizado em Sobral, CE foi o inico que apresentou
capacidade discriminatoria significativa entre os gendtipos.

Palavras-chave: Zea mays L.; interagdo G x A; AMMI.
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A estimativa da divergéncia genética entre genotipos de arroz (Oryza sativa L.) baseada em descritores
morfologicos é uma das formas de se prever a variabilidade genética. Estimativas de distancia entre
gendtipos permitem a identificagdo de genitores adequados a obteng@o de hibridos com maior efeito
heterotico. A contribuicdo relativa dos caracteres de interesse analisados indica o grau de dissimilaridade
¢ podem ser quantificadas por meio de modelos biométricos. Assim, o objetivo deste estudo foi estimar
a divergéncia genética entre gendtipos de tipos especiais de arroz com base em caracteres quantitativos
e qualitativos. O ensaio foi realizado entre novembro de 2020 e abril de 2021 em casa de vegetagdo no
Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro (UFRRJ), Seropédica —
RJ. O delineamento experimental foi o de blocos ao acaso, com quatro repetigdes. Foram avaliados
dezessete gendtipos, dos quais cinco de arroz branco e onze de tipos especiais. Para as analises
estatisticas foram utilizadas vinte e seis variaveis entre caracteristicas morfoldgicas e componentes da
produgdo, sendo, dezenove consideradas quantitativas e sete qualitativas. A estimagdo da matriz de
distancia genética foi realizada com base no algoritmo de Gower. Os agrupamentos dos genotipos foram
obtidos pelos métodos de Otimizacdo de Tocher e o Hierarquico de UPGMA (Unweighted Pair-Group
Method Using an Arithmetic Average). A correlagdo cofenética, que indica o ajuste entre as matrizes
originais de distancias com as distancias da matriz cofenética, foi de 0,67. O dendrograma gerado
estabeleceu oito grandes grupos, sendo que dois grandes grupos juntos concentraram 58,8% dos
genotipos. O método de agrupamento de Tocher dividiu os gendtipos em sete grupos heterdticos, sendo
que o maior agrupamento foi constituido por oito gendtipos. Considerando o método UPGMA, a menor
¢ a maior distancia genética foi de 0,1283 ¢ 0,3612, respectivamente, e no método Tocher a menor sendo
0,1283 e a maior 0,4855. A técnica de analise de caracteristicas quantitativas ¢ qualitativas é uma
alternativa viavel para conhecimento da divergéncia entre genotipos de arroz, mostrando que no presente
estudo houve variabilidade genética.

