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RESUMO

O conhecimento sobre os parametros genéticos, a identificacdo de locos de caracteristicas
quantitativas (QTL) e a selecdo assistida por marcadores t€ém grande importincia para o
melhoramento genético vegetal. Objetivou-se com o presente estudo avaliar o potencial de
producdo de oitenta e quatro clones de cajueiro, estimar pardmetros genéticos e identificar
QTLs associados a altura da planta, diametro da copa, antracnose, mofo-preto, nimero de
flores hermafroditas/panicula e peso da castanha. Considerando estes objetivos, dois
experimentos foram conduzidos em dois locais (Pacajus e Paraipaba), no estado do Cear4,
Brasil. Os experimentos foram conduzidos em delineamento de blocos casualizados com duas
repeticoes e duas plantas por parcela. As caracteristicas foram avaliadas nos anos 2009, 2010
e 2011. A identificagdo dos QTLs candidatos foi realizada utilizando os métodos de
mapeamento ndo-paramétrico, mapeamento por intervalo e mapeamento de QTLs multiplos.
Os resultados permitem observar apresenca de variabilidade genotipica na geracdo F; para
todos os caracteres avaliados, com alto potencial para selecio de gendtipos superiores, com
resisténcia a antracnose e ao mofo-preto, altas producdes de flor hermafrodita/panicula e de
castanha. Os clones da geracdo Fy: 1, 16, 17, 41, 57, 65, 76 e 78 foram considerados os mais
promissores para as caracteristicas analisadas. A andlise conjunta indicou a presenca de
interacdo gendtipo x ambiente para todas as caracteristicas estudadas. H4 presenca de QTLs
para todos os caracteres avaliados, explicando entre 2,16% a 19,47% da variacao fenotipica
total nos caracteres diametro de copa e flores hermafroditas, respectivamente. As andlises de
QTL ao longo dos anos e locais revelaram efeitos importantes da interacdo genotipo x
ambiente na deteccdo de QTL. Este resultado concorda com as diferencas encontradas na
média das caracteristicas ao longo dos anos e locais, estando relacionada, entre outras causas,
a alternancia de alguns clones (gendtipos) para as caracteristicas analisadas e a quantidade de

chuva por ambiente.

Palavras-chave: Anacardium occidentale L. Melhoramento genético. Locos de caracteristicas
quantitativas. Clones de cajueiro.



ABSTRACT

Knowledge about genetic parameters, identification of quantitative trait loci (QTL) and
marker-assisted selection have great interest for genetic improvement. The objectives of this
research were to evaluate the yield potential of eighty four clones of cashew, to estimate their
genetic parameters and to identify QTLs associated with plant height, canopy diameter,
anthracnose, black mold, number of hermaphrodite flower/panicle and nut weight.
Considering these objectives, two trials were planted in two different countries (Pacajus and
Paraipaba), state of Ceard, Brazil. The experimental phase was conducted in a randomized
block design with two replications, two plants per plot. Apart the traits were evaluated during
years 2009, 2010 and 2011. Detection of candidate QTLs were realized using the methods
non-parametric mapping, interval mapping and multiple QTL mapping. The evidence of
genotypic variability was detected in F; generation to all characters analyzed. The high
potential for the selection of genotypes with the best characteristics to resistance to
anthracnose and black mold, hermaphrodite flower and yield. The generation F, clones named
as: 1, 16, 17, 41, 57, 65, 76 and 78 were considered the most promising materials for breeding
propose. The joint analysis indicated significant genotype by environment interaction for all
traits studied. QTLs for traits of agronomic importance were identified with potential for
marker-assisted selection. There is presence of QTLs for all traits, explaining between 2.16 to
19.47% of the total phenotypic variation in the traits canopy diameter and hermaphrodite
flowers, respectively. QTL analysis over years and places revealed important effects of
genotype by environment interaction on QTL detection. This result agrees with the
differences found for the average trait among years and places related, among other causes,
the alternation of some clones (genotypes) for traits analyzed and the amount of rain for the

environment.

Keywords: Anacardium occidentale L. Genetic improvement. Quantitative trait loci. Cashew
clones.
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1. INTRODUCAO

A selecdo de clones de cajueiro (Anacardium occidentale L.) adaptados e
portadores de atributos agrondmicos desejaveis € de fundamental importincia para a
cajucultura do Nordeste brasileiro, no qual a maioria dos produtores tem capital limitado e
poucos investem em tecnologias de producdo. Nesse contexto, a obtencdo de clones
proporciona melhorias substanciais nos sistemas de producdo dos pequenos e médios
produtores rurais, predominantes na regiao, aumentando a produtividade, reduzindo custo e
impactos ambientais.

A maioria dos programas de melhoramento dispde de um conjunto de gendtipos
para o desenvolvimento de combinagdes genéticas favoraveis. O avanco de geracdes permite,
por meio de cruzamentos entre genitores divergentes e produtivos, obter populagdes
segregantes que redinam o maior nimero de caracteres favordveis. O grande desafio dos
melhoristas € reunir, em um sé gendtipo, a maior frequéncia possivel de alelos favordveis
(PASSOS et al., 2010).

Os clones de cajueiro ando precoce tém impulsionado o cultivo do caju no Brasil,
pois eles possuem maior produtividade, maior precocidade e menor porte em relacdo ao tipo
comum (PAIVA; BARROS, 2004). Todavia, o reduzido nimero de clones disponiveis para o
plantio comercial, aliado a estreita base genética que os originou, caracteriza ainda uma
situacdo de vulnerabilidade genética (PAIVA et al., 2008), estimulando a ampliagdo da
variabilidade genética nas colecdes por meio de cruzamentos, seguidos da selecdo de tipos
segregantes. Para o aumento dessa variabilidade, o programa de melhoramento genético do
cajueiro vem recomendando a utilizacdo do cajueiro comum em cruzamentos com O cajueiro
ando precoce, na busca de clones com produtividade competitiva e porte mais baixo que o
cajueiro comum (CAVALCANTI et al., 2007). O cajueiro do tipo comum possui maior
variabilidade para os caracteres peso e qualidade do fruto e pseudo-fruto, associada com a
maior capacidade produtiva individual (BARROS et al., 2002a). Assim, a busca pelo aumento
da variabilidade genética, por meio do desenvolvimento de novos gendtipos, pode garantir
maior competitividade e sustentabilidade a cultura do cajueiro.

A identificacdo de gendtipos superiores requer métodos de selecdo capazes de
explorar eficientemente o material genético disponivel, maximizando o ganho genético em
relagcdo as caracteristicas de interesse (ROSADO et al., 2009). A utilizagdo de metodologias

que permitem selecionar plantas, considerando vdrios caracteres simultaneamente, deve ser
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analisada visando o seu emprego futuro como ferramenta auxiliar no melhoramento do
cajueiro. Paiva etr al. (2002a) mostraram a eficiéncia da metodologia de Mulamba e Mock
(1978), na selecdo de progénies de aceroleira, em comparacdo ao método tradicional de
selecdo entre e dentro, destacando a facilidade e praticidade de execugdo. Paiva et al. (2007),
também, utilizaram esta metodologia na selecdo de clones superiores no programa de
melhoramento genético do cajueiro comum.

O uso de técnicas apropriadas de sele¢do permite maximizar o ganho genético
tornando mais eficiente o programa de melhoramento. Assim, a utilizacdo de metodologias
que aumentem a precisdo do processo seletivo € de grande importancia (LAVIOLA et al.,
2010). Um dos aspectos importantes para a obtencdo de alta eficiéncia nos programas de
melhoramento é o conhecimento da variabilidade genética e quanto dela € devida a diferencas
genéticas entre gendtipos. Isso permite conhecer o controle genético do cardter e o potencial
da populagdo para a selecdo (PASSOS et al., 2010).

Na literatura encontram-se diversos estudos sobre a genética do cajueiro e sobre o
uso dos parametros e componentes genéticos, auxiliando e determinando estratégias a serem
adotadas no programa de melhoramento dessa espécie. Deste modo, Cardoso et al. (1999),
realizaram estudos da genética da resisténcia do cajueiro an@o a antracnose, mofo-preto e
mancha-angular, trés das principais doencas fuingicas no Brasil; Cavalcanti er al. (2007),
avaliaram o controle genético de caracteres quantitativos em hibridos interpopulacionais entre
cajueiro comum e ando precoce; Santos et al. (2011), realizaram estudos para identificacido de
QTLs (quantitative trait loci) associados a qualidade do pedinculo de caju.

A maioria dos caracteres de importancia econdmica em plantas, como por
exemplo a producdo de grios, pode ser classificada como de natureza quantitativa. Até
caracteres considerados de heranca mais simples, como resisténcia a doencas, podem ser
considerados “semi-quantitativos”, pois a expressao do carater ¢ governada por varios genes,
sendo um gene maior, com varios modificadores (STUBER et al., 1999). O melhoramento
convencional pode ser acelerado por identificacdo direta e manipulacdo de locos que
controlam caracteristicas quantitativas (QTLs) usando um sistema baseado em marcadores
moleculares co-segregando com o cardter de interesse (CRISTOFANI et al., 1999).

Os marcadores moleculares constituem uma eficiente ferramenta para a sele¢ao
indireta no melhoramento de plantas e vém sendo utilizados na introgressio de caracteristicas
monogenicas, como resisténcia a doencas (SINGH et al., 2001). Para caracteres poligénicos,

varios QTLs estdo sendo mapeados e seus efeitos individuais estimados (KEARSEY;
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FARQUHAR, 1998). O grande potencial do uso de marcadores moleculares no melhoramento
reside no fato deles serem praticamente ilimitados em numero, de ficil deteccdo e se
comportarem como ‘“‘caracteres” de heranga simples e previsivel, ndo sendo afetados pelo
meio, podendo auxiliar o melhorista na selecido de genétipos desejaveis (ALZATE-MARIN et
al., 2005).