Palavras-chave: Oryza sativa L.; analise de agrupamento; variabilidade genética.
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O feijao-caupi (Vigna unguiculata (L.) Walp.), ¢ uma das principais culturas na regido Nordeste tendo
seu cultivo voltado para a producdo de graos ou em vagens verdes. Possui ampla variabilidade genética
e por seu grande consumo no pais, estudos envolvendo a caracterizagdo ¢ melhoramento da cultura vem
crescendo ao longo do tempo. Nessa perspectiva, o objetivo deste trabalho consistiu em avaliar a
divergéncia genética entre gendtipos de feijdo-caupi, para formagdo de grupos heteroticos, visando
indicar os genotipos da agricultura tradicional mais divergentes e produtivos para o programa de
melhoramento genético do feijoeiro na Universidade Federal do Cariri. O experimento foi conduzido na
Universidade Federal do Cariri (UFCA), no campus do curso de Agronomia em Crato — CE, no
delineamento experimental de blocos casualizados, com trés repeti¢des. Os caracteres avaliados foram:
altura de planta (ALTP), nimero de vagem por planta (NVP), nimero total de vagem (NTV),
comprimento de vagem (CV), largura de vagem (LV), massa total de vagem (MTV), nimero de
sementes por vagem (NSV), nimero total de sementes (NTS), massa de 100 sementes (M100S) e
produtividade (PROD). Os dados coletados foram organizados em planilhas e submetidos ao teste de
normalidade para verificar a homogeneidade das variancias residuais, em seguida foi feito uma analise
de variancia de acordo com o modelo estatistico Yij = u + gi +bj + eij, para realizar comparagoes
simultaneas entre as médias dos caracteres avaliados. A divergéncia genética foi estimada com base na
distancia de Mahalanobis e os métodos de agrupamento utilizados foram o de Tocher ¢ 0 método da
ligagdo média entre grupo UPGMA. As analises estatisticas foram realizadas com o auxilio do software
Genes. Com base nos resultados obtidos, conclui-se que, os maiores valores de divergéncia genética
foram obtidos entre os gendtipos Feijao III e Feijdo Canapu, sendo indicados para cruzamentos com os
demais acessos avaliados para maximizar a heterose.
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As cultivares locais ou tradicionais de feijdo-caupi utilizadas pelos agricultores familiares apresentam
bastante diversidade em termos de caracteristicas morfoagronémicas que podem ser uUteis e
incorporadas aos programas de pré-melhoramento e melhoramento da espécie. O objetivo do trabalho
foi avaliar a divergéncia genética entre populagoes de feijao-caupi do tipo Canapu e Sempre-verde
coletadas no semiarido piauiense e indicar esquemas de cruzamentos mais adequadas para obtencdo
de novos gendtipos superiores. Foram avaliadas 48 populagdes, selecionadas dentro de duas cultivares
locais, e duas cultivares comercias, em um ensaio em delincamento de blocos ao acaso com duas
repetigdes, em area de produtor, no municipio de Ipiranga-PI. Foram avaliados os seguintes caracteres:
dias para o inicio da floragdo (IF), comprimento de vagem (COMPV) nimero de graos por vagem
(NGV), peso de 100 graos (P100G), indice de graos (IG) e produtividade de graos (PG). Foram
realizadas analises de variancia e as médias foram utilizadas para estimar a dissimilaridade genética
por meio da distdncia de Mahalanobis e, com base nesta, o agrupamento por meio do método de
otimizagdo de Tocher. Maior dissimilaridade e similaridade genética foram observadas,
respectivamente, entre as populagdes 19 e 47 (94,61), ¢ 8 ¢ 18 (0,86). As populagdes foram alocadas
em 15 grupos (G), sendo G1 compreendendo 13 populagdes (8, 18, 6, 13, 16,9, 12,15, 4,21, 11,2 ¢
7); G2, também com 15 populagdes (30, 45, 27, 40, 46, 31, 29, 5, 38, 37, 24, 35, 25, 44 ¢ 39); G3, com
cinco populagdes (1,41, 26, 48, ¢ 20); G4, com trés populagdes (34, 36 ¢ 33); G5, com duas populagdes
(1 e 17); G6, com trés populagdes (32, 43 e 22); ¢ os demais grupos (G7 a G15) alocaram uma
populagao por grupo (G7: 23; G8: 14; G9: 47; G10: 28; G11: 49; G12: 50; G13: 42; G14; 3; E G15:
19). Os caracteres TP (24,62%) e COMPV (25,84%) foram os que mais contribuiram para a
divergéncia das populac¢des, demonstrando maior variabilidade entre estas para esses caracteres, sendo
a PG a que menos contribui para a divergéncia, evidenciando similaridade entre as popula¢des para
esse carater. Com base na divergéncia genética e nas médias dos caracteres das popula¢des, maior
sucesso na obtengdo de linhagens superiores para esses caracteres por meio de hibridagéo sera obtida
adotando-se os seguintes esquemas de cruzamentos: 5 x 19, 19 x 22, 19 x 23, 19x 32, 19x 47,42 x
47, 12 x 23. Deve-se evitar cruzamentos entre: as populagdes pertencentes a um mesmo grupo, tendo
em vista serem mais similares geneticamente, e entre populagdes muito dissimilares, mas com médias
inferiores para os caracteres.
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O cultivo de palmeiras para producdo de palmito é uma atividade tradicional no Estado de Santa
Catarina. Atualmente, a atividade envolve uma area de, aproximadamente, 10 mil ha, 51 viveiristas,
64 industrias de conserva, que resultam em 1631 familias ligadas a atividade. A profissionalizagdo da
atividade surgiu como alternativa ao extrativismo do palmito jucara (Euterpe edulis Mart.), que é
nativo da Mata Atlantica. A espécie Archontophoenix alexandrae é altamente valorizada por possuir
caracteristicas do palmito semelhantes as de Euterpe edulis. Conhecer a diversidade genética da
populagdo base de melhoramento possibilita tomar decisdes para a condugdo do programa. Portanto,
o0 objetivo deste trabalho foi estudar a diversidade genética de familias de meios-irmaos de palmeira-
real-australiana através de teste de progénie. Quarenta ¢ duas familias de poliniza¢do aberta foram
estudadas usando o delineamento blocos casualisados com 21 repeti¢des e uma planta por parcela, no
municipio de Luiz Alves — SC no espagamento de 1,7 x 0,5 m. O solo ¢ classificado como gleisolo, e
o manejo de adubacdo seguiu a recomendacdo para a cultura. A colheita do experimento foi em
fevereiro de 2018, 28 meses apds o plantio. Foram avaliadas quatro variaveis fitométricas (diametros
da planta e alturas da planta, no plantio ¢ na colheita) ¢ duas de rendimento (rendimento apical e
rendimento basal). Os dados médios obtidos foram usados para realizar a analise de cluster nao
hierarquico K-means, pela distancia euclidiana, a partir dos pacotes tidyverse, cluster e factoextra no
R. Quatros grupos foram formados, com 16, 9, 7 ¢ 10 familias por grupos. A analise mostrou que
70,8% da variagdo total estdo distribuidas entre os grupos. Além disso, a analise bidimensional dos
dados explica 86.1% da variacdo dos dados. Portanto, com base na analise multivariada, é possivel
afirmar que existe variabilidade genética entre as plantas matrizes estudadas, para o conjunto de
variaveis avaliadas. Os resultados indicam que, na populagdo em estudo, seria possivel identificar
gendtipos para criar uma populagdo melhorada, o que contribuira para diminuir a falta de uniformidade
encontrada nas areas de cultivo comercial da regido em avaliagdo.
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A fava (Phaseolus lunatus L.) é a segunda leguminosa de maior importancia econdmica ¢ consumo
dentre as espécies do género Phaseolus. No Brasil, € produzido por pequenos agricultores e se adapta
bem as regides semiaridas do Nordeste brasileiro devido a sua rusticidade e tolerancia ao estresse
hidrico. Estudos de divergéncia genética sdo imprescindiveis para o conhecimento da variabilidade da
espécie e selegdao de genotipos para os programas de melhoramento vegetal. Dessa forma, objetivou-
se com esta pesquisa, avaliar os caracteres biométricos dos graos de genoétipos de fava que possam
contribuir para os estudos de diversidade genética da espécie, identificando possiveis parentais
superiores. Para isso, foram utilizados 23 genotipos de fava. As andlises foram realizadas no
Laboratorio de Melhoramento Vegetal da Universidade Federal do Ceara. Utilizou-se o delineamento
inteiramente casualizado com quatro repeticdoes de 10 sementes cada. As caracteristicas biométricas
analisadas foram comprimento, largura e espessura do grdo. As medidas foram avaliadas com auxilio
de um paquimetro digital. Estatisticamente foi realizada uma analise de divergéncia genética pelo
método de agrupamento de Tocher, com base na distancia generalizada de Mahalanobis. Formaram-
se cinco grupos distintos, sendo os grupos 1, 2 ¢ 3 formados pelo maior nimero de genoétipos (oito,
seis e sete gendtipos, respectivamente). Ja os grupos 4 ¢ 5 apresentaram apenas um genotipo cada. Os
grupos que apresentam o menor nimero de genotipos, segundo esse método, sdo os mais divergentes
geneticamente, ou seja, os genotipos AC 22-Fava S e Fava-soja, presentes nos grupos 4 ¢ 5, sdo os
mais indicados para posteriores programas de melhoramento de fava.
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No Brasil estdo representadas grande parte da biodiversidade do género Passiflora, sendo Passiflora
edulis SIMS a espécie de maior interesse comercial. No contexto nacional, a regido Nordeste possui
destaque em sua producdo de maracuja, porém sua produtividade é afetada tanto por fatores bidticos
(pragas e doengas) como abioticos (a exemplo do estresse hidrico). Informagdes relacionadas a
variabilidade genética, inerentes aos acessos disponiveis nos Bancos Ativos de Germoplasma (BAG),
sd0 importantes para os programas de melhoramento, potencializando a produgio de variedades mais
adaptadas aos desafios presentes no cultivo do maracujazeiro. Assim, o objetivo foi caracterizar a
variabilidade genética presente em acessos de P. edulis SIMS. mantidos nos BAG da EMBRAPA
Mandioca e Fruticultura, em Cruz das Almas, BA, ¢ da EMBRAPA Cerrados (BAG Flor da Paixao),
em Brasilia, DF, com marcadores moleculares. Foram utilizados nove iniciadores Inter Simple
Sequence Repeat (ISSR) e 160 genoétipos de P. edulis SIMS., entre 37 acessos da Embrapa Mandioca
e Fruticultura, cinco acessos do BAG Flor da Paixdo e cinco Cultivares. As analises consideraram
indices descritivos (n° de alelos/marcadores raros e exclusivos), analises da distribuigao em grafico de
coordenadas principais (PCoA), heterozigosidade esperada (He), contetido de informag&o polimorfica
(PIC) e a analise molecular de variancia (AMOVA). No total foram gerados 276 marcadores, com
média de aproximadamente 30 marcadores por iniciador (todos polimoérficos). Para os marcadores
raros ¢ exclusivos, foram observados um numero de 44 ¢ 58, respectivamente. A média dos valores de
He e PIC foram de 0,11 ¢ 0,16, respectivamente. Especificamente para o He, os valores variaram de
0,07 a 0,14, no BAG ¢ nas Cultivares, respectivamente. Diferenca genética existente entre os trés
grupos considerados, também foi evidenciada com a AMOVA, indicando variabilidade entre grupos
da ordem de 27%, e, os acessos da EMBRAPA Mandioca e Fruticultura possuindo a maior quantidade
de marcadores privados (46). A variabilidade genética observada atesta para potenciais contribuigdes
a serem obtidas com o uso deste germoplasma no avango dos programas de melhoramento. Em sintese,
as estimativas apresentadas fornecem dados uteis as etapas de pré-melhoramento, contribuindo
inclusive para selegdo de genotipos nos programas de melhoramento, além da preservagdo da
biodiversidade.
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ESTIMATIVA DE PARAMETROS GENETICOS VIA REML/BLUP
VISANDO A SELECAO DE GENOTIPOS SUPERIORES DE MELAO-
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O melao-de-sdo-cactano (Momordica charantia) é uma cucurbitacea, monoica, dipldoide, com 2n = 2x
=22 cromossomos, conhecida por sua ac¢do hipoglicémica. Apesar da sua importancia, o melhoramento
da cultura ainda ¢ incipiente. Estudos relativos a heranga de caracteristicas ligadas a produg@o sdo
importantes para se conhecer o germoplasma disponivel e buscar as melhores estratégias para a selegdo
de genotipos superiores. A estimagdo de parametros genéticos via método da Maxima Verossimilhanga
Restrita (REML) e a estimagdo dos valores fenotipicos dos genétipos via Melhor Preditor Linear Néo-
Viesado (BLUP) sdo importantes ferramentas para a selecdo de genotipos de meldo-de-sdo-caetano. Os
objetivos deste trabalho foram conhecer a heranga de 17 variaveis ligadas a producdo de frutos em
meldo-de-sdo-cactano e selecionar genotipos com alta performance para a producdo de frutos na cultura.
Também foi proposto associar 0 BLUP com o PCA (Anélise de Componentes Principais), a fim de
permitir uma interpretacdo simultanea dos valores fenotipicos considerando todas as variaveis em um
mesmo plano bidimensional. Assim, foram plantados 22 gendtipos de meldo-de-sdo-caetano em casa de
vegetacdo e foram analisadas quanto a 17 variaveis relativas a produgdo de frutos durante um ciclo
completo de producdo. Estimaram-se coeficientes de correlagdo entre as varidveis, e para cada uma
delas, via REML, variancias, repetibilidades e acuracias. Os valores fenotipicos ¢ o ranqueamento dos
gendtipos foram obtidos via BLUP. Estes valores foram submetidos a analise de PCA. Os coeficientes
de repetibilidade estimados foram classificados como baixos para a maioria das variaveis. A variavel
numero de frutos por planta (NFP) foi a mais promissora para ganhos genéticos, pois apresentou uma
das maiores correlagdes com a producdo total (= frutos + sementes + arilo) ¢ uma estimativa de
repetibilidade individual razoavel para culturas ainda ndo melhoradas e variaveis quantitativas (r=0,47).
Verificou-se uma correlagdo baixa entre a produgao de frutos e o tamanho dos frutos. Porém, foi possivel
identificar genoétipos produtivos com frutos maiores, os quais foram: UFRRJ MSC028 ¢ UFRRJ
MSCO087. O gendtipo mais produtivo produziu 146 frutos ¢ o0 menos produtivo apenas quatro frutos. Os
genotipos mais bem ranqueados para a produgdo de frutos, via BLUP-PCA, foram: UFRRJ MSC028,
UFRRJ MSC042, UFRRJ MSC044, UFRRJ MSC053, UFRRJ MSC072 ¢ UFRRJ MSCO087. Estes
foram elencados como potenciais progenitores femininos no programa de melhoramento da cultura na
UFRRI.
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O meloeiro (Cucumis melo L.) ¢ uma das hortali¢as mais apreciadas e comercializadas no mundo. Esta
cultura apresenta alta demanda nutritiva, sendo o foésforo (P) aquele que mais limita sua produgéo. Este
nutriente ¢ disponibilizado as raizes das plantas por processos naturais de intemperismo, porém em
pequenas quantidades. Para superar esta limitacdo, sdo aplicadas grandes quantidades de fertilizantes
fosfatados para manutencao da produgéo agricola, contribuindo para o aumento nos custos de producao,
além de reduzir os recursos naturais nao renovaveis que originam este insumo. Nesse contexto, a adogao
de variedades mais eficientes quanto ao uso do fosforo mostra-se de extrema relevancia para a cadeia
produtiva do meldo. Portanto, objetivou-se com este trabalho, avaliar a eficiéncia de uso de fosforo em
genotipos de meloeiro cultivados em sistema hidroponico. O experimento foi realizado em sistema
hidropoénico tipo floating, no qual as plantas ficam apoiadas em sistema flutuante e as raizes submersas
em solu¢do nutritiva, sendo a unidade experimental representada por um vaso plastico com capacidade
para 10 litros, com uma planta por vaso. Foram avaliados seis gendtipos de meloeiro (Vereda, Gatcho
Casca de Carvalho, Trinity, A-02, A-16 ¢ A-29), submetidos a duas solugdes nutritivas (P+: sem
restri¢do de fosforo e P-: com restrigdo de fosforo). A solugdo nutritiva P+ foi preparada utilizando agua
com a seguinte composicdo, em mg L-1: 152 de nitrogénio, 39 de fosforo, 245 de potassio, 119 de
Calcio, 29 de Magnésio e 32 de enxofre. A solucdo nutritiva deficiente em fosforo (P-) apresentou a
mesma concentragdo de nutrientes, exceto de P. Utilizou-se o delineamento experimental em blocos
casualizados, no esquema fatorial 6 x 2 com cinco repetigdes. As plantas foram avaliadas quanto ao
numero de folhas, comprimento do sistema radicular e eficiéncia de uso de fosforo. Os dados foram
submetidos a analise de variancia e as médias foram agrupadas segundo a metodologia de Scott-Knott,
ao nivel de 5% de probabilidade. Foi verificada a existéncia de variabilidade entre os genotipos para
todos os caracteres avaliados nas duas solu¢des. A eficiéncia de uso de P foi maior na solugdo com
restricdo deste nutriente. Os gendtipos ‘gatcho casca de carvalho’ ¢ A-29 foram os mais eficientes na
solugdo P+, enquanto que na solugdo P-, ‘Trinity’, A-02, A-16 ¢ A-29 foram os mais eficientes.

Palavras-chave: Cucumis melo L.; adubagao fosfatada; melhoramento vegetal.
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Estimar a eficiéncia reprodutiva de uma populag¢do ¢ de grande importancia para o planejamento de
estratégias adotadas nos programas de melhoramento, pois € a partir do conhecimento de sua base
genética que ha possibilidade de identificar o quanto este carater de interesse esta presente na populacdo
estudada. Neste estudo, onze acessos de amendoim (Arachis hypogaea L.) da variedade botanica
fastigiata de diferentes combinagdes genéticas foram avaliados quanto a eficiéncia reprodutiva visando
a identificar materiais precoces ¢ uteis para uso no melhoramento da cultura para ambiente semiarido.
Os acessos foram cultivados em casa de vegetagdo, em vasos contendo duas plantas. As regas foram
realizadas diariamente, at¢é uma semana antes da colheita. O delineamento experimental foi o
inteiramente casualizado com cinco repeti¢cdes. Para avaliagdo dos acessos foram adotados os seguintes
descritores: inicio da floragdo (IF), altura da haste principal (AP), nimero de vagens/planta (NV), peso
das vagens/planta (PV), peso de 100 vagens (P100V), Peso de 100 sementes (P100S), maturagdo
completa das vagens (MCV), duragdo da floracdo (DF), viabilidade das flores (VF), eficiéncia
reprodutiva de ginoforos (Erg) e de flores (ERf) e indice de colheita (IC). Apos analise de normalidade
dos dados, procedeu-se a analise de variancia (teste F), seguida de analise multivariada para classificagdo
dos acessos, baseando-se em modelos hierarquico (UPGMA) e dispersdo grafica (variaveis candnicas).
Diferencas estatisticas significativas foram encontradas para maioria das variaveis, indicando que ha
variabilidade genética nos acessos estudados. Com base nas analises multivariadas, verificou-se
coeréncia na formagdo de trés agrupamentos, um deles (G3: PI-268-689 ¢ AHK-85-3), aglomerou os
acessos mais promissores para producdo de vagens e eficiéncia reprodutiva, previamente identificados
na analise de variancia, indicando que estes podem ser usados posteriormente em programas de
melhoramento focalizando nos caracteres antes mencionados.

Palavras-chave: Arachis hypogaea; variabilidade genética; producdo de vagens.
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A espécie Phaseolus lunatus L., & popularmente conhecida como feijdo-fava, fava-de-lima ou fava.
Dentre as espécies cultivadas do género Phaseolus, a fava ocupa o segundo lugar em consumo, depois
do feijdo-comum. O feijdo-fava possui um sistema misto de cruzamento. O sistema reprodutivo nas
plantas possibilita estimar a taxa de cruzamento entre individuos e determina o modo de transmissdo
dos genes de uma geragdo para outra. Desse modo, permite delinear estratégias que quantifiquem a
variabilidade genética e cria modelos genéticos ¢ estatisticos para o manejo de uma espécie em um
programa de melhoramento e conservagao dos recursos genéticos. Nesse sentido, o objetivo do presente
estudo foi aplicar a metodologia de modelos mistos (REML/BLUP) para realizar a estimacdo de
parametros genéticos e a predigdo de valores genotipicos em populacdo segregante Fs de feijdo-fava. O
experimento foi conduzido no Departamento de Fitotecnia do Centro de Ciéncias Agrarias da
Universidade Federal do Piaui, em Teresina — PI. Foram avaliadas seis progénies Fs de porte
determinado e o delineamento utilizado foi em blocos casualizados com trés repeti¢des, sendo a parcela
util constituida de trinta plantas, no espagamento 0,7 m entre plantas e 1,0 m entre fileiras. Os caracteres
avaliados foram: numero de dias para floragdo, nimero de dias para maturagdo, largura, comprimento,
espessura, nimero de loculos e sementes da vagem, comprimento, largura e espessura da semente,
quantidade de vagens e peso de dez vagens por planta, altura da planta. Sendo utilizado nas analises o
programa computacional Selegen. Portanto, para a geracdo Fs, a herdabilidade individual em sentido
amplo (h%,), foi baixa para todos os caracteres avaliados, dessa forma ndo sendo recomendada a selegio
individual. Logo, a seleg@o pode ser realizada utilizando os dados das progénies, através da sele¢do das
20 melhores plantas em cada carater de acordo com os ganhos genotipicos obtidos. Sendo recomendado
selecionar sementes de cada planta para a proxima geragao.

Palavras-chave: Phaseolus lunatus, pardmetros genéticos; melhoramento.
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O mamoeiro (Carica papaya L.), pertencente a familia Caricaceae, ¢ uma das principais arvores
frutiferas das regides tropicais e subtropicais do mundo, e seus frutos sdo amplamente consumidos in
natura ou industrializados. E altamente influenciavel por fatores ambientais com ocorréncia de
anomalias florais em determinadas épocas do ano. Tais anomalias causam grandes prejuizos para os
produtores comerciais, portanto h4 uma demanda por variedades que sejam menos afetadas pela
influéncia da sazonalidade visando obter resultados satisfatdrios na producdo. A metodologia de
Modelos Mistos tem se mostrado de grande relevancia para os programas de melhoramento ao permitir
a comparagao de individuos através do tempo e espaco. Assim, o presente estudo busca estimar o indice
de repetibilidade de anomalias florais em genotipos de mamoeiro € as correlagdes entre variaveis para
anormalidades florais, utilizando a metodologia de Modelos Mistos (REML/BLUP). Foram avaliados
19 gendtipos sendo 11 do grupo solo e 8 do grupo Formosa, provenientes dos Bancos Ativos de
Germoplasma (BAG) de mamoeiro da Embrapa Mandioca e Fruticultura, Cruz das Almas — BA. Foram
plantadas 8 plantas de cada acesso em linhas com espacamento de 3 m entre fileiras e 1,5 m entre plantas,
em blocos casualizados. A avaliagao foi realizada em plantas hermafroditas e os acessos foram avaliados
num periodo de 6 meses (fevereiro a julho de 2021), sendo contabilizados: nimero de botdes florais
(NBF), numero de flores hermafroditas (NFH), nimero de flores com reversao (NFR), nimero de frutos
(NF) e nimero de frutos carpeldides (NFC). Os resultados mostraram que os acessos do grupo Formosa
foram mais susceptiveis a esterilidade de verdo e ocorréncia de frutos carpelédides. Os acessos do grupo
Solo tiveram maiores médias de flores hermafroditas em todo periodo de avaliagdo. Esses resultados
sdo importantes para estudos sobre genétipos de mamoeiro do Banco Ativo de Germoplasma da
Embrapa Mandioca e Fruticultura e para o programa de melhoramento do mamoeiro da instituigao.

Palavras-chave: Carica papaya, pentandria, carpeloidia.
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O meloeiro (Cucumis melo L.) adapta-se bem ao Semiarido nordestino, o que € possivel devido suas
caracteristicas climaticas como temperatura ¢ umidade. Contudo, a ocorréncia do estresse hidrico incide
diretamente sobre o desenvolvimento do meloeiro, ocasionando expressiva redugdo na sua
produtividade. Nessa condig@o, um dos primeiros processos a ser afetado ¢ a germinacdo das sementes,
pois esta requer um nivel adequado de hidratagdo que permita a absor¢do de dgua pelo embrido ¢ a
reativagdo dos processos metabolicos. Ainda sdo muito escassos trabalhos sobre o efeito do PEG 6000
na germinagao de sementes de meldo, bem como a defini¢do de um potencial ideal e a identificagao de
quais caracteres sdo mais expressivos na discriminagdo de genotipos tolerantes. Nesse contexto, o
presente trabalho tem por objetivo avaliar os efeitos do déficit hidrico induzido por PEG 6000 na
germinagdo de sementes de acessos de meloeiro e estabelecer o potencial hidrico e as variaveis capazes
de discriminar genotipos tolerantes, a fim de contribuir para ganhos em tempo nos programas de
melhoramento. Os ensaios foram conduzidos no Laboratorio de Analises de Sementes da UFC, nos quais
foram utilizados 34 acessos de meloeiro. As sementes foram submetidas a germinacdo em papel
Germitest® e mantidas em BOD a 25°C, conduzido em DIC, com quatro repeticdes de 50 sementes.
Adotou-se o delineamento inteiramente casualizado, com quatro repetigoes de 50 sementes. O PEG 6000
foi utilizado para simular os potenciais -0,2, -0,4, -0,6, -0,8 ¢ -1,0 Mpa, sendo o potencial 0,0 Mpa obtido
com o uso apenas de agua destilada. Foram analisadas as variaveis: porcentagem de germinagio (%G);
indice de velocidade de germinacdo (IVG); tempo médio de germinacdo (TMG); comprimento da parte
aérea (CPA); comprimento da parte radicular (CPR); massa fresca da parte aérea (MFPA); massa fresca
da parte radicular (MFPR); massa seca da parte aérea (MSPA); e massa seca da parte radicular (MSPR).
A analise estatistica foi realizada utilizando-se o sistema SAS. Concluiu-se que: o aumento da
intensidade do estresse hidrico reduziu a germinagdo e o estabelecimento de plantulas de meldo; o
potencial hidrico -0,8 Mpa demonstrou-se limitante para a germinag¢io das sementes, afetando
principalmente os caracteres %G, IVG, TMG e CPR, destacando-se como util para selecdo de genotipos
tolerantes ao estresse hidrico.