Os marcadores podem ser utilizados em estadios iniciais (plantula), para a sele¢ao
de individuos com combinacdes favordveis para varios caracteres de interesse econdmico. A
selecdo assistida por marcadores € particularmente promissora no melhoramento de fruteiras,
devido ao longo periodo de juvenilidade destas espécies, que € um dos maiores gargalos no
programa de melhoramento convencional, pois a progénie resultante de um cruzamento
precisa ser avaliada por um longo periodo de tempo (KENIS ez al., 2008).

Deve-se ressaltar que uma anélise de QTL inicia-se com a constru¢do de um mapa
genético de ligacdo com densidade de marcadores moleculares suficiente para uma adequada
cobertura do genoma, € a base para estudos genéticos avancados, permitindo melhor
entendimento da heranca, identificagdo e isolamento de genes (KENIS; KEULEMANS,
2005). Mapas genéticos para a cultura do cajueiro foram desenvolvidos por Cavalcanti e
Wilkinson (2007), utilizando uma populacao F; com 85 individuos do cruzamento entre CCP
1001 e CP 96. Estes mapas proporcionaram uma plataforma para identificacdo de QTLs
associados a caracteristicas quantitativas de importancia econdmica.

Neste sentido, objetivou-se com o presente estudo avaliar o desempenho dos
clones da geracdo F; entre CCP 1001 (cajueiro ando precoce) e CP 96 (cajueiro comum),
estimar parametros genéticos, visando contribuir para o aumento do conhecimento da base
genética das caracteristicas altura de planta, didametro de copa, resisténcia a antracnose e
mofo-preto, nimero de flores hermafroditas, peso da castanha e produtividade; identificar

QTLs relacionados a esses caracteres para uma possivel aplicagdo na selec¢do assistida por

marcadores em programas de melhoramento genético do cajueiro.
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2. REVISAO DE LITERATURA
2.1. Importancia da cajucultura

A agroindustria do caju constitui uma das principais alternativas para a economia
de alguns paises tropicais e a sua importincia econdmica se deve ao valor comercial da
améndoa, resultante do beneficiamento da castanha (fruto) (BARROS; CRISOSTOMO,
1995). Na produgdo e exploracdo comercial da castanha de caju, destacam-se como os
principais produtores mundiais, Vietnd, Nigéria, India e Costa do Marfim. Juntos estes paises
foram responsaveis por 76% da produ¢do mundial em 2010, de acordo com dados estatisticos
da FAO (2012) (Tabela 1). No mesmo ano, a producdo brasileira de castanha de caju caiu de
220.505 t (2009) para 102.002 t (2010), fato associado a condi¢des climédticas desfavordveis
(baixa pluviosidade), contribuindo para queda do Brasil na classificacio dos maiores
produtores mundiais, passando a ocupar a sétima colocagdo, sendo ultrapassado por Indonésia

(5°) e Filipinas (6°).

Tabela 1. Producdo mundial de castanha de caju (em toneladas) por ano no periodo entre

2006 e 2010.

Paises Anos
2006 2007 2008 2009 2010

Vietna 1.092.400 1.249.600  1.234.000 958.000  1.159.600
India 573.000 620.000 665.000 695.000 613.000
Nigéria 636.000 660.000 727.603 580.761 594.000
Costa do Marfim 235.000 280.000 330.000 350.000 370.000
Indonésia 149.226 146.148 156.652 145.000 174.300
Filipinas 113.071 112.558 112.334 111.993 134.681
Brasil 243.770 140.675 243.253 220.505 102.002
Guiné-Bissau 95.000 98.000 81.000 64.653 91.100
Tanzania 88.000 92.600 99.100 74.169 80.000
Benin 55.000 60.000 62.000 49.487 69.700
Mog¢ambique 62.821 74.395 85.000 64.000 67.200
Outros 180.873 156.423 132.227 123.739 130.224
Mundo 3.524.161  3.690.399  3.928.169 3.437.307 3.585.807

Fonte: FAO (2012).

A cadeia produtiva do caju gera emprego e renda para milhares de pessoas e

divisas cambiais para os paises produtores e exportadores, quase todos dependentes do
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negdcio agricola nas suas economias (BARROS; CRISOSTOMO, 1995). No Brasil, apesar do
potencial de quase toda sua extensdo territorial para o cultivo do cajueiro, a maior
concentracdo desta atividade encontra-se na regido Nordeste, responsdvel por 97,26%
(101.478 t) da produgdo nacional de castanha de caju em 2010 (IBGE, 2012). Assim, a
expressdo econdmica do cultivo restringe-se a esta Regido, destacando-se os estados do Ceara
com 37,95% (39.596 t), Rio Grande do Norte com 25,49% (26.601 t) e Piaui com 13,98%
(14.591 t) da produgdo nacional de castanha.

Como os Estados mencionados sdo os mais afetados pelas alteracdes climaticas
periddicas (secas) que ocorrem na regido, podemos inferir sobre a ampla adaptabilidade da
espécie a regido. Além disso, hd uma expectativa com relagdo ao sucesso do cajueiro no
semidrido, que constitui mais da metade da drea fisica da regido, onde sdo mais graves 0s
problemas sociais decorrentes da falta de programas e opg¢des econOmicas para a sua
populacio (CRISOSTOMO et al., 1999).

A agroinduistria do caju, no Nordeste brasileiro, tem relevante importancia
socioecondmica, mobilizando anualmente cerca de 280 mil pessoas no campo. A matéria
prima castanha alimenta um parque industrial responsdvel pela obtencdo da améndoa de
castanha de caju, destinada, na sua maioria, para exportacio (OLIVEIRA; ANDRADE,
2007). A cajucultura garante renda para mais de 150 mil pessoas no estado do Ceard. A
importancia socioecondmica da cajucultura é reforcada pela geracdo de empregos no campo,
sobretudo, para o semidrido nordestino, pois a colheita € realizada na entressafra dos cultivos
tradicionais como milho e feijao, o que reduz a sazonalidade de mao-de-obra rural, reduzindo,
assim, o €xodo rural (FRANCA, 1988; MAIA et al., 2004).

A ocupacdo de mao-de-obra varia durante o ano em funcdo das praticas culturais,
ocorrendo um pico na fase de colheita. Sdo registradas também oportunidades de utilizagdo da
mao-de-obra em paises que industrializam a castanha de caju, como € o caso do Brasil e da
India, o que amplia o nimero de postos de trabalho. No caso do Brasil, sdo gerados empregos,
também, no processamento do peddnculo, com uma elevada variedade de produtos como:
bebidas (sucos, cajuina, néctares, polpas, aguardente, etc.), doces e ragdo animal (LEITE;
PESSOA, 2002; OLIVEIRA, 2002).

Em 2011, as exportagdes do Ceard apresentaram resultado acima do esperado pelo
setor (US$ 1,4 bilhdo), maior valor dos ultimos dez anos. Conforme estudo elaborado com
base em dados do Ministério do Desenvolvimento, Industria e Comércio Exterior (MDIC), os

cinco principais setores exportadores do Estado sdo: calcados com US$ 365,9 milhdes;
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castanha de caju com US$ 190,5 milhdes; couros com US$ 184,1 milhdes; fruticultura com
US$ 102,5 milhdes; e téxteis com US$ 86,9 milhdes. Juntos, esses setores respondem por
66,3% do total exportado pelo Ceard em 2011 (FIEC, 2012). Estes resultados destacam a
importancia da cajucultura na balanca comercial do Ceard, perdendo apenas para o setor de
cal¢ados.

A améndoa € o principal produto resultante da cajucultura, mas existe consenso de
que a viabilidade da cajucultura, especialmente para o setor produtivo, exige o melhor
aproveitamento do pedinculo, sendo o mercado de frutas de mesa, uma nova e promissora
op¢do. Neste contexto, a frequéncia do produto no mercado é um fator preponderante,

principalmente na fase de expansdo em que se encontra o cultivo irrigado (BARROS et al.,

2002a).
2.2. O cajueiro

O cajueiro (Anacardium occidentale 1.) encontra-se disperso em larga faixa da
regido tropical do mundo, compreendida entre os paralelos 27° N, no Sul da Florida, e 28° S,
na Africa do Sul. Toda discussio sobre sua origem fundamenta-se em provas circunstanciais,
tais como: primeiras referéncias bibliograficas, distribuicdo geogréifica, comportamento
ecoldgico, padroes de variagdo da espécie, utilizacdo humana e outras que indicam o Brasil
como centro de origem da espécie ou pelo menos todo o Norte da América do Sul e parte da
América Central (BARROS et al., 1993; BARROS; CRISOSTOMO, 1995).

O comportamento do cajueiro é bastante varidvel no Nordeste do Brasil, onde
apresenta elevada variabilidade genética, ocorrendo grande diversidade de tipos morfolégicos
com diferentes hédbitos de crescimento e capacidade produtiva. A biologia floral, favorecendo
a polinizacdo cruzada e a multiplicacdo por sementes, foram fatores determinantes desta
variabilidade (PARENTE et al., 1991).

O principal centro de diversidade do género Anacardium é a Regiao Amazodnica
(florestas imidas, matas de galeria e cerrado), com um centro secundario de diversidade nos
cerrados do Planalto Central do Brasil. A maior diversidade da espécie A. occidentale L. esté
no Nordeste brasileiro, onde pode ser encontrada em diversos ecossistemas, concentrando-se
nas Zonas Costeiras do Nordeste, como parte da vegetacdo de praias, dunas e nas formacdes
de restinga (LIMA, 1986; FROTA; PARENTE, 1995).

A espécie de cajueiro, A. occidentale L., pertence a familia Anacardiaceae, € a

posicao sistemdtica do género Anacardium, de acordo com Bailey (1964), € a seguinte:
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IV Divisao Spermatophyta
Il Subdivisdo  Angiospermae

II Classe Dicotyledoneae
I Subclasse Archichlamideae
39a Ordem Sapindales
Familia Anacardiaceae

Género Anacardium

No género Anacardium, das 21 espécies descritas pela taxonomia, apenas trés nao
ocorrem no Brasil: A. excelsum, arvore tropical explorada como madeira é amplamente
distribuida do norte da América do Sul e na América Central até a Costa Rica; A. rhinocarpus
DC, encontrada na Colombia, Venezuela e Panama; e A. encardium, identificada como
oriunda da Maldsia. A espécie A. occidentale L. € a Gnica do género que € cultivada, além de
ser, também, a de maior dispersdao (CAVALCANTI et al., 1999).