Palavras-chave: Cucumis melo L.; restri¢do hidrica; PEG 6000.
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A coloragdo da polpa do meldo possui importancia relevante, pois estd ligada diretamente com o
conteudo de carotenoides presentes no fruto. Atualmente, a cor salmao tem se destacado na preferéncia
do mercado consumidor, e os produtores estdo cada vez mais buscando atender estas exigéncias. Para
se obter variedades com caracteristicas de interesse, faz-se necessario estudar a heranca genética ¢ a
interagdo dos genes envolvidos. O objetivo do estudo foi identificar a heranga da cor do mesocarpo
(polpa) em frutos de meldo. O ensaio foi realizado em campo no Pomar Didatico da Universidade
Federal Rural do Semi-Arido (UFERSA). No ano de 2019 foi realizado o cruzamento entre o acesso
AC-02 e o cultivar ‘Timeless’, obtendo-se a geracdo Fi. O AC-02 é um acesso de meldo do tipo
“momordica”, pertencente a coleg¢do ativa de germoplasma da UFERSA. ‘Timeless’ ¢ um cultivar de
meldo tipo cantaloupe. Em 2020 foi realizada a autofecundagdo da geracdo F; para obter F>. Em 2021,
foi realizado o experimento em campo aberto com 211 plantas em Delineamento Genético Classico
sendo: 10 plantas do genitor AC-02, 10 plantas ‘Timeless’, 10 plantas F; ¢ 181 plantas F». A condugéo
das plantas seguiu as recomendagdes para a cultura na regido. A colheita foi realizada entre os 60 a 65
dias apds transplantio, sendo colhido 1 (um) fruto por planta. A cor foi observada visualmente a partir
do corte longitudinal dos frutos. A analise estatistica foi realizada a partir das frequéncias observadas na
populagdo segregante (F»), adotando-se o teste de Qui-quadrado (¥2) para testar o possivel modelo
genético. Foram constatados que todos os frutos AC-02 produziram frutos com polpa branca. Todos
frutos do cultivar ‘Timeless’ produziram frutos com polpa salmao. Ambos resultados caracteristicos dos
genitores. Na geracdo Fi, todos frutos possuiam polpa salmio, o que mostra dominancia desta cor em
relacdo a branca. Na populagdo F, foram identificados 136 frutos de polpa salmao, 38 frutos de polpa
branca e 7 de polpa verde. Isto se aproxima de uma razdo de 12:3:1 para cor salmdo, branca e verde,
respectivamente. A razao de segregagdo observada indica que a heranga da cor da polpa é controlada por
dois genes que interagem por epistasia dominante, onde a cor salmédo ¢ dominante na presenca de cor e
a cor branca ¢ dominante sobre a verde.

Palavras-chave: Cucumis melo; genética; epistasia.
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O meloeiro (Cucumis melo L.) € uma das olericolas de maior importancia economica no Brasil. A Regido
Nordeste concentrou cerca 96% da produg@o nacional e 100% das exportacdes da fruta em 2020.
Concomitante ao sucesso da cultura na regido esta a ocorréncia de pragas que reduzem a producido e
qualidade dos frutos. Dentre as pragas que afetam o meloeiro, se destaca a mosca minadora (Liriomyza
sativae L.), causando muitas perdas na produg@o. Uma das alternativas para o controle dessa praga ¢ o
uso de cultivares resistentes, dentro de um programa de manejo da cultura. Para a obtencdo de cultivares
resistentes € preciso identificar as fontes de resisténcia e estudar sua heranga. Nesse sentido, o objetivo
do presente trabalho foi estudar a heranga da resisténcia a mosca minadora em meldo amarelo. Foi
realizada a infestagdo em gaiolas revestidas com tela antiafidica da populac¢do F2 ¢ familias F3 para a
reacdo a mosca minadora, sendo avaliado o numero de minas. As plantas permaneceram por 15 minutos
na presenca dos insetos para serem infestadas, sem chance de escolha. Apés estes procedimentos, as
mudas foram transferidas para a casa de vegetagdo e permaneceram por dois dias para inicio das
avaliagdes. Em cada gaiola tinha aproximadamente 200 casais com moscas minadoras. A analise
estatistica foi realizada através de um teste de Qui-quadrado utilizando o Programa R ao nivel de 5% de
significancia. Concluiu-se que a heranga da resisténcia em meldo amarelo a mosca minadora ¢ do tipo
monogénica com dominancia do alelo que confere resisténcia. Esse resultado facilita a introgressao do
alelo para resisténcia pelo uso de retrocruzamentos.

Palavras-chave: Cucumis melo L.; Liriomyza sativae L.; controle.
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A podridao do colo, causada por Macrophomina phaseolina (Tassi) Goid é uma das principais doengas
radiculares que afetam a cultura no meloeiro. A doenga é de dificil controle, pois o patdégeno produz
estruturas de resisténcia como clamidosporos, odsporos € esclerédios que permanecem no solo e restos
vegetais por varios anos. O uso de cultivares resistentes ¢ umas das melhores alternativas para
convivéncia com o referido patégeno, dentro de um programa de manejo da cultura. Para condugdo de
um programa de melhoramento visando a obtengdo de cultivares resistentes € necessario o conhecimento
da herancga envolvida na resisténcia do genitor doador. Em estudo de reagéo, o acesso de meloeiro Ag-
15591Ghana foi identificado como resistente a esse patdogeno. Nesse sentido, o objetivo do presente
trabalho foi estudar a heranca da resisténcia do referido acesso em cruzamento com o acesso Con-
Pat81Ko. Inicialmente foi obtida a geracdo F1, proveniente do cruzamento entre os dois genitores,
posteriormente foi obtida a geracdo F2 e retrocruzamento (RC11). As populagdes foram testadas quanto
a reacdo ao patogeno, seguindo-se a metodologia de inoculacdo do palito de dente. A avaliacdo foi feita
25 dias apos a inoculag@o, com base numa escala de notas de severidade que varia de 0 a 5, em que 0:
Assintomatica e 5: Mais que 50% dos tecidos infectados. Modelos genéticos foram testados usando a
maxima verossimilhanca em misturas de fung¢des de densidade normal. A partir das fungdes de
verossimilhanga para cada modelo, foi possivel compor testes de interesse, considerando diferentes
hipoteses. Por meio dos resultados, pode-se concluir que a heranca da resisténcia do acesso Ag-
15591Ghana € controlada por um gene maior com a presenca de efeito aditivo e de dominancia.

Palavras-chave: Cucumis melo L.; manejo; doengas radiculares.

Agradecimentos: UFERSA; CAPES; CNPq.

Revista RG News 7 (2), 2021 - Sociedade Brasileira de Recursos Genéticos 165



SIMPOSIO

REDE DE RECURSOS GENETICOS 10 a 12
VEGETAIS DO NORDESTE DE NOVEMBRO 2021

Recursos Genéticos Vegetais:
Inovacao com Sustentabilidade

Universidade Federal Rural do Semi-Arido
™M

HERANCA GENETICA DA RESISTENCIA POR ANTIXENOSE A
MOSCA-MINADORA DO ACESSO DE MELOEIRO CNPH 94-244

Ariana Veras de Aratjo'"; Elaine Facco Celin'"; Caique Duarte Batista’; Liliana Rocivalda
Gomes Leitdo*; Glauber Henrique de Sousa Nunes®; Fernando Antonio Souza de Aragio'?

'Embrapa Agroindustria Tropical. *Universidade Federal do Ceara. *Universidade Federal de Vigosa.
“Universidade Federal de Lavras. “Universidade Federal Rural do Semi-Arido.*E-mail do autor
apresentador: elainecelin@yahoo.com.br

Na evolugdo da interag@o planta-inseto, as plantas investiram em diversos mecanismos de defesa para
contornar as adversidades impostas constantemente, que resultou em uma variagdo natural de
resisténcia. Para o meloeiro (Cucumis melo L.), o germoplasma conservado ¢ fonte valiosa dessa
variabilidade genética, que pode ser acessada para obtencdo de genes favoraveis. Nesse contexto, uma
vez selecionado uma fonte de resisténcia ¢ imprescindivel o conhecimento da natureza genética nas
manifestacdes fenotipicas das caracteristicas de interesse, para que possam ser utilizadas de forma eficaz
no melhoramento da cultura, por exemplo, a resisténcia a mosca-minadora (Liriomyza sativae L.),
principal problema fitossanitario do meloeiro. Assim, o objetivo do estudo foi elucidar a heranca
genética por antixenose a mosca-minadora no acesso de meloeiro CNPH 94-244 (P;) em cruzamento
com o hibrido suscetivel ‘Goldex’ (P>). Inicialmente, com polinizacdo controlada foram obtidas as
geragoes filiais Fi, F2, RCi1 e RCi2. As plantas, pais e geragoes filiais, foram submetidas a infestagdo do
inseto em gaiola entomologica, utilizando seis moscas por planta durante 20 horas, em laboratorio.
Posteriormente, foram transportadas para casa de vegetacdo e, apos trés e oito dias foi quantificado o
numero de minas e pupas por planta, respectivamente. Os estudos genéticos foram baseados nas médias
e variancias nas diferentes gerag¢des (Pi, P2, Fi, F2, RCi; € RCi2). Com base nas médias da geracdo F;
houve interagdo alélica ndo aditiva no controle genético do nimero de minas ¢ de pupas por planta. O
modelo completo foi adequado para explicar a heranga dessas variaveis, sendo o efeito aditivo o mais
importante. A herdabilidade no sentido restrito foi alta para minas ¢ moderado para pupas por planta. A
heranca genética das variaveis analisadas na populagdio CNPH 94-244 x ‘Goldex’ tem natureza
quantitativa (poligénica), envolvendo de seis (minas por planta) ¢ a dez genes (pupas por planta).
Portanto, para introgressao dos alelos de resisténcia do acesso CNPH 94-244 métodos de melhoramento
mais complexo sdo necessarios, entretanto, por apresentarem herdabilidade restrita de moderada a alta,
as variaveis avaliadas podem ser utilizadas na sele¢do de individuos superiores, em geragdes
segregantes.

Palavras-chave: Cucumis melo; herdabilidade; germoplasma.

Agradecimentos: EMBRAPA, PPGAF-UFC, Funcap e Capes.
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MULTIPLICACAO in vitro DE HIBRIDOS DE ABACAXIZEIRO PARA
ENSAIOS DE VALIDACAO AGRONOMICA
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Vidigal Duarte Souza?