O cajueiro é uma arvore perene, subcaducifélia, com ramificacdo baixa e de baixo
a médio porte, dependendo do fato de ser comum ou ando precoce. O sistema radicular
caracteriza-se por uma raiz pivotante bem desenvolvida e um conjunto de raizes laterais
concentradas (90%) entre 15 e 32 cm da superficie. Estas raizes expandem-se lateralmente e
chegam a quase 20 m de distincia do caule, além de emitirem langamentos de raizes verticais.
A atividade das raizes apresenta maior efetividade a 15 cm de profundidade e a 2 m do caule.
Esse conhecimento é importante para a definicdo da profundidade de aplicacdo de
fertilizantes, utilizacdo de equipamentos para controle de ervas daninhas nas entrelinhas do
plantio e localizacdo da irrigagdo (FROTA et al., 1991; BARROS et al., 2002a).

O porte da planta € um cariter da maior importincia, tendo em vista a facilidade
de colheita, manejo e aumento da produtividade devido a maior densidade de plantas por
hectare. O cajueiro comum apresenta porte elevado, enquanto o tipo ando precoce caracteriza-
se pelo porte baixo, copa homogénea, didmetro do caule e da copa bem inferiores ao do tipo
comum. O porte reduzido ja foi incorporado nos clones comerciais de cajueiro com o
emprego de germoplasma do tipo ando precoce (BARROS et al., 2002b). No melhoramento
do cajueiro ando precoce tem-se buscado a selecdo de clones com porte e conformacdo de
copa a semelhanga do clone CCP 76, cuja densidade por hectare varia de 204 a 208 plantas,
nos espacamentos de 7 m x 7 m ou 8 m x 6 m, respectivamente (PAIVA et al., 2008).

O estudo da biologia floral do cajueiro é importante, especialmente no que se

refere aos aspectos botinicos e de melhoramento genético (SOUSA et al., 2007). A
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inflorescéncia € uma panicula terminal, com flores masculinas (estaminadas) e hermafroditas
(perfeitas), razdo pela qual o cajueiro € classificado como uma planta andromondica. A
quantidade de paniculas por planta, o nimero de flores por panicula e a distribui¢do de ambos
os tipos de flores em cada panicula sdo bastante varidveis, dependendo do gendtipo e do
ambiente. A duracdo do periodo de florescimento varia com o gendtipo € o ambiente, e a
abertura das flores masculinas tem maior duracdo do que a das hermafroditas, indo das 6 as 16
horas, enquanto nas hermafroditas concentra-se entre 10 e 12 horas (BARROS, 1988a). O
baixo percentual de flores hermafroditas por panicula foi apontado por Vieira et al. (2005)
como o principal fator da reduzida producdo de frutos no cajueiro, ocorrendo dispéndio de
energia com a producdo de poélen e baixa eficiéncia reprodutiva. Neste sentido, o
melhoramento desta espécie deve buscar a selecdo de clones com alta frequéncia de flores
hermafroditas/panicula e com isso aumentar o potencial produtivo dos clones de cajueiro.

A frutificag@o ocorre na periferia da copa e € influenciada pela intensidade de luz
que alcanca as flores, conforme descrito por Crisdstomo et al. (1992), que observaram, em
estudo realizado no Campo Experimental de Pacajus, que 30,9% da producdo do cajueiro
ocorre do lado oeste (SW/NW), 29,3% do lado norte (NW/NE), contra 20,7 e 19,1 dos lados
leste (NE/SE) e sul (SW/SE), respectivamente.

O fruto € um aquénio reniforme conhecido como castanha de caju, aderido a
planta por um pedunculo hipertrofiado (pseudofruto). O pseudofruto é conhecido como maca
do caju ou, simplesmente, caju. No Brasil, observa-se grande variabilidade para o peso do
fruto, que chega a ultrapassar 30 g, embora a média do peso seja em torno de 8 g. O peso do
pedinculo também € muito varidvel, indo de 15 a pouco mais de 500 g (BARROS et al.,
1984; BARROS, 1988b).

A grande variabilidade do cajueiro observada no Brasil foi agrupada em dois tipos
bem definidos em relagdo ao porte, denominados de cajueiro tipo comum e tipo ando precoce.
O cajueiro tipo comum, o mais difundido, tanto naturalmente como por cultivo, caracteriza-se
pelo porte mais alto, com altura variando de 8 m a 15 m e envergadura de copa que chega a 20
m. A copa apresenta grande variacdo de formato e distribuicdo de ramos, sendo possivel
encontrar desde a forma ereta e compacta até a forma espraiada (BARROS, 1988b). A
capacidade produtiva individual do cajueiro comum € muito varidvel, indo desde plantas que
produzem apenas uns poucos frutos, até aquelas com producdes em torno de 100 kg de

castanha por safra, ndo obstante existem informag¢des, nao oficialmente registradas, de plantas
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em éreas de produtor com producio de 400 kg de castanha por safra (CRISOSTOMO et al.,
1999).

O cajueiro tipo ando precoce caracteriza-se pelo porte baixo, altura abaixo de 4 m,
copa homogénea com variagdo no tamanho de 5,0 a 6,5 m, didametro do caule e envergadura
bem inferiores ao do tipo comum e inicio do florescimento entre 6 e 18 meses. O peso do
fruto nas populacdes naturais varia de 3 a 10 g, € o do pedunculo, de 20 a 160 g, apresentando
menor variabilidade em relagdo ao tipo comum para estes caracteres. O cajueiro ando precoce
caracteriza-se pelo florescimento ji no primeiro ano de cultivo, o que € uma vantagem
excepcional em relagdo ao tipo comum que normalmente floresce no terceiro ano. Os clones
melhorados de cajueiro ando precoce, quando em cultivo irrigado, iniciam a sua producio no
primeiro ano, o que j4 permite a colheita quando a produgdo se destina ao mercado de frutas
de mesa (PAIVA et al., 2003).

A antracnose (Colletotrichum gloeosporioides) €, presentemente, a mais
importante doenca do cajueiro no Brasil. Esta doenca pode ser observada causando prejuizos
em pomares subespontaneos e diversificados geneticamente e em campos cultivados sob
sistema de manejo mais técnico, onde sdo utilizados clones melhorados, bastando apenas que
as condicdes climdticas sejam favordveis e o hospedeiro encontre-se na fase de
vulnerabilidade fenoldgica. Perdas de 40% do valor total da produgdo ja foram registradas
(PONTE, 1984). Os sintomas da antracnose podem ser observados em toda a parte aérea da
planta, entretanto, os sintomas caracteristicos manifestam-se, mais comumente, nas folhas
jovens, como manchas necréticas e de coloragdo parda, tornando-se escuras a medida que as
folhas envelhecem. Quando os sintomas sdo severos, toda a folhagem torna-se retorcida e
deformada, assemelhando-se a queima (FREIRE; CARDOSO, 2003).

O mofo-preto (Pilgeriella anacardii) do cajueiro é uma doenca de importincia
crescente no litoral nordestino, principalmente com a expansdo da drea cultivada com o
cajueiro anio, notadamente mais susceptivel que o cajueiro comum. A doenga ocorre a partir
do inicio do periodo chuvoso e atinge o pico exatamente ao término do mesmo, coincidindo
com o inicio do langamento das inflorescéncias do cajueiro. Os prejuizos causados por esta
doenca decorrem da reducdo da fotossintese, devido a inibi¢do das trocas gasosas pela
obstru¢do dos estdmatos, da queda prematura das folhas e drenagem de nutrientes para suprir
0 vigoroso crescimento e esporulagdo do patdgeno (CARDOSO et al., 1996). Os sintomas da

doenca sdo caracterizados pelo crescimento de estruturas do fungo (micélio e conidios) na

22



face inferior das folhas, na forma de coldnias radiais, as quais, apds coalescerem, assumem

uma forma feltrosa, de coloracio marrom-escura (CARDOSO et al., 2005).
2.3. Parametros genéticos

O conhecimento sobre a natureza e intensidade das variacdes de origem genética e
ambiental € indispensdvel para que as acdes de melhoramento sejam realizadas de forma
eficiente (DIAS et al., 2011). As estimativas de parametros genéticos permitem conhecer a
estrutura genética da populacdo, a inferéncia da variabilidade genética presente na populacao
e proporcionam subsidios para predizer os ganhos genéticos e o possivel sucesso no programa
de melhoramento. Essas estimativas também sao importantes na redefinicdo dos métodos de
melhoramento a serem utilizados, na identificacdo da natureza da acdo dos genes envolvidos
no controle dos caracteres quantitativos, na defini¢cdo com eficiéncia de diferentes estratégias
de melhoramento para obtencdo de ganhos genéticos com a manutengdo da base genética
adequada na populacao (CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Em programas de melhoramento genético, ao selecionar um genétipo, espera-se
que sua superioridade perdure durante toda a sua vida (CAVALCANTE et al., 2012).
Parametros genéticos e fenotipicos podem auxiliar o direcionamento da selecdo, destacando-
se as variancias genéticas e fenotipicas, as herdabilidades e os progressos genéticos esperados.
Quanto a herdabilidade, é fundamental que seja a mais real possivel, devido a sua importancia
na predicdo de ganhos genéticos de um carater. Essa veracidade, por sua vez, depende do
controle experimental, do local e numero de anos de experimentacdo, da caracteristica
avaliada, do método de estimacdo e da natureza da unidade de selecdo (FERRAO et al.,
2008).

Para se obter estimativas precisas dos componentes de variincia, é necessario que
os dados fenotipicos provenham de experimentos apresentem elevada acuricia seletiva. Esse
parametro quantifica a qualidade dos experimentos e se refere a correlagdo entre o valor
genotipico real do efeito de tratamento e aquele estimado ou predito com base nas
informagdes dos experimentos (RESENDE; DUARTE, 2007).