'Universidade Federal do Reconcavo da Bahia. “Embrapa Mandioca e Fruticultura. *E-mail da autora
apresentadora: beatrizfranca636@gmail.com

O Brasil é um dos principais centros de origem do abacaxi, 0 que garante ao pais posi¢do de destaque
em relagdo a diversidade genética da cultura. Essa variabilidade genética da suporte aos programas de
melhoramento e ao desenvolvimento de novas variedades para o mercado. No entanto, uma das
atividades a se realizar para o langamento de um novo material sdo os ensaios de validagdo agronomica,
que por sua vez, demandam uma grande quantidade de mudas. O objetivo deste trabalho foi realizar a
multiplicacdo in vitro de trés hibridos de abacaxi para obtengdo de material propagativo de qualidade
visando os ensaios mencionados acima. Para o estabelecimento in vitro foram utilizadas quatro plantas
dos trés hibridos: BRS Imperial, HT1 (hibrido ornamental) e N2 (ornamental). Foram removidas as
folhas do talo, lavados com detergente comercial antes da excisdo das gemas e sua posterior
desinfestagdo em camara de fluxo laminar sob condi¢des assépticas. A desinfestagdo consistiu no
tratamento das gemas com solucdo de etanol a 70% (v/v) por cinco minutos, seguida por imersdo em
solugdo de hipoclorito de s6dio com principio ativo de 2,0 a 2,5%, contendo trés gotas de detergente
Tween®, por 20 minutos, apds trés lavagens com agua destilada. Apos esse procedimento, as gemas
foram reduzidas, retirando-se o excesso de tecidos e posterior estabelecimento em tubos de ensaio
contendo meio nutritivo MS (MURASHIGE; SKOOG, 1962) suplementado 3 % de sacarose, 0,5 mg L-
1 de BAP, 0,01 mg L-1 de ANA e solidificado com 2,5 g L-1 de Phytagel® previamente autoclavado a
120 °C por 20 minutos. Os tubos de ensaio devidamente identificados foram distribuidos ao acaso em
sala de crescimento com condi¢des de incubagdo de 27 + 1 °C, fotoperiodo de 16 horas e densidade de
fluxo de fotons de 40 umol m-2 s-1. Aos 45 dias, avaliou-se: o nimero total de gemas, porcentagem de
gemas contaminadas (%), porcentagem de gemas oxidadas (%) e a porcentagem de gemas sobreviventes
(%). Foram realizados trés subcultivos sucessivos, em intervalo de 45 dias, avaliando-se o niimero de
brotos por explante. Os resultados mostraram que houve diferenca entre os hibridos subcultivados. A
cultivar BRS Imperial teve maior nimero de brotos, tendo 4610 brotos depois do terceiro subcultivo,
seguido do acesso Negro 2 com 502 brotos e hibrido torto com 51 brotos, deixando evidente uma forte
influéncia do gendtipo. Foi observado um aumento exponencial do niimero de brotos a cada subcultivo.

Palavras-chave: Ananas; micropropagacdo; subcultivos.
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OCORRIENCIA DE TRIPES Frankliniella brevicaulis EM HIBRIDOS DE
BANANEIRA ORNAMENTAL
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As bananeiras ornamentais podem ser utilizadas para jardinagem, mas também como flor de corte e
minifrutos para compor arranjos florais. Assim, a beleza dos frutos e flores € requisito importante para
o mercado, e qualquer tipo de dano pode inviabilizar a sua comercializag@o. Os tripes sdo insetos muito
pequenos que se alimentam de flores e frutos de diversas plantas cultivadas podendo causar crescimento
atrofiado, deformacdo de folhas e cicatrizes nos frutos, levando a redug@o do rendimento e da qualidade
para o mercado. Em bananeira, estes insetos causam puncturas na casca dos frutos que depreciam a sua
qualidade. A partir de uma caracterizagao de acessos do Banco de Germoplasma de Banana da Embrapa
Mandioca e Fruticultura foram identificados diversos acessos com potencial ornamental, os quais foram
utilizados para geragdo de hibridos. A maioria dos hibridos de bananeira ornamental gerados sdo
resistentes a Sigatoka amarela e murcha de fusarium, porém, nao existe informagao quanto a ocorréncia
¢ danos causados por tripes nestes hibridos. O presente estudo teve como objetivo avaliar os danos
causados por tripes Frankliniella brevicaulis em bananeira ornamental. Foram avaliados nove hibridos:
F6C2, F7C1, F7C6, F8C6, F13C11, F15C6, RM09, RM33 e RM38. Foram realizadas duas coletas
mensais da inflorescéncia masculina (coracdo) e de frutos de plantas que haviam emitido cacho ha 30
dias ou mais, durante 10 meses, abrangendo as quatro estagdes do ano. Para coleta dos tripes foram
retiradas as bracteas do coragdo (até a quarta bractea). Para avaliar os danos nos frutos, um fruto da
segunda penca ¢ um fruto da pentltima penca foram analisados mediante a contagem direta das
puncturas asperas ¢ manchas marrons com aréola através de observacdo em estereomicroscopio Leica.
Verificou-se que a ocorréncia de tripes nas plantas ¢ influenciada pela época do ano, sendo que a maior
probabilidade de auséncia de inseto ocorreu entre os meses de junho a setembro, periodo considerado
chuvoso e de temperaturas mais baixas (em média 22°C). A maioria dos insetos coletados (31,4%) foi
registrada no hibrido F8C6, que apresenta frutos e coracdo de colorag@o roxa, ¢ potencial de uso para
flor de corte, paisagismo ¢ plantas envasadas. Os hibridos F6C2, F7C1, F7C16 ¢ F8C6, com potencial
de uso para flor de corte, apresentaram o maior indice de dano nos frutos, com puncturas asperas e
manchas marrons com aréola na casca dos frutos. O hibrido F13C11, com frutos verde/roxo e corac¢do
vermelho, apresenta baixa incidéncia de danos por tripes, o que é importante para sua comercializagdo
uma vez que este hibrido ¢ indicado para a produ¢do de minifrutos.

Palavras-chave: Musa spp., Thipidae; Thysanoptera.
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OTIMIZACAO DAS CONDICOES DE PCR-ISSR PARA
AMPLIFICACAO DO DNA DE Cladosporium cucumerinum
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Queiroz Ambroésio'; Iona Santos Aratjo Holanda'
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Cladosporium cucumerinum é um patdogeno importante para as cucurbitaceas de modo que o
conhecimento sobre a diversidade genética desse agente fitopatogénico é de suma importancia para os
futuros programas de melhoramento genético de espécies de importancia econdmica, bem como para
caracterizacdo e avaliacdo de germoplsama para resisténcia ao mesmo. O objetivo deste trabalho foi
otimizar e estabelecer um protocolo visando elevar a qualidade e quantidade do DNA extraido do fungo
Cladosporium cucumerinum reproduzidos em meio de cultura BDA (Agar Batata Dextrose). O
marcador molecular ISSR (Inter Sequéncia Simples Repetida) é baseado em PCR e amplifica
fragmentos de DNA entre duas regides idénticas e repetidas de microssatélites. Esses marcadores sdo
eficientes em sua utilizagdo em relagdo a outros marcadores de DNA por ndo requererem conhecimento
prévio da sequéncia do DNA a ser amplificada e por produzirem fragmentos multilocos com alto
polimorfismo e com grande reprodutibilidade. O isolado de Cladosporium cucumerinum foi repicado
em meio BDA, e da colonia pura foi extraido o DNA através do método SDS através do tampao (SDS
2% e 3%; Tris-HCI 100mM pH 8,0; NaCl 500 mM; EDTA 50mM e B-mercaptoetanol 0,6%). O DNA
foi quantificado através de eletroforese em gel de agarose a 1%. O primer ISSR utilizado foi o
DiGA3’RC, testado nas concentragdes 5 uM, 7 uM e 10uM. O programa de PCR utilizado foi: um ciclo
inicial a 94°C por 4 min, para desnaturacdo de toda a fita dupla de DNA, e 40 ciclos subsequentes com
desnaturag@o a 94°C por 40 segundos; 50°C temperatura de anclamento por 40 segundos; ¢ extensdo a
72°C por 1 min, para a sintese da cadeia complementar; e apos o término dos ciclos, seguiu-se com a
temperatura, a 72°C por 2 min, de extensdo final. Os produtos da reagdo foram submetidos a eletroforese
em gel de agarose a 2% corado com brometo de etidio (SuL./100mL), tampao TBE 1X a 120 volts, por
120 minutos. O gel foi visualizado e registrado em fotodocumentador na presen¢a de luz UV. Das trés
concentragcdes de primer testadas, verificou-se que a amostra que apresentou melhor padrdo de
amplificagdo foi a submetida a uma concentragdo 7 uM do primer, quando comparada as outras
concentragdes, sendo considerada a mais eficiente. Os resultados apresentados nesse trabalho sdo
importantes para futuros trabalhos moleculares com a espécie fungica avaliada, ja que as condi¢des da
PCR sdo importantes para a realizagao dos estudos genéticos da espécie.

Palavras-chave: marcador molecular, Inter Sequéncia Simples Repetida, extragdo de DNA.
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PRE-MELHORAMENTO NO CONTROLE DA ANTRACNOSE EM
FEIJAO-FAVA
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da Silva'; Angela Celis de Almeida Lopes'; Regina Lucia Ferreira Gomes'

'Universidade Federal do Piaui. *E-mail do autor apresentador: vitor@ufpi.edu.br

Os recursos genéticos detém a variabilidade genética necessaria para evitar perdas econdmicas em
decorréncia de intempéries climaticas, doencas e pragas que se apresentam como desafios para a
humanidade. Nas atividades de pré-melhoramento, utiliza-se os recursos genéticos para a identificagdo
de caracteres de interesse em germoplasma exotico ou em populagdes ndo submetidas aos processos de
melhoramento, e sua posterior incorporagdo em cultivares. O feijdo-fava (Phaseolus lunatus L.) ¢ uma
leguminosa que fornece seguranca alimentar e renda complementar aos pequenos produtores. Contudo,
o seu cultivo apresenta baixo rendimento, relacionado a varios fatores, dentre os quais, as doengas em
campos de produgdo, sendo a antracnose, a principal. Assim, objetivou-se realizar cruzamentos em
feijdo-fava, entre acessos resistentes a antracnose com acessos apresentando padrdo comercial de
sementes, determinando os efeitos da temperatura média ¢ da umidade relativa do ar no percentual de
pegamento dos cruzamentos. O experimento foi realizado na Universidade Federal do Piaui (UFPI), na
cidade de Teresina - PI, em casa de vegetagdo com sombreamento de 50%, entre os meses de abril e
agosto de 2021. Foram utilizados sete acessos de feijdo-fava com resisténcia a antracnose (UFPI-832,
UFPI-1000, UFPI-1001, UFPI-1002, UFPI-1299, UFPI-1266 ¢ UFPI-1246) e trés com padrdo comercial
de sementes (UFPI-251, UFPI-860 ¢ UFPI-862), pertencentes ao Banco de Germoplasma de Phaseolus
da UFPI. Durante o periodo de cinco meses, realizou-se 614 cruzamentos, identificados com etiqueta e
com registro da temperatura e umidade relativa do ar no momento da manipulacdo. Na analise dos dados,
utilizou-se o coeficiente de correlagdo de Pearson. Foram obtidas 34 vagens provenientes de
cruzamentos, correspondendo a 5,53% de pegamento total, sendo que o maior nimero de vagens ocorreu
em maio e a maior porcentagem de pegamento, em junho (11,25%), indicando que temperaturas médias
acima de 30 °C s@o pouco favoraveis ao pegamento dos cruzamentos, sendo a temperatura média de
29,7 °C e a umidade relativa do ar média de 64%, as condi¢des em que se obteve a maior porcentagem
de pegamento. Houve correlagdo entre temperatura e porcentagem de pegamento, o que nio foi
verificado entre a umidade relativa do ar e porcentagem de pegamento.

Palavras-chave: Phaseolus lunatus L.; Colletotrichum; elementos climaticos.
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Revista RG News 7 (2), 2021 - Sociedade Brasileira de Recursos Genéticos 170



—~

SE N3,
3 >

EdsiMPOsSIO =
REDE DE RECURSOS GENETICOS 10al
VEGETAIS DO NORDESTE DE NOVEMERO 2021

Recursos Genéticos Vegetais:
Inovacao com Sustentabilidade

Universidade Federal Rural do Semi-Arido
™M

PRODUCAO DE GRAOS SECOS DE GENOTIPOS DE FEIJAO-CAUPI
AVALIADOS EM BELA CRUZ, CEARA
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O feijao caupi-caupi [ Vigna unguiculata (L.) Walp.] é uma das fontes alimentares mais importantes ¢
estratégicas para as regides tropicais e subtropicais do planeta. Na regido Nordeste do Brasil, o estado
do Ceara se destaca por apresentar a maior area plantada e a segunda maior produgéo, porém, uma das
menores produtividades. Dentre os principais fatores que limitam a produtividade do feijdo-caupi no
Ceara, merecem énfase o emprego de cultivares tradicionais com baixa capacidade produtiva ¢ a adogao
de cultivares recomendadas para outra regido. Neste sentido, mostra-se relevante a condugdo de estudos
visando selecionar gendtipos superiores tanto para uso em programas de melhoramento quanto para o
cultivo em locais e/ou regides especificas. Portanto, objetivou-se com este trabalho, avaliar o
desempenho produtivo de 15 gendétipos de feijdo-caupi quanto a produgdo de graos secos, nas condigdes
de Bela Cruz, no Ceara. Utilizou-se o delineamento em blocos completos casualizados com quatro
repetigdes. A parcela experimental foi constituida por quatro fileiras de 5 m de comprimento, sendo
consideradas uteis as duas fileiras centrais. A semeadura foi realizada com trés sementes por cova,
deixando-se ap6s o desbaste, duas plantas por cova, resultando em uma populac¢do de 160 mil plantas
ha™'. Utilizou-se o sistema de irrigacio localizada por gotejamento, aplicando-se uma lamina de irrigacdo
média de 6,0 mm dia™. As irriga¢gdes foram iniciadas apds o plantio e suspensas dez dias antes da
colheita. Foram avaliadas as seguintes caracteristicas: nimero de vagens por planta, nimero de graos
por vagem, massa de 100 grios e rendimento de grdos. Os dados obtidos foram submetidos a analise de
variancia e as médias foram agrupadas pelo teste de Scott-Knott, ao nivel de 5% de probabilidade. As
analises foram processadas utilizando o programa computacional Genes. Verificou-se diferenca
significativa (p<0,01) para todos os caracteres avaliados, indicando a existéncia de variabilidade entre
os genotipos. Os genotipos BR 17-Gurguéia, BRS Pajeu, BRS Potengi e Pingo-de-Ouro-1-2
apresentaram maiores médias para rendimento de grios secos ¢ se destacaram quanto a maioria dos
componentes de producdo avaliados.

Palavras-chave: Vigna unguiculata; rendimento de graos; melhoramento vegetal.
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SELECAO DE MARCADORES RAPD POLIMORFICOS EM ACESSOS
DE FEIJAO-CAUPI
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O cultivo do feijdo-caupi (Vigna unguiculata (L) Walp) apresenta grande importancia socioecondmica
para o Brasil. Em um programa de melhoramento genético, a caracterizagdo genética de acessos do
germoplasma € essencial para selecionar genotipos com caracteristicas agronomicas de interesse. Nesse
contexto, a caracteriza¢do genética por marcadores de DNA, tal como os marcadores RAPD (Random
Amplified Polymorphic DNA) ganha maior confiabilidade por ndo sofrer influéncia do ambiente. Dessa
forma, o objetivo desse trabalho foi selecionar marcadores RAPD polimérficos para estudo da
caracterizacdo molecular de acessos de feijado-caupi provenientes do banco de germoplasma da
Universidade Federal Rural do Semi-Arido — UFERSA. O DNA de dois acessos de feijao-caupi foi
extraido pelo método CTAB e quantificado através de eletroforese em gel de agarose a 1% a uma
voltagem de 100V por 90 minutos. Posteriormente o gel foi visualizado e registrado em
fotodocumentador na presenga de luz UV. Para o teste de polimorfismo, 25 primers RAPD das séries
OPA ¢ OPM foram testados. Cada reacdo de amplificacdo contendo um volume final de 13uL foi
composto por 1X Taq Buffer MgCl 2, 0,16mM dNTP, 1U/uL Taq DNA Polimerase (Cellco), 0,76uM
primer e 30ng de DNA. As reag¢des foram amplificadas em termociclador automatico. Os produtos da
reacdo foram aplicados em gel de agarose a 1% e submetidos a eletroforese e registro nas mesmas
condi¢des utilizadas para quantificagdo. O polimorfismo foi analisado como presenga ou auséncia da
banda amplificada entre as duas amostras utilizadas. Dos 25 primers utilizados, 130 bandas foram
amplificadas, 41 loci polimorficos e 89 monomorficos. Dos 10 marcadores da série OPM testados,
apenas os iniciadores OPMO04 (66,7%), OPMO05 (57,1%) ¢ OPMO07 (62,5%) apresentaram bandas
polimorficas. Quando comparados com os 15 marcadores da série OPA testados, houve uma maior
eficiéncia na geracdo de bandas, resultando em 10 iniciadores com informativo polimérfico OPAO1
(66,7%), OPA02 (20%), OPA04 (66,7%), OPAO5 (50%) OPAO7 (62,5%), OPAI11 (16,7%), OPA14
(33,3%), OPA15 (16,7%), OPA16 (25%) e OPA18 (66,7%). Com o resultado do teste de polimorfismo,
foram selecionados sete marcadores com melhores resultados o OPM04, OPMO05, OPMO07, OPAO1,
OPA04, OPAO7 e OPA1S, os quais serdo utilizados em um nimero maior de acessos de feijao-caupi
para futuros estudos de caracterizagdo molecular da espécie, resultando assim em economia de tempo e
recursos em estudos futuros.

Palavras-chave: Marcador de DNA; polimorfismo; feijdo-caupi.
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SELECAO DE POPULACOES DE FEIJAO-FAVA UTILIZANDO
INDICES DE SELECAO
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Estudos relacionados a cultura do feijao-fava (Phaseolus lunatus L.) ainda sao insuficientes no Brasil,
principalmente na area de genética e melhoramento. Uma maneira de aumentar a chance de éxito de um
programa de melhoramento ¢ através da sele¢@o simultanea de um conjunto de caracteres de importancia
econdmica. Com isso, objetivou-se predizer os ganhos genéticos por indices de sele¢do em populagdes
de feijao-fava. Foram avaliadas seis popula¢des Fs de feijao-fava de porte determinado, de fevereiro a
agosto de 2021. Na caracterizagdo morfoagronomica, utilizou-se 11 caracteres, sendo eles altura da
planta (ALT), nimero de vagem por planta (NVP), peso de dez vagens (P10V), comprimento da vagem
(CV), largura da vagem (LV), espessura da vagem (EV), 16cus por vagem (LCV), sementes por vagem
(SV), comprimento da semente (CS), largura da semente (LS) e espessura da semente (ES). Os
pardmetros genéticos foram estimados com base na analise de varidncia e os ganhos foram preditos com
base nos indices de selecdo de Smith & Hazel, Mulamba & Mock, Subandi et al., Williams e Elston.
Considerando os parametros genéticos estimados, verificou-se que as variaveis NVP e ALT
apresentaram maior varidncia genotipica com 645,98 ¢ 135,71, respectivamente, ¢ altos valores de
herdabilidade para as variaveis NVP e LCV, correspondentes a 92,55 ¢ 88,48%, respectivamente. O
indice de Subandi et al. destacou-se com o maior valor de ganho total 119,25%, seguido do indice de
Williams (89,17%) e do indice de Elston (72,00%). No ranqueamento, para o indice de Smith & Hazel,
foram selecionadas as populagdées H25, H5086, HO1, H81 ¢ H94, no de Mulamba & Mock foram
selecionadas H5086, H25, H81, HO1 e H46, no de Subandi et al., H5086 ¢ H25, no de Williams, H5086,
H25 ¢ H81 e no indice de Elston as populagdes H5086, H25, H81 e HO1. As estimativas dos parametros
genéticos obtidos expressam a existéncia de variabilidade genética e potencial seletivo entre as
populagoes Fs de feijao-fava. Os indices de Subandi et al. ¢ Williams resultaram em maiores ganhos
para as populagdes estudadas em feijao-fava, nas caracteristicas consideradas. As populacdes H5086 ¢
H25 mostraram-se promissoras para serem mantidas no programa de melhoramento de feijao-fava.