Segundo Ferrdo et al. (2008), os coeficientes de variagdo ambiental (CVe) mais
elevados em espécies perenes podem estar associados a causas como longo ciclo da cultura,
respostas diferenciadas dos gendtipos aos estresses de altas temperaturas e seca, respostas

diferenciadas dos clones a incidéncias de pragas e doencas. Uma solucdo tedrica para os altos
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valores de CVe seria o uso de um ndmero maior de repeticdes, aumentando a precisio
experimental, que poderd causar a reducao no CVe.

O coeficiente de variacdo genética (CVg), que expressa em percentagem da média
geral a quantidade de variacdo genética existente, € um parametro relevante nos estudos de
genética quantitativa, uma vez que permite inferir sobre a magnitude da variabilidade presente
nas populacdes e em diferentes caracteres. Suas estimativas permitem comparar niveis de

variabilidade presentes em diferentes populacdes, ambientes e caracteres (RESENDE, 2002).

. A . .. 2 , . . . N
A variancia genética (o, ) € considerada um dos mais importantes parametros

para quantificar o potencial de melhoramento e os méritos das estratégias de selecdo utilizadas
para modificar a frequéncia de alelos favoraveis (LAVIOLA et al., 2010). Quanto maior sua
magnitude, mais heterogéneos sdo os gendtipos avaliados e maior a possibilidade de
selecionar materiais genéticos superiores, visando ao seu uso como genitores (FERRAO et
al., 2008).

A razao CVg/CVe pode ser empregada como um indice indicativo do grau da
facilidade de selecdo dos clones para cada cardter. Quando a razdo estimada for igual ou
maior que 1,0 tém-se uma situagdo muito favordvel para o processo de selecdo, ou seja, a
variacdo genética disponivel € a maior responsdvel pelos valores de CV estimados dos
experimentos (YOKOMIZO; FARIAS NETO, 2003).

A herdabilidade diz respeito a proporcio relativa das influencias genéticas e
ambientais na manifestacdo fenotipica dos caracteres e indica, portanto, o grau de facilidade
ou dificuldade para melhorar determinados caracteres. Caracteres com baixa herdabilidade
demandardo métodos de selecao mais elaborados e melhores condi¢des experimentais do que
aqueles com herdabilidade alta. Na maioria dos casos, a herdabilidade no sentido restrito € a
mais importante para o melhorista, entretanto, a estimativa de herdabilidade no sentido amplo
tem grande importancia quando se trata de plantas de propagacdo vegetativa, como o cajueiro,
isto porque, nesse caso o gendtipo € herdado integralmente, capitalizando-se os efeitos
aditivos e de dominancia (RESENDE, 2002).

O ndmero de avaliacdes dos caracteres depende das condi¢des edafocliméticas, do
objetivo do trabalho e do conjunto de gendtipos avaliados, pois a herdabilidade ndo é apenas
propriedade de cardter, mas também do material genético trabalhado e das condicdes
ambientais a que foram submetidos os tratamentos. Pode-se inferir que o valor de

herdabilidade de uma caracteristica ndo € imutavel, podendo ser aumentado pela introdugdo
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de maior variacdo genética ou pelo maior controle do erro experimental (RAMALHO et al.,
1993).

Cardoso et al. (1999), avaliaram a resisténcia de 30 clones de cajueiro ando a
antracnose, mofo-preto e mancha angular, trés das principais doencas desta cultura e
observaram que os clones apresentaram variabilidade genética com valores de 0,0169 para
antracnose, 0,0213 para mofo-preto e 0,006 para mancha angular. O valores de CVe variaram
entre 4,60% (mancha angular) e 7,82% (antracnose), indicando boa precisao experimental. Os
CVg variaram entre 1,68% (mancha angular) e 10,68% (antracnose), sendo considerado baixo
para mancha angular e moderado para mofo-preto e antracnose. Para a razdo CVg/CVe, todos
os resultados foram maiores que 1,0 variando entre 1,34 (mancha angular) e 2,40 (mofo-
preto), indicando grande potencial de selecdo para resisténcia nos clones de cajueiro
estudados.

Cavalcanti et al. (2007), avaliando o controle genético de caracteres quantitativos
em cajueiro, observaram altos valores de herdabilidade para altura de planta (0,86 a 0,89),
didmetro de copa (0,66 a 0,85) e peso da castanha (0,77 a 0,86). Segundo os autores estes
resultados indicam a presenca de um pequeno numero de genes controlando estas
caracteristicas e/ou um pequeno efeito ambiental nos caracteres.

Costa et al. (2008), estudando pardmetros genéticos para os caracteres altura e
diametro em progénies de seringueira, obtiveram coeficientes de variacdo experimental de
13,74% para altura e 16,97% para diametro, considerados de baixa magnitude para os
respectivos caracteres. Nos coeficientes de variagdo genética individual, que expressam em
percentagem da média geral a quantidade de variacdo genética existente, os autores
observaram valores moderados para os caracteres didmetro e altura (16,42% e 11,35%,
respectivamente). Infere-se com estes resultados que a populacdo pode ser considerada
apropriada para a realizacdo de melhoramento genético. Em outros termos, ganho genético é
esperado aplicando-se procedimento adequado de selecao.

Paiva et al. (2002b), estimaram parametros genéticos em 64 prog€nies de
aceroleira e observaram que os coeficientes de variagdo experimental mantiveram-se em
niveis aceitdveis para experimentacdo com acerola, excecdo feita a producdo de frutos com
28,4% que, aparentemente, apesar de alto, € normal na avaliacdo desta caracteristica. Os
valores de variincia genética variaram entre 0,01 a 0,03 para altura de planta, e entre 0,02 e
0,11 para diametro de copa. Ja os coeficientes de herdabilidades foram considerados de baixa

a média magnitude, com variagdo de 0,27 no carater didmetro de copa a 0,63 para altura de
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planta. Pelas estimativas dos coeficientes de herdabilidade e dos componentes de variancia
genética, os autores concluiram que a populagdo era favordvel a selecdo de plantas mais
vigorosas e produtivas.

Ferrdo et al. (2008), avaliaram parametros genéticos em café Conilon e

observaram diferengas de comportamento quanto a variabilidade genotipica (0'5) nas

diferentes localidades, anos e caracteristicas. A herdabilidade para o carater produtividade foi
superior a 83%. Segundo os autores as elevadas estimativas de herdabilidade, sdo um
indicativo da confiabilidade no que se refere a como os valores fenotipicos representam os
valores genotipicos dos materiais genéticos estudados. Além disso, os valores elevados
observados sdo devido a alta variabilidade genética do material estudado e das boas condi¢des
experimentais.

Yokomizo e Farias Neto (2003), avaliaram progénies de pupunheira (Bactris
gasipaes) para altura, didmetro e producao de palmito aos 15 (corte 1), 26 (corte 2) e 37 (corte
3) meses pos-plantio. Segundo os autores, o coeficiente de variacdo genética (CVg) foi baixo.
As progénies foram obtidas de populagdes ja melhoradas por instituicdes de pesquisa,
reduzindo a variabilidade genética que existe comparativamente em populacdes naturais.
Apesar deste fato, as progénies apresentaram variabilidade genética disponivel para selecdo,
com valores de 0,005 para altura de planta, 0,062 para diametro de planta e 446,35 para
producdo de palmito. Para a razdo CVg/CVe, todos os resultados foram menores que 1,0 (0,35
e 0,36), indicando que o processo de selecdo deverd ser realizado empregando-se

procedimentos estatistico-genéticos com sensibilidade suficiente.
2.4. Mapeamento genético

Um mapa de ligacdo constitui-se em uma representacio linear de um grupo de
marcadores genéticos em grupos de ligagdo, indicando a ordenagdo dos locos nos
cromossomos, bem como as distancias relativas entre eles, sejam tais locos associados a genes
ou ndo. Os marcadores podem ser genes com funcdes definidas, regides cromossdmicas ou
fragmentos de DNA identificados por alguma técnica especifica (MORAES, 2005). Deve-se
ressaltar que uma andlise de QTL (Quantitative Trait Loci) inicia-se com a constru¢do de um
mapa de ligacdo genético com elevada densidade de marcadores moleculares e suficiente
cobertura do genoma (KENIS; KEULEMANS, 2005). Os mapas de ligacao constituem a base

para estudos genéticos avangados, pois eles permitem um melhor entendimento da heranca,
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identificacdo e isolamento de genes. Neste sentido, a clonagem de genes pode ser auxiliada
por mapas genéticos bem definidos em muitas espécies (OLIVEIRA et al., 2004).

Qualquer genoma possui diversas formas alélicas ou polimorfismos, que podem
ser empregadas como marcadores genéticos. Essas variacdes podem ser fenotipicas, oriundas
de proteinas ou de fragmentos de DNA. Os marcadores fenotipicos, isoenzimdticos ou
bioquimicos correspondem ao produto de expressdo de um ou mais genes € podem ser
influenciados pelo ambiente e por outros genes. J4 os marcadores moleculares detectam o
polimorfismo diretamente no nivel de DNA e, portanto, nao sdo influenciados pelo ambiente
ou por outros genes. Seu nimero € virtualmente ilimitado, e usualmente sdao seletivamente
neutros e desprovidos de efeito epistético ou pleiotrépico (SOUZA, 2001).

Dentre as vdrias aplicacdes dos marcadores moleculares, destacam-se estudos de
diversidade genética (WOUW et al., 2010), constru¢do de mapas de ligacao (SEMAGN et al.,
2006), mapeamento de QTLs (MACKAY, 2001) e selecdo assistida por marcadores
(DEKKERS; HOSPITAL, 2002). Esses estudos fornecem informacdes detalhadas a respeito
da organizacdo genOmica e contribuem marcadamente para a compreensdo da arquitetura
genética de diversos caracteres em vdrias espécies vegetais (SCHLOTTERER, 2004).

A grande maioria das metodologias estatisticas desenvolvidas para construgao de
mapas genéticos € voltada para populacdes segregantes de espécies dipldides e oriundas de
populacgdes F,, retrocruzamentos, linhagens endogamicas recombinantes e linhagens duplo-
haploides. A utilizagdo de linhagens homozigéticas como genitores fenotipicamente
divergentes para o cardter em estudo, pode gerar populacdes segregantes com o maximo de
desequilibrio de ligacdo. O desequilibrio pode ser decorrente de diversas causas, incluindo
selecdo e deriva genética. Entretanto, a causa predominante em populacdes segregantes,
derivadas de cruzamentos entre linhagens, € a ligacdo fisica dos locos. O desequilibrio de
ligacdo devido a proximidade fisica dos locos € bastante elevado nas populacdes de
cruzamentos controlados. Consequentemente, a capacidade de se detectar a ligagcdo entre dois
locos fisicamente ligados também € alta. Os desvios em relagdo as propor¢des esperadas pela
segregacdo independente de alelos de locos marcadores e QTLs permitem a deteccdo e o
mapeamento dos QTLs (DETTORI ez al., 2001; MOREIRA, 2004).

Para muitas espécies vegetais é dificil obter linhagens endogamicas, como € o
caso das florestais e frutiferas como o cajueiro, devido ao longo intervalo entre geragdes, a
forte depressdao por endogamia ou a complexidade do genoma. Neste caso, as andlises s

podem ser realizadas em populacdes Fj, isto €, progénies de irmaos completos oriundas do
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cruzamento de dois individuos ndo endogdmicos (WU et al., 2002). Uma alternativa
comumente utilizada para construir mapas nessas populagdes é a estratégia do pseudo-
testcross, que permite a constru¢do de mapas de ligacdo com base na geracdo F; obtida pelo
cruzamento de genitores altamente heterozigotos. Essa estratégia fornece dois mapas de
ligacdo, sendo que em cada um deles ha marcadores segregando exclusivamente para um
determinado genitor, uma vez que o outro genitor apresenta alelos fixados para os mesmos
locos (GRATTAPAGLIA; SEDEROFF, 1994). Neste caso, a fase de ligagdo nao é conhecida
a priori, mas inferida a posteriori com base na segregacao da progénie.

A construcao do mapa genético baseia-se na estimativa da distancia, em unidades
de recombinacdo, entre dois marcadores ou locos, que ndo € uma distancia fisica e sim reflete
a frequéncia de recombinacdo genética (“crossing-over”) entre eles. Para isso, a porcentagem
de recombinagdo € transformada em centiMorgans (cM) por meio de diferentes funcdes de
mapeamento. Uma unidade de cM equivale a aproximadamente 1% de recombina¢do quando
os marcadores estdo bem proximos, mas pode diferir consideravelmente da porcentagem de
recombinacdo quando estdo mais distantes. Isso ocorre devido ao aumento da probabilidade
de permuta genética dupla e tripla, que podem influenciar a estimativa da propor¢cdo de
genotipos recombinantes em relacdo a genotipos parentais (FERREIRA; GRATTAPAGLIA,
1998). Deve-se ressaltar que existem regides cromossdmicas de apenas algumas dezenas de
milhares de pares de bases (distincia fisica pequena) em que a probabilidade de recombinacao
¢ alta (regides-alvo de recombina¢do). Ao mesmo tempo, hd regides de alguns milhdes de
pares de bases (distancia fisica grande) onde a recombinagao é praticamente suprimida (p.ex.
regides centroméricas e teloméricas) e a distancia entre os locos é minima (CARNEIRO;
VIEIRA, 2002). O nimero de marcadores necessdrios para construir um mapa de ligacdo
depende do tamanho do genoma, do nuimero de cromossomos e da frequéncia da
recombinacdo genética. Um mapa € considerado completo quando o nimero de grupos de
ligacdo obtido € igual ao nimero de cromossomos, ou quando todos os marcadores genéticos
estiverem ligados, sugerindo que todas as regides do genoma estio representadas (LANZA et
al., 2000).

Os primeiros mapas genéticos para o cajueiro (Anacardium occidentale L.), foram
desenvolvidos por Cavalcanti e Wilkinson (2007), utilizando marcadores AFLP, SSR e a
metodologia do “pseudo-testcross”. O mapa do genitor feminino (CCP 1001) apresentou 19
grupos de ligacdo, enquanto o mapa do genitor masculino (CP 96) apresentou 23 grupos de

ligacdo, sendo proximo ao numero hapléide mais amplamente aceito para o cajueiro que € n =
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21 (ALIYU; AWOPETU, 2007), embora seja claramente incompativel com as contagens de n
= 15 e n = 12 apresentadas por Machado (1944) e Khosla et al. (1973), respectivamente.
Segundo Cavalcanti e Wilkinson (2007), a adi¢do de novos marcadores ao mapa € necessdria
para que o nimero de grupos de ligacdo represente o verdadeiro nimero de cromossomos do
genoma. No entanto, estes mapas podem ser utilizados como ponto de partida para futuros
estudos genéticos da espécie. Estes mapas representam uma plataforma para identificacdo de
locos que controlam caracteristicas de importancia econdmica no cajueiro (CAVALCANTI,
2004; SANTOS et al., 2010; SANTOS et al., 2011; CAVALCANTI et al., 2012). O préximo
estdgio neste processo deve ser o desenvolvimento de um mapa mais saturado com mais
marcadores codominantes para aumentar o poder da andlise de QTLs e fornecer mais

informagdes para a selecio assistida por marcadores no melhoramento da espécie.
2.5. Mapeamento de QTLs

A andlise de QTL corresponde a procura de associagdes entre o cardter
quantitativo e os alelos dos marcadores segregando na populacdo. De modo andlogo as
metodologias classicas de mapeamento genético, o principio bdsico que fundamenta as
andlises de mapeamento dos QTL é a existéncia de desequilibrio gamético de ligacdo
decorrente da reducdo da frequéncia de recombinacdo entre genes situados em regides
proximas entre si ao longo de determinado cromossomo (COELHO, 2000). Sem esse pré-
requisito, os alelos dos locos marcadores e dos QTLs ocorrerdo em combinagdes equivalentes
a distribuicdo independente, fazendo com que os QTLs ndo sejam detectados. Este
desequilibrio gera efeitos quantitativos associados ao marcador, que podem ser detectados e
estimados por meio de andlises estatisticas adequadas (MORAES, 2005). A associacdo de
marcadores moleculares ligados a caracteres agronomicos de interesse € uma das mais uteis e
efetivas aplicacdes da biologia molecular para o melhoramento de plantas. As associagdes sao
estabelecidas pela detec¢do de marcadores proximamente ligados ao cardter desejado
(LANDE; THOMPSON, 1990; UKRAINETZ et al., 2008).

A grande maioria das caracteristicas herddveis de importancia econdmica sio
quantitativas. Os fendtipos resultantes apresentam uma variagdo continua na populacio, em
vez de classes discretas. Esse tipo de heranca € determinado pela segregacdo de vérios locos,
cada um com um pequeno efeito no fendtipo e sofrendo uma grande influéncia ambiental
(TANKSLEY, 1993). No entanto, para a maioria destas caracteristicas, existem poucas

informagdes sobre o ndmero, posicdo cromossdmica, magnitude do efeito e interagdes dos
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locos que controlam a sua expressdo. A capacidade de detectar um QTL ¢é funcdo da
magnitude do seu efeito sobre o cardter, do tamanho da populacdo segregante avaliada, da
frequéncia de recombinag¢do entre o marcador ¢ o QTL, bem como da herdabilidade do
carater. Quanto maior o efeito, o tamanho da populacdo e a herdabilidade, e mais proximo o
marcador do QTL, mais fécil serd a deteccio (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). Em
qualquer delineamento experimental, o poder de detec¢ao de um QTL serd tanto maior quanto
maior for o nimero de marcadores disponiveis e de individuos genotipados e avaliados para
os caracteres quantitativos (LANDER; BOTSTEIN, 1989).

Somente pela andlise da segregacdo conjunta de gendtipos marcadores e valores
fenotipicos de individuos ou linhagens é possivel detectar e mapear QTL. A estratégia
fundamental da andlise de QTL € a identificacdo de correlacdes entre a variagdo genética
especifica do cardter quantitativo e a detec¢do do polimorfismo do genoma segregante pelo
arranjo dos marcadores moleculares ligados (LANDE; THOMPSON, 1990). A ideia de se
utilizar um marcador genético para localizar um loco que participa do controle da expressao
de um cardter quantitativo ndo € nova. Trabalhos pioneiros nesse sentido foram realizados,
por exemplo, por Sax (1923) e Thoday (1961). Porém, s6 recentemente é que a
disponibilidade de marcadores de DNA e poderosos métodos biométricos fizeram com que o
mapeamento de QTL tivesse um enorme progresso (ASINS, 2002).

O mapeamento de QTLs possibilita identificar o modo de agdo génica
(aditividade, dominancia, heterose e epistasia), além de mensurar o ndmero de locos
quantitativos envolvidos na heranca complexa, bem como suas localizagdes cromossdmicas e
os efeitos nos caracteres quantitativos de interesse e, consequentemente, melhorar a eficiéncia
do melhoramento (GRATTAPAGLIA et al., 1995, GRATTAPAGLIA et al.,, 1996;
CARNEIRO; VIEIRA, 2002). Outra aplicacdo relaciona-se a um melhor entendimento da
interacdo gendtipos x ambientes. Com os QTL mapeados, € possivel determinar as causas
dessa interacdo, verificando individualmente quais sdo os QTL mais estdveis (ou instdveis), e
quais ambientes sdo mais favordveis a selecdo. De posse dessas informagdes, além de haver
um melhor entendimento da interagdo, € possivel construir métodos de selecdo que explorem
o gendtipo dos QTL, pois atualmente a selecdo é baseada apenas em medidas fenotipicas
(MORAES, 2005), que representam o efeito conjunto de todos os genes interagindo com o
ambiente (DEKKERS; HOSPITAL, 2002).

De acordo com Staub et al. (1996), a possivel associacdo entre o marcador e o

QTL pode ser avaliada utilizando-se um, dois ou mais marcadores simultaneamente. O
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método de andlise de marca simples (single marker analysis) € utilizado para uma abordagem
inicial no mapeamento de QTLs e fornece a base para o desenvolvimento de outros métodos
de mapeamento mais complexos. Este método consiste na comparagdo estatistica do valor
médio do cardter para as distintas classes genotipicas do marcador. Um resultado significativo
denotaria a existéncia de ligacdo entre o marcador e um QTL do cardter em questdo, embora
os efeitos do QTL e sua distdncia do marcador ndo possam ser estimados com precisao nesse
caso. Assim, cada teste de associagdo cardter-marcador € realizado independente da
informagdo dos outros locos marcadores. Para um cromossomo com n marcas, n testes sao
realizados (LYNCH; WALSH, 1998). Quando o delineamento experimental apresenta
somente duas classes genotipicas, como no caso de retrocruzamentos, a comparacao entre eles
pode ser realizada por meio do teste t, para verificar se hd diferenca significativa, que é
atribuida ao efeito do marcador ligado a um ou mais QTLs. Caso haja mais que duas classes
genotipicas, as comparagdes sdo realizadas usando-se testes padroes da teoria de modelos
lineares, tais como teste F em anélises de varidncia ou modelos de regressao linear. Por ser
uma andlise muito simples que ndo considera a estimativa de posicdo e efeitos do QTL, é
indicada em casos onde apenas um marcador € utilizado no cromossomo (regido) ou quando a
distancia entre um marcador e outro € muito grande (MOREIRA, 2004).

Um exemplo de andlise de marca simples ¢ o método de mapeamento ndo
paramétrico (Nonparametric Mapping), que usa o teste de soma de Ranks de Kruskal-Wallis.
Este método € realizado em cada loco separadamente, classificando todos os individuos de
acordo com a caracteristica quantitativa, ao mesmo tempo que classifica com relacdo ao
marcador genotipico (VAN OOIJEN, 2004). Esta aproximacdo conduz a uma serie de
problemas. Primeiro s@o os falsos positivos que podem ocorrer se um nivel baixo de
significancia estatistica for empregado para testar a associagdo. Segundo, todos os genes em
um cromossomo apresentam alguma ligacdo entre eles mesmos, podendo um QTL ser
associado com muitos marcadores. Finalmente, um QTL especifico ndo é necessariamente
alélico com algum marcador especifico, assim a posicdo e o efeito ndo podem ser
identificados precisamente (KEARSEY; FARQUHAR, 1998).

Lander e Botstein (1989) propuseram um método de mapeamento utilizando o
principio da maxima verossimilhanca para verificar a possivel presenca de um QTL na regiao
entre um par de marcas adjacentes em um grupo de ligacdo. Assim, em um intervalo, varias
posicdes sdo testadas para a presenca de um QTL. Os resultados dos testes sdo expressos em

LOD scores, os quais comparam a funcdo de verossimilhanca da hipétese de nulidade
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(auséncia de QTL) com a hipétese alternativa (QTL na posicdo sendo testada). Esta
metodologia, denominada de mapeamento por intervalo (Interval Mapping - IM), possui
maior poder de detec¢do e maior precisdo na estimativa dos parametros associados ao QTL do
que a andlise de marcas individuais. Suas vantagens, frente a andlise de marcas simples, sdo
mais pronunciadas quando se dispde de marcadores espagados de 20 a 35 cM (TANKSLEY,
1993). Condigdo em que € provavel a ocorréncia de recombinagdo entre o loco marcador e o
QTL, sendo este efeito compensado na andlise por intervalo. No entanto, ressalta o autor que
em intervalos inferiores a 20 cM, as estimativas feitas por intervalo sdo semelhantes as de
marcas individuais, e também que, com distancias superiores a 35 cM, mesmo a andlise por
intervalo € imprecisa na detec¢do de um QTL.

Para facilitar a interpretacdo do teste, Lander e Botstein (1989), introduziram a
estatistica do LOD score (Log of the odds, ou seja, logaritmo de probabilidade), que consiste
em utilizar a estatistica da razao de verossimilhanga convertida para o logaritmo na base 10.
Valores elevados desse LOD favorecem a hipétese de ligacdo, enquanto valores proximos de
2 fornecem evidéncia de segregacao independente. Em geral, consideram-se ligados locos que
apresentam valores de LOD superiores ou iguais a 3. Este valor indica que a hipdtese
alternativa é 10° = 1000 vezes mais provdvel que a hipStese nula. O mapeamento de
intervalos sofre um problema de resolucdo quando dois QTLs estdo ligados préximos no
mesmo cromossomo. Neste caso, a posi¢do e magnitude dos efeitos ndo podem ser estimados
corretamente (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998).

Visando corrigir os problemas do mapeamento de intervalo, Jansen (1993), Jansen
(1994) e Jansen e Stam (1994) desenvolveram o mapeamento de QTLs multiplos (MOM
mapping). Este método ¢ uma extensdo do mapeamento de intervalo baseado no modelo de
QTLs multiplos, que testa a hipdtese da presenca de mais de um QTL segregando
simultaneamente no mesmo cromossomo. O método inclui conhecimento de marcadores
cofatores, evitando que toda a variacdo devido a outros QTLs fora do intervalo sejam
residuais, aumentando o poder e precisao do mapeamento de intervalo. Segundo Van Ooijen
(2004), inicialmente os QTLs candidatos devem ser examinados por regressio multipla ou
pelo uso de mapeamento de intervalo (i.e. modelo de QTL tnico). Em seguida, os marcadores
proximos ao QTL detectado sdo selecionados como cofatores, para identificar QTLs
proximos, usando o modelo de QTLs multiplos no subsequente mapeamento MQM. A
principal vantagem € a utilizagdo de marcas significativas como cofatores, resolvendo o

problema de falsos QTLs.
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2.6. Melhoramento assistido por marcadores

Uma vez detectados os marcadores ligados a uma determinada caracteristica de
interesse, € possivel selecionar os individuos com base no fendtipo do marcador, sem a
necessidade de avaliar o fendtipo da caracteristica. Essa abordagem € conhecida como selecao
assistida por marcadores (SAM). E importante, principalmente, nos casos em que a
caracteristica de interesse € de avaliacao dificil e cara, nos estudos de espécies perenes de
ciclo longo, e para caracteristicas fenotipicas de herdabilidade baixa, o que pode significar
reducdo no tempo e nos custos de programas de melhoramento (HEMMAT et al., 1994;
SOUZA, 2001; CARNEIRO; VIEIRA, 2002).

A selecdo assistida por marcadores é uma metodologia que foi desenvolvida com
o avango da Genética Molecular, que veio somar-se a outros procedimentos utilizados para
facilitar o processo de melhoramento e que, apesar do seu cardter inovador, ndo contraria 0s
principios genéticos j4 estabelecidos (ALZATE-MARIN et al., 2005). A perspectiva € tornar
mais eficiente a selecdo precoce, e com isso aumentar o ganho genético por unidade de tempo.
Nesse contexto, os caracteres de dificil avaliacdo, que requerem idade adulta e procedimentos
demorados de avaliagdo fenotipica fazem com que o melhoramento de espécies florestais e
frutiferas seja a drea onde o uso efetivo desta tecnologia tende a ter as melhores perspectivas
de sucesso. O mapeamento genético de muitas caracteristicas de interesse agrondmico tem
sido grandemente beneficiado com o advento dos marcadores moleculares permitindo
selecionar genotipos superiores para vdrios caracteres num curto espaco de tempo
(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998).

Atualmente, com a grande disponibilidade de informagdo molecular, é facil
constatar que os diferentes poligenes apresentam uma magnitude de efeitos desiguais para a
maioria dos caracteres. A propor¢cdo cumulativa explicada pelos vérios QTLs detectados
experimentalmente tem variado de 30% até 70%, dependendo de uma série de fatores, tais
como o cruzamento analisado, a caracteristica avaliada, o delineamento experimental e a
resolucdo do mapa, em termos de ndmero de marcadores. Os valores observados do
coeficiente de determinacdo (R, para QTL individuais sugerem que os caracteres
quantitativos sdo controlados por poucos locos com grande efeito e por muitos locos de
pequeno efeito (BERNARDO, 2002).

O principio basico da SAM estd na procura de alelos desejaveis indiretamente por
meio do uso de marcadores ligados, permitindo a selecdo fenotipica para outros caracteres. A

estratégia nao € nova e foi sugerida primeiramente para o uso de genes que controlam
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caracteres de heranga mendeliana simples (p.ex. cor) como marcadores para genes desejaveis.
Em alguns casos, caracteres morfoldgicos podem ser utilizados como indicadores para genes
especificos, e sdo usados como marcadores genéticos nos cromossomos. A liga¢do entre um
marcador genético e um QTL foi primeiramente demonstrada por Sax (1923), avaliando a
associacdo de diferentes tamanhos de grdos com o padrdo e pigmentagdo do tegumento em
Phaseolus vulgaris. O autor detectou que a mudanca da cor do tegumento da semente (carter
simples - marcador) de Phaseolus estava ligada a variagdo do tamanho médio da semente
(caréter quantitativo - QTL).

Poucos estudos moleculares foram realizados no cajueiro e a maioria deles
concentra-se em estudos de diversidade genética em clones e gendtipos selvagens do banco de
germoplasma (MNENEY er al., 2001; DHANRAIJ et al., 2002; ARCHAK et al., 2003a;
ARCHAK et al., 2003b). Nos ultimos anos, QTLs associados a caracteres de importancia
econdmica tém sido mapeados em vdrias espécies cultivadas, com em milho (XIA et al.,
1999), citrus (GARCfA et al., 2000), pinus (NEALE et al., 2002), ervilha (TIMMERMAN-
VAUGHAN et al., 2002), arroz (HITTALMANI et al., 2003), ma¢d (KENIS et al., 2008),
algoddo (WANG et al., 2007) e cevada (XUE et al., 2009). Em cajueiro, diferentes QTLs
associados a qualidade fisica e quimica do pedinculo t€ém sido reportados (SANTOS et al.,
2010; SANTOS et al., 2011). Pouca pesquisa tem sido realizada quanto a associagdo de QTLs
a morfologia da planta, resisténcia as doengas e caracteres produtivos (CAVALCANTI, 2004;
CAVALCANTI et al., 2012).

QTLs frequentemente explicam entre 2 e 10% da variagdo fenotipica total para
caracteristicas associadas a produgdo. J4 QTLs com efeitos maiores, ou seja, com R*>10%
raramente sdo descritos, especialmente quando os materiais segregantes sao obtidos de
acessos elite. A deteccao de QTLs com efeitos maiores e estaveis € mais util para a sele¢do
assistida por marcadores que aqueles observados apenas em ambientes especificos, sendo um
fator critico quando o melhorista busca ampla adaptabilidade e estabilidade de producgdo

(MACCAFERRI et al., 2008).
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3. MATERIAL E METODOS
3.1. Localizacao e caracterizacao da area experimental

Foram analisados dados de dois experimentos, conduzidos nos campos
experimentais da Embrapa Agroindistria Tropical, localizados nos municipios de Pacajus e
Paraipaba, Ceard. As avaliacdes foram realizadas nos anos de 2009, 2010 e 2011.

O Municipio de Pacajus localiza-se a 4°10° S e 38°27” W, com altitude de 60 m.
O clima na regido é predominantemente do tipo seco/subumido (C2), segundo classificacao
climitica de Thornthwaite. A precipitacdo pluvial média é 1.100 mm/ano, com regime
caracterizado por chuvas de verdo/outono. O solo da drea experimental é Podzodlico
Vermelho-Amarelo Tb Eutréfico, A franco, com textura arenosa/média.

O Municipio de Paraipaba localiza-se a 3°26” S e a 39°08” W, com altitude de 31
m. A regido possui tipo climatico DdA’a’, caracterizado como semidrido, com pequeno ou
nenhum excesso hidrico e a concentracao dos trés meses de verdo responsavel por 25,9% da
evapotranspiracao potencial normal. A pluviosidade média anual é de 923,7 mm. O solo da
area experimental ¢ um Podzdlico Vermelho-Amarelo distréfico, A fraco, textura arenosa,
fase caatinga litoranea, relevo plano.

Em Pacajus, o experimento foi instalado em margo de 2005, estando os clones
(tratamentos) com quatro, cinco e seis anos quando foram avaliados. O delineamento
experimental foi o de blocos ao acaso, com duas repeti¢des e cada parcela foi composta por
duas plantas. O espacamento foi de 8 m x 6 m, com densidade de plantio de 208 plantas.ha'].
Ja em Paraipaba, o experimento foi instalado em fevereiro de 2007, estando os clones
(tratamentos) com dois, trés e quatro anos quando foram avaliados. O delineamento
experimental foi o de blocos ao acaso, com duas repeti¢cdes e cada parcela foi composta por
duas plantas. O espacamento foi de 6 m x 3 m, com densidade de plantio de 555 plantas.ha'].
O espagamento mais adensado foi utilizado com o intuito de aumentar a incidéncia de
doencas. No entanto, em 2011, foi necessdrio realizar desbaste, deixando uma planta por
parcela (espacamento 6 m x 6 m) devido ao rdpido crescimento do didmetro de copa, em
alguns clones, superar 3 m, dificultando o manejo e as avaliagdes dos tratamentos.

O manejo, a condugdo e os tratos culturais nos experimentos foram realizados de
acordo com as necessidades e as recomendacgdes técnicas para a cultura do cajueiro em

condi¢des de sequeiro (BARROS et al., 1993).
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A pluviosidade média anual variou entre 456,1 e 2051,3 mm, no periodo de
conducdo do trabalho, compreendido entre janeiro de 2009 e dezembro de 2011 (FUNCEME,
2012). Todavia, a distribui¢do dessa precipitacdo foi irregular, onde valores > 65% do total de
chuvas ocorrem entre os meses de janeiro e abril (Tabela 2). Além disso, em 2010 a
precipitacdo foi inferior aos demais anos de avali¢do, afetando de forma significativa a

produtividade do cajueiro, como observado na Tabela 1.

Tabela 2. Médias mensais da precipitag¢do pluvial (em mm), registrada durante a conducao do
experimento no periodo de janeiro de 2009 a dezembro de 2011 nos Campos Experimentais

de Pacajus e Paraipaba.

Pacajus Paraipaba
Meses

2009 2010 2011 2009 2010 2011
Janeiro 126,1 49,2 286,9 132,5 76,0 355,0
Fevereiro 2199 24,8 187,5 243,2 22,0 181,0
Marco 4477 78,8 184,3 523,0 141,2 243,0
Abril 484.,6 149,2 349,0 643.,0 245,0 250,0
Maio 340,5 40,5 203,6 252,8 136,8 145,0
Junho 137,0 26,4 25,2 154,8 47,0 68,0
Julho 121,1 0,0 58,0 65,0 31,0 50,0
Agosto 38,9 0,0 21,6 35,0 0,0 17,0
Setembro 5,8 0,0 1,2 2,0 0,0 0,0
Outubro 0,0 6,0 61,4 0,0 0,0 14,0
Novembro 0,0 0,0 10,0 0,0 0,0 0,0
Dezembro 3,6 81,2 0,0 0,0 45,0 6.0
Total 1925,2 456,1 1388,7 2051,3 7440 1329,0

Fonte: FUNCEME (2012).
3.2. Material genético

Foram estudados 84 clones de cajueiro (tratamentos), sendo 83 clones da geracao
F; e um clone-testemunha CCP 76, um dos clones de cajueiro ando precoce mais cultivados
na regido. O clone de cajueiro ando precoce CCP 1001 foi utilizado como genitor feminino e
o gendtipo de cajueiro comum CP 96 como genitor masculino. Os parentais foram
selecionados visando prover o mdximo de contraste nos caracteres altura de planta, peso da
castanha e resisténcia ao mofo-preto (Pilgeriella anacardium). Os parentais possuem as
seguintes caracteristicas: CCP 1001 — ando (5,5 m), alta producdo de castanha pequena e
altamente susceptivel ao mofo-preto. CP 96 — gigante (12 m), alta producdo de castanha

grande e resistente a0 mofo-preto (CAVALCANTTI; WILKINSON, 2007).
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3.3. Caracteristicas avaliadas

Foram avaliadas as caracteristicas referentes ao porte da planta (altura e didmetro
de copa), as doengas (antracnose e mofo-preto), a floragdo (flores hermafroditas), e a
produtividade, nos anos de 2009, 2010 e 2011. J4 a caracteristica peso da castanha foi
avaliada nos anos de 2010 e 2011. A seguir sdo descritas as metodologias das andlises

realizadas para determinacio dos caracteres estudados.
3.3.1. Altura de planta

Medida da altura, em metros, do nivel do solo até a parte mais alta da planta,

utilizando uma régua.
3.3.2. Diametro de copa

Medida da envergadura da copa, em metros, entre as extremidades dos maiores

ramos no sentido Norte-Sul, utilizando uma trena.
3.3.3. Antracnose e mofo-preto

As doengas foram avaliadas utilizando-se o critério visual de notas, com base em
uma escala descritiva de severidade de sintomas, variando de 0 a 4, sendo 0 = auséncia de
sintomas; 1 = presenca de pequenas lesdes (2 cm), cobrindo até 2% da area foliar avaliada; 2
= lesdes maiores (> 2 cm), cobrindo até 5% da area foliar avaliada; 3 = lesGes cobrindo de 5 a
25% da area foliar avaliada; e 4 = lesdes grandes (> 4 cm), cobrindo mais que 25% da area
foliar avaliada (CARDOSO et al., 1999). As plantas foram avaliadas individualmente,

observando-se toda a extensdo da copa onde foi atribuida uma nota geral para a doencga.
3.3.4. Flores hermafroditas

Coletou-se uma panicula por ponto cardeal e determinou-se o sexo das flores
abertas. Obteve-se o numero médio de flores hermafroditas por panicula em cada ponto

cardeal e, posteriormente, a média por planta.
3.3.5. Peso da castanha

Determinado em balanga semi-analitica (Mark 3100), com precisdao de 0,01 g.

Foram realizadas trés pesagens de amostras compostas de vinte castanhas por clone.
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3.3.6. Produtividade

Pesagem das castanhas de todas as plantas obtidas na parcela, corrigido para
kg.ha'l, considerando 204 plantas.ha'], ou seja, espagcamento 7 m X 7 m, atendendo

recomendacao de Criséstomo et al. (2001).
3.4. Delineamento experimental

O experimento foi conduzido em delineamento de blocos ao acaso com 84
tratamentos, sendo uma testemunha (CCP 76) e 83 clones da geracao F;, duas repeti¢des, duas
plantas por parcela. Os valores das notas para antracnose e mofo-preto foram transformados
para 4/x+0,5 e da caracteristica produtividade para log x para atender a pressuposi¢dao de
normalidade. Em seguida procedeu-se a andlise de varidncia e estimac¢do dos parametros
genéticos utilizando o aplicativo computacional em genética e estatistica - Genes (CRUZ,
2007).

As analises de variancia foram realizadas pela avaliagdo em blocos ao acaso, com
testemunha adicional. O esquema desta andlise esta ilustrado na Tabela 3, realizada de acordo
com o seguinte modelo estatistico, citado por Cruz e Carneiro (2006):

Y,=u+T +B, +¢;
em que:

Y,: valor observado no i-ésimo tratamento (genétipos F;’s ou testemunha) no j-ésimo bloco;

4 : média geral do ensaio;

T : efeito do i1-€simo tratamento. Parai=1, 2, ... g, tem-se o efeito aleatorio dos genotipos
Fi’s,eparai=g+ 1, g+ 2, ... g+t tem-se o efeito fixo de testemunhas;

B, efeito do j-€simo bloco;

¢, efeito do erro aleatério.
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Tabela 3. Esquema da andlise de varidncia para ensaio com gendtipos (G) e uma tnica

testemunha (Te).

FV GL SQ QM E(QM)
Blocos r-1 SQB QMB o’ +To,
Tratamentos T-1 SQT QMT
Genotipos (F) g—1 SQG QMG o+ rO';
G versus Te 1 SQGr QMGr
Residuo r—1)(T-1) SQR QMR ol
Total rT-1 SQTo

Os seguintes parametros genéticos e ambientais foram estimados:
a) variancia fenotipica

.2 OMG
Oy =

-
b) varidncia ambiental

A MR
62 =2

r

¢) variancia genética entre genétipos F;’s
., OMG —-QOMR
6, =———"7"-—
¢ r

d) coeficiente de variacao experimental

_ 100,/OMR
i

CVe

e) coeficiente de variagdo genética

10067
-

f) herdabilidade

cv,

6_2
2 g

T OMG/r
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Posteriormente, foi realizada a andlise de varidncia conjunta e constatada a
significancia pelo teste F, os tratamentos foram comparados pelo teste Scott—Knott (SCOTT;
KNOTT, 1974) a 5% de probabilidade. Este teste separa as médias por meio de comparacdes
entre grupos de médias de dados. O teste de Scott-Knott foi escolhido por ser claro, objetivo e
isento de ambiguidades (presentes na maioria dos testes de comparacdes miltiplas). Como o
nimero de tratamentos avaliados neste experimento foi grande e ha o interesse numa
separacdo real de grupos de médias, sem a ambiguidade de resultados, o procedimento
apropriado € o teste de Scott Knott (FERREIRA et al., 1999). A andlise de variancia
individual e teste de comparacdo de médias foram realizadas utilizando o aplicativo Genes
(CRUZ, 2007). Ja a andlise de variancia conjunta foi realizada utilizando o programa SAS
(2000), usando proc mixed, onde a determinagdo do F foi obtida por uma composi¢cao de
efeitos, considerando como efeitos aleatérios, além do erro, as fontes de variacdo bloco x

ano(local) e bloco x trat(local).
3.5. Selecao de genétipos elite

Com base nos dados de crescimento das plantas, resisténcia as doengas, floragdo e
producdo de castanhas foi realizada a sele¢do dos clones utilizando o método em tandem.
Segundo Resende (2002), no sistema em tandem, seleciona-se para determinado cardter até
atingir o nivel desejado e, em seguida para outros caracteres de interesse, dentre os individuos
selecionados anteriormente. De acordo com Cruz e Regazzi (1997), o indice de classificagdo
ou indice com base em soma de posto ranks consiste em classificar os materiais genotipicos
em relacdo a cada um dos caracteres, em ordem favordvel ao melhoramento. Uma vez
classificados, sdo somadas as ordens de cada material genético referente a cada cariter,
resultando em uma medida adicional tomada como indice de selecao.

A selecdo com base no indice de classificacdo, metodologia de Mulamba e Mock
(1978), foi realizada pela soma total dos ranks da andlise conjunta de cada clone para os
caracteres de altura de planta, didmetro de copa, antracnose, mofo-preto, nimero de flores
hermafroditas, peso da castanha e produtividade. Para altura de planta, didmetro de copa,
antracnose e mofo-preto a ordenacdo dos clones foi crescente, isto €, a selecao foi para clones
com plantas mais baixas, menor envergadura de copa e menor severidade das doencas,
enquanto que para o numero de flores hermafroditas, peso de castanha e produtividade a
ordenacdo foi decrescente, ou seja, a selecdo foi para clones com maior nimero de flores

hermafroditas, castanhas mais pesadas e clones mais produtivos.
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3.6. Mapeamento QTL

A geracgdo F, de cajueiro utilizada neste experimento foi previamente mapeada por
Cavalcanti e Wilkinson (2007). Os mapas dos genitores CCP 1001 e CP 96 foram compostos
por 85 individuos de uma progénie F; de irmaos-completos (Figuras 1 e 2). A populacdo
usada no presente estudo para andlise de QTL foi composta por 83 das 85 plantas previamente
mapeadas. A reducdo neste nuimero de individuos foi devido a morte de plantas antes de
serem clonadas. Os dados fenotipicos utilizados (altura de planta, diametro de copa,
antracnose, mofo-preto, nimero de flores hermafroditas e peso da castanha) foram obtidos por
meio das médias dos genotipos.

Para a deteccdo e mapeamento de QTLs candidatos na populacdo derivada do
cruzamento entre o clone ando CCP 1001 e o genétipo gigante CP 96, foram realizadas
andlises por meio do software computacional MapQTL® 5 (VAN OOIJEN, 2004). Trés
diferentes métodos de mapeamento foram empregados:

1. Mapeamento ndo paramétrico (Nonparametric mapping; andlise de Kruskal-

Wallis);
2. Mapeamento de intervalo (Interval mapping);

3. Mapeamento de QTLs multiplos (MQM mapping).
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Figura 1. Mapa genético do genitor feminino CCP 1001. Na esquerda do grupo de ligacdo
podemos observar a distancia relativa entre os marcadores (cM) e na direita o respectivo

marcador genético. Fonte: Cavalcanti e Wilkinson (2007).
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Figura 2. Mapa genético do genitor masculino CP 96. Na esquerda do grupo de ligagcdao
podemos observar a distancia relativa entre os marcadores (cM) e na direita o respectivo

marcador genético. Fonte: Cavalcanti e Wilkinson (2007).
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Mapeamento ndao paramétrico (teste da soma dos rank de Kruskal-Wallis) foi
usado para estimar a associacdo entre o marcador e um QTL, ou seja, para identificar
marcadores que sao co-segregantes com QTLs.

Em seguida, a andlise de mapeamento de intervalo (Interval Mapping - IM) foi
executada para identificar QTLs com efeitos principais significativos e, por fim, foi realizada
a andlise de mapeamento de QTL multiplos (Multiple QTL Mapping — MQM) para detectar
possiveis QTLs mascarados pelos QTLs detectados na andlise de mapeamento de intervalo
como recomendado por Van Ooijen (2004). Um LOD score critico igual a 3,0 foi utilizado
como padrdo para identificacdo de QTLs candidatos. LOD score (logaritmo das
probabilidades, na base 10) igual a 3,0 indica que a ocorréncia de ligacdo entre um QTL e o
marcador € 1000 vezes mais provavel que a de segregacdo independente. A localizagdo do
QTL nos mapas genéticos dos genitores foi definida utilizando o software MapChart
(VOORRIPS, 2002), com intervalos de confianca de 1,0 e 2,0 LOD score, correspondendo a
probabilidade de 90 e 95%, respectivamente (VAN OOIJEN, 2004).

Para todos os QTLs detectados, a percentagem da variancia fenotipica total
explicada por um unico QTL foi estimada usando regressdo linear (R%). As andlises de
regressdo linear foram realizadas utilizando o programa Genes (CRUZ, 2007).

O efeito fenotipico do marcador mais préximo ao QTL foi estimado pelo emprego

da seguinte equacdo (BROMAN, 2001):

Efeito fenotipico = {M}xlm

gsm
onde:

X ¢en = média da populagdo composta pelos genétipos que possuem o marcador;
X = média da populacdo composta pelos gendtipos que ndo possuem O

marcador.
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1. Altura de Planta

Foram observadas diferengas significativas (p<0,05) entre tratamentos (clones)
para todos os ambientes estudados. Estes resultados indicam que os clones da geragcao F,
apresentam comportamento diferencial para o cardter altura de planta, o que € um indicativo
favoravel para a realizacio de melhoramento desta caracteristica (Tabela 4), sugerindo a
possibilidade de obtencdo de sucesso na selecdo visando alterar o cardter em questdo.
Também foram observadas diferencas significativas (p<0,01) entre as médias dos clones da
geracdo F; e a testemunha CCP 76, com exce¢do do ano de 2009, em ambos os locais
(Pacajus e Paraipaba). No geral, a média da altura de planta na geracdo F; foi superior a
testemunha, fato que pode ser explicado pelo vigor obtido por meio do cruzamento entre
individuos contrastantes para este carater, sendo o genitor feminino do tipo andao (CCP 1001)
e o genitor masculino do tipo gigante (CP 96).

Os clones da geracdao F; apresentaram porte intermedidrio entre o cajueiro tipo
comum e o tipo ando-precoce. A altura média desses clones, no terceiro ano de avaliacio
(2011), foi superior em mais de 70%, em relacdo, a média de altura do clone-testemunha CCP
76, que foi de 1,83 m em Pacajus e 2,35 m em Paraipaba (Tabela 4). Barros et al. (2000),
avaliaram trinta clones de cajueiro incluindo quatro testemunhas (CCP 06, CCP 09, CCP 76 e
CCP 1001) em regime de sequeiro entre abril de 1990 e fevereiro de 1997, no Campo
Experimental de Pacajus, CE. Os autores observaram que os clones CAP 01, CAP 05 e CAP
12, apresentaram médias superiores em mais de 70% em relagdo a média das testemunhas (2,4
m), sendo considerados de porte intermedidrio entre os tipos comum e ando-precoce. J4 a
altura do clone CCP 76 variou entre 0,84 m (primeiro ano de avaliacdo) e 2,68 m (sexto ano
de avaliacdo). Valores estes proximos ao observado no presente estudo, no qual a média do

clone testemunha CCP 76 variou entre 1,10 m (2009 em Pacajus) e 2,35 (2011 em Paraipaba).
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Tabela 4. Resumo das andlises de varidncia para a caracteristica altura de planta, referente a 83 clones da geracdo F; e a testemunha CCP 76,

conduzido em Pacajus e Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Pacajus Paraipaba
Fonte de variacdo gl 2009 2010 2011 2009 2010 2011
Quadrados médios
Blocos 1 0,2680 1,0632 0,4578 0,0618 0,1299 0,0721
Tratamentos 83 0,3220 ** 0,5562 * 0,7138 ** 0,1429 ** 0,3221 ** 0,6493 **
Genotipos F;’s (G) 82 0,3185 ** 0,5282 * 0,6811 ** 0,1413 ** 0,3060 ** 0,5884 **
G vs Testemunha 1 0,6092 ™ 2,8447 ** 3,4010 ** 