Palavras-chave: Phaseolus lunatus L.; ganhos de sele¢do; melhoramento em autdgamas.
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SELECAO DE PROGENIES DE FEIJAO-FAVA COM PADRAO
COMERCIAL DE SEMENTES
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O feijao-fava apresenta importancia econdmica e social para o Nordeste brasileiro, pois 0s pequenos
agricultores o utilizam como fonte de subsisténcia. No entanto, a baixa produtividade da fava ¢ atribuida
ao fato de parte da producdo ser oriunda do trabalho desses pequenos agricultores que, dentre outros
motivos, ndo utilizam cultivares melhoradas. Nesse sentido, o objetivo do presente trabalho foi
selecionar progénies F, de feijao-fava com habito de crescimento determinado, precoce e com padrdo
comercial de semente. O experimento foi realizado em telado, com 34 gendétipos (sete genitores e 27
progénies F») de feijdo-fava, em delineamento inteiramente casualizado, sendo utilizado o método SSD
(single seed descent) de fevereiro a agosto de 2021. A caracterizacdo morfoagronomica foi realizada
com base em 30 descritores quantitativos e qualitativos. Para a avaliagdo dos dados, foi realizado a
correlagdo de Pearson e a analise de componentes principais (ACP), por meio do programa
computacional R. As correlagdes de Pearson apresentaram relagdes lineares positivas entre os diferentes
caracteres quantitativos. Ademais, verificou-se elevada magnitude das relagdes fenotipicas entre as
variaveis: numero de dias até a maturagdo (NDM), nlimero de dias até o aparecimento de vagens
(NDAV) e numero de dias até a floragao (NDF), sendo essas correlagdes positivas e significativas. Foi
observada correlagdo positiva e significativa entre o comprimento das vagens (CV) com os caracteres
comprimento da semente (CS), nimero de sementes (NS) e largura da vagem (LV), evidenciando que
quanto maior o comprimento da vagem, maior o comprimento ¢ o nimero de sementes ¢ a largura da
vagem. As analises de ACP mostraram que os caracteres relacionados com as vagens, sementes ¢ o ciclo
da planta foram os que mais contribuiram para a diversidade genética entre os acessos estudados,
apresentando assim maiores vetores. A progé€nie 61 destacou-se por apresentar caracteristicas desejaveis
para os programas de melhoramento genético, como vagens ¢ sementes grandes, além de cor padrao de
semente.

Palavras-chave: Phaseolus lunatus L.; melhoramento genético; correlagdes de Pearson.
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SELECAO DE PROGENIES DE FEIJAO-FAVA RESISTENTES A
ANTRACNOSE
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O feijdo-fava ¢ uma leguminosa que é consumida em varios estados do Brasil e ¢ utilizada pelos
pequenos agricultores como fonte de subsisténcia. Todavia, devido a ocorréncia de pragas e a infec¢do
por diversos tipos de doencas, a produtividade da fava é reduzida e¢ a qualidade dos grios ¢ afetada.
Nessa perspectiva, uma das principais doengas que acomete as plantagdes de feijdo-fava é a antracnose,
a qual pode ser causada pelo fungo Colletotrichum truncatum. Nesse contexto, o objetivo do presente
trabalho foi selecionar progénies de feijdo-fava resistentes a antracnose. O experimento foi conduzido
no telado do laboratdério de Fitossanidade, CCA, UFPI, com 27 progénies F», em delineamento
inteiramente casualizado, sendo a parcela constituida por uma planta, no periodo de fevereiro a abril de
2021. A inoculagdo do fungo C. truncatum foi feita em cada planta, em igual estigio de
desenvolvimento, aos 40 dias de semeadura. Apos a inoculagdo, as plantas foram acondicionadas em
um saco plastico no intuito de promover uma camara Umida por 24 h, gerando assim condi¢des
satisfatorias para colonizacdo do fungo. A avaliagdo dos sintomas foi efetuada com cinco e sete dias
apos a inoculagdo, de acordo com uma escala de notas, em que um indica resisténcia e cinco,
susceptibilidade. Para a realizacdo da analise de variancia (ANAVA), os dados da severidade foram
transformados por Vx+1 para obter normalidade dos erros e homogeneidade da varidncia dos
tratamentos, sendo posteriormente agrupadas pelo teste proposto por Scott e Knott (p<0,05). As analises
foram realizadas através do programa computacional R. De acordo com os resultados obtidos pelo teste
de comparagdo entre as médias de severidade e reacdo das progénies de feijado-fava a C. truncatum,
verificou-se a formagdo de dois grupos (A e B). Com relagdo a avaliagdo feita com cinco e sete dias, das
27 progénies estudadas, 17 pertenceram ao grupo “A”, com severidade variando de 2,30 a 1,91, sendo
classificadas como altamente susceptiveis (AS). As outras progénies pertenceram ao grupo “B”, com
severidade variando de 1,82 a 1,41, e foram classificadas como sendo moderadamente susceptiveis (MS)
e resistentes (R). A partir do agrupamento de Scott-Knott, foram classificadas como sendo resistentes
algumas progénies do grupo “B” na avaliagdo feita com sete dias ap6s a contaminacdo das plantas, tais
como: 12, 39 e 51. Estas progénies, resultantes de genitores resistentes a antracnose, mostraram ter
herdado a caracteristica de resisténcia ao C. truncatum. Outras progénies, resultantes de genitores
susceptiveis ao fungo, mostraram-se altamente susceptiveis, como: 9, 36 ¢ 15.

Palavras-chave: Phaseolus lunatus L.; resisténcia genética; Colletotrichum truncatum.
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A possivel redugdo da diversidade genética pode representar problemas de perda da seguranga
alimentar, quando sdo consideradas as grandes culturas alimentares ¢ de importancia social, como o
milho. Com vistas a adaptagdo as mudangas climaticas e as adversidades ambientais naturais ¢
importante variedades que apresentem maior produtividade e maior resisténcia aos fatores bidticos e
abidticos. Em face disso, as variedades tradicionais podem ser utilizadas na qualidade de fontes
genéticas no enriquecimento da biodiversidade. Assim, a possivel perda desses materiais locais, pode
acarretar em ameaga para o suprimento alimentar. Por sua vez, no caso vertente, o melhoramento
participativo representa um importante componente do manejo da diversidade genética das plantas de
milho, no ambito do resgate, da avalia¢do, da caracterizagdo, da selegdo e da conservagdo desses
recursos na natureza. O objetivo deste trabalho foi realizar a selecdo massal da populacdo de milho
crioulo na zona Norte do estado do Ceara. A populacdo denominada Doce do Boqueirdo vinha sendo
melhorada pelos agricultores da comunidade do Boqueirfo com a lideranga do agricultor Jose Carlos
Ferreira desde 1978. Esta variedade é detentora do caractere “stay green” ou senescéncia retardada que
¢ associado a resisténcia a seca ¢ a0 aumento da produtividade dos grios. Dois fatores sdo responsaveis
pela eficiéncia da selegdo massal efetuada na variedade Milho Doce do Boqueirao: a) conhecimento que
os agricultores tém de suas populagdes, b) presenga de alta variabilidade genética inerente de uma
populagdo crioula. Em 2017 a Embrapa iniciou selecdo massal estratificada na area do agricultor, 80
espigas foram selecionadas. Em 2018 estas espigas selecionadas foram plantadas tanto na area
experimental do agricultor como na Embrapa Caprinos onde apenas 44 espigas foram selecionadas. Em
2019, as 44 espigas foram avaliadas em teste de progé€nies na area do agricultor, sendo que apenas 23
progénies que apresentaram producdo superior ao Ciclo Original da selecdo em pelo menos 10% foram
selecionadas.

Palavras-chave: Zea mays L.; variabilidade genética; melhoramento vegetal.
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SELECAO RECORRENTE ENTRE FAMILIAS DE IRMAOS
COMPLETOS DE MILHO PIPOCA NO CARIRI CEARENSE
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O milho pipoca tem despertado interesse de melhoristas para o desenvolvimento de programas de
melhoramento genético de cultivares nacionais, adaptadas as diferentes regides do Brasil. Nesse sentido,
o presente trabalho teve como objetivo estimar o ganho genético no segundo ciclo de seleg@o recorrente
intrapopulacional em familias de irmdos completos, por meio de indices de sele¢do. O segundo ciclo
comegou com a obtengdo de 210 familias de irmdos completos da populagao de polinizagdo aberta “Iva”,
através de cruzamentos manuais, realizado no ano de 2017. As progénies foram avaliadas nos anos
agricolas de 2018 e 2019, no campo experimental da Universidade Federal Cariri, Campus Crato-CE,
com delineamento em blocos casualizados com duas repetigdes dentro de ‘sets’. Para fins de avaliacdo,
foi aferida a altura de planta (AP) e altura de espiga (AE), nimero de espigas (NE), rendimento de graos
(RG), capacidade de expansdo (CE) e volume de pipoca (VP). Os dados foram submetidos a analise de
variancia pelo teste F e estimado os parametros genéticos e fenotipicos. As predigdes dos ganhos por
selecdo foram obtidas pelos indices de Mulamba ¢ Mock ¢ de Smith e Hazel. Avaliando o indice de
selecdo de Smith e Hazel nao foi possivel prever ganhos simultineos para CE. Por sua vez, o indice de
selecdo de Mulamba e Mock, com o peso econdmico PA (peso arbitrario por tentativa), proporcionou o
maior ganho simultdneo para capacidade de expansdo (9,88 %) e para RG (13,64 %). Sendo assim, com
base neste peso, foram selecionados 40 genétipos superiores para recombinacdo e sdo esperados os
ganhos citados acima no segundo ciclo de sele¢do da populagdo de milho-pipoca “Iva”.

Palavras-chave: Zea mays L.; indice de selecdo; ganhos genéticos;
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SOBREVIVENCIA DE ENXERTOS DE ARAUCARIA EM VIVEIRO
COM MATERIAIS GENETICOS DE QUATRO ESTADOS
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A Araucaria angustifolia (Bert.) O. Ktze é uma espécie de grande importancia socioeconOmica ¢
ambiental, especialmente na regido Sul do Brasil. Nos tltimos anos ganhou importancia a clonagem da
espécie com objetivo principal para produzir pinhdes e viabilizar programas de melhormanento e
conservagdo da espécie. Com a enxertia é possivel reduzir de forma significativa o inicio da floracdo e
com isso antecipac¢do na producdo de pinhdes. O objetivo do trabalho foi avaliar a sobrevivéncia de
enxertos por borbulhia de placa em viveiro, por meio de diferentes clones provenientes de quatro estados
do Brasil: Minas Gerais, Sao Paulo, Parana e Santa Catarina. O trabalho foi desenvolvido em estufa com
cobertura plastica no viveiro do Centro de Pesquisa para Agricultura Familiar/Epagri/Cepaf/Chapeco,
SC. Os porta-enxertos da araucaria foram feitos por propagacdo seminal, produzidos em sacolas
plasticas com aproximadamente cinco litros de volume, com substrato comercial florestal. No momento
da enxertia, os porta-enxertos de aproximadamente 20 meses de idade, tinham alturas entre 0,8 m e 1,2
m ¢ didmetros no local da enxertia entre 8 mm ¢ 15 mm. O material genético para a realizagdo das
enxertias foi coletado no jardim clonal da Embrapa Florestas, Colombo, PR, e acondicionado em caixas
térmicas com gelo para o transporte. Para a realizagdo dos enxertos foram utilizadas borbulhas de seis
materiais genéticos do estado de Santa Catarina, sete do Parana e trés de cada estado de Sao Paulo e
Minas Gerais. O método utilizado na enxertia foi o de borbulhia de placa. A avaliacdo da sobrevivéncia
da enxertia foi realizada 180 dias apos a sua realizag@o, sendo contadas as plantas pegas de cada material
genético. Para avaliar a diferenca de pegamento dos enxertos entre os Estados, os dados de proporgao
foram submetidos & analise de varidncia ¢ as médias agrupadas pelo teste de Scott-Knott. A
sobrevivéncia dos enxertos provenientes das borbulhas dos estados do Parana, Minas Gerais e Sdo Paulo,
que apresentaram percentual de sucesso de 94,4%, 93,0% e 86,0%, respectivamente, diferiram das de
Santa Catarina que apresentou 71,0%. Conclui-se que a procedéncia dos materiais genéticos pode
interferir no sucesso da enxertia por borbulhia de placa da araucaria.
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TEORES DE PIGMENTOS FOLIARES EM LINHAGENS DE FEIJAO
CAUPI CULTIVADAS EM FEIRA DE SANTANA, BAHIA
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O feijao-caupi (Vigna unguiculata (L.) Walp), conhecido por feijdo-macassar ou feijdo-de-corda, € uma
das alternativas de fonte de renda e alimento basico para muitos produtores da Regido Nordeste do
Brasil, sendo consumido na forma de grdos maduros ou verdes. Apresentando adaptabilidade as
condi¢des adversas em regides aridas, torna-se necessario avaliar linhagens de caupi com maior
potencial para o Nordeste, atribuindo as avaliagdes ndo somente as caracteristicas produtivas, mas
também ligadas a fisiologia vegetal das plantas, como o indice de clorofila, de forma a assegurar seu
cultivo na regido. Dessa forma, este trabalho teve como objetivo avaliar o indice de clorofila de 20
linhagens de feijdo-caupi de porte ereto cultivadas em condi¢des de sequeiro, no municipio de Feira de
Santana — Bahia. O experimento foi instalado no Horto Florestal da Universidade Estadual de Feira de
Santana, Bahia. Foram avaliadas 20 linhagens de feijao-caupi do tipo ereto, em um ciclo de produgdo.
O delineamento experimental foi em blocos casualizados, com 20 tratamentos ¢ quatro repetigdes. A
parcela foi representada por quatro fileiras de 5,0 m, com espagamento entre plantas de 0,25 m. As
sementes foram obtidas através da EMBRAPA Meio Norte. Aos 70 dias aferiu-se o indice de clorofila a
(CLA), b (CLB), a relagéo entre a CLA e CLB (a/b) e total, utilizando o medidor portatil de clorofila
Falker modelo-CFL1030. Os dados foram submetidos a analise de variancia ¢ o agrupamento das médias
pelo teste Scott-Knott a 5% utilizando o programa Sisvar® 5.3. A analise de variancia demonstrou ampla
variag@o em relacdo aos caracteres avaliados, verificando-se diferencas significativas para os indices de
clorofila B e na relagdo entre clorofila a/b entre as linhagens e cultivares trabalhadas. Para a CLB, a
cultivar BRS Itaim apresentou a maior média entre as linhagens trabalhadas com valor 26,357 e a menor
média obtida na linhagem MNC04-792F-144 (14,317). O aumento da clorofila B é um importante
mecanismo de adaptacdo a condicdo de menor intensidade luminosa, pois capta energia de outros
comprimentos de onda transferindo-a para a clorofila A, que efetivamente atua na fotossintese. Para a
relacdo a/b, as linhagens MNCO04-782F-104 ¢ MNCO04-792F-144 apresentaram valores
significativamente superior quando comparado as plantas das cultivares. As linhagens de caupi
demonstraram alteragdes na quantidade de pigmentos foliares nas condigoes de Feira de Santana,
destacando-se como potencialmente adaptadas para o cultivo na regido as linhagens MNC04-782F-104
e MNCO04-792F-144.
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TRIAGEM DE INICIADORES RAPD POLIMORFICOS PARA ENSAIO
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O meldo (Cucumis melo L.) ¢ uma cultura que evidencia o Nordeste brasileiro como principal polo
produtor do pais, caracterizando-se como cultivo de importancia econdmica e agrondmica nacional. Ao
longo do seu cultivo, a espécie € vulneravel a doengas fiingicas que reduzem seu potencial produtivo e
o fitopatdégeno Rhizoctonia solani, se mostra como um agente causador de perdas e prejuizos ao
meloeiro. O objetivo desse trabalho foi identificar marcadores de DNA Polimérficos Amplificado ao
Acaso (RAPD) que possam contribuir com ensaios futuros de variabilidade genética desse organismo
para auxiliar na avalia¢do do germoplasma conservado, bem como no melhoramento do meloeiro para
resisténcia ao fitopatdgeno. O material gendmico fingico foi extraido seguindo o protocolo Dodecil
Sulfato de So6dio com modificagdes, sendo adicionados 700 uL de tampéo de extracdo (10% SDS, 100
mM Tris-HCI pH 8,0, NaCl 500 mM, EDTA 50 mM, 0,6% B-mercaptoetanol e q.s. dgua ultrapura).
Posteriormente, 40 iniciadores RAPD foram analisados conforme seu nivel de polimorfismo e
caracteristicas de bandas amplificadas. As reagdes foram realizadas em volumes finais de 25 pL
contendo 10 ng do DNA; 0,2 uM do primer; 2 mM de dNTP; soluc¢do tampao de Buffer 1x (50 mM de
KCI; 200 mM de Tris-HCI, pH 8,4); 1,5 Mm de MgClI2; 1 U de Tag DNA polimerase. A Reacdo
Polimerase em Cadeia (PCR) foi produzida com etapa inicial de desnaturacdo a 94 °C por quatro
minutos, seguida de 35 ciclos a 94 °C por 40 segundos, com temperatura de anelamento de cada iniciador
por 40 segundos ¢ 72 °C por um minuto, com etapa final de extensdo a 72 °C por cinco minutos. Os
produtos de PCR foram submetidos a eletroforese em gel de agarose a 1,5%, corados com brometo de
etideo e fotodocumentados. Como resultados, constatou-se que 27 iniciadores ndo amplificaram ou
obtiveram baixos niveis de amplificacdes e/ou ndo reprodutiveis, sendo escolhidos apenas 13
iniciadores. No total 44 bandas foram amplificadas, com média de 3,38 bandas por iniciador, onde 11
foram polimorficas, gerando 25% de polimorfismo. Dos 13 iniciadores analisados, seis apresentaram
100% de polimorfismo. O iniciador menos eficiente foi 0 OPD-13 (com 1 banda de DNA). Dois
iniciadores apresentaram maior quantidade de bandas amplificadas, o OPD-08 (com seis bandas de
DNA) e OPM-01 (com sete bandas de DNA) sendo o iniciador OPM-01 mais informativo. A constatacio
da taxa de polimorfismo observada pode ser justificada pela presenca de variagdo genética entre os
isolados de R. solani. Os dados alcangados com esse estudo sdo importantes pois serdo uteis em futuros
estudos da espécie.
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O feijdo-caupi é uma das principais leguminosas tropicais de grdos, com excelentes propriedades
nutricionais e nutracéuticas. Pesquisas de melhoramento genético dessa espécie tém inicio com
hibridagdes controladas para obtencdo de variabilidade genética em populagdo base e posterior sele¢do
dos melhores individuos. Objetivou-se com esse trabalho caracterizar progénies de uma populagdo base
de feijao-caupi (Vigna unguiculata (L.) Walp.) para caracteres biométricos de sementes. Os tratamentos
foram constituidos de 400 progénies, de uma geragdo F2 de feijdo-caupi, pertencentes ao Banco de
Germoplasma Ativo de Caupi da Universidade Federal do Ceara, provenientes da autofecundagdo de F1
¢ obtida do cruzamento entre os genitores CE:999 x BRS Jurud. Foram avaliados os seguintes caracteres
biométricos das sementes: comprimento, largura e espessura. Para o calculo das variancias residuais,
utilizaram-se duas testemunhas adicionais, os genitores. O experimento foi analisado em delineamento
inteiramente casualizado, com quatro repeticdes de 25 sementes. Os dados foram submetidos a analise
de variancia e as médias foram agrupadas pelo teste de Scott-Knott, a 5% de probabilidade. O caractere
comprimento das sementes (0,73 — 1.12 cm) apresentou maior variabilidade entre as sementes avaliadas,
formando 34 classes, seguido da largura das sementes (0.51 —0.86 cm), com 27 e espessura das sementes
(0.41 — 0.64 cm), com 20 classes. A detecgdo da variabilidade existente dentro da familia, permite a
selegdo de progénies com sementes grandes. E possivel praticar sele¢io dentro desta familia, para dar
continuidade ao Programa de Melhoramento de feijado-caupi para caracteres de sementes, em vista da
ampla variabilidade encontrada.
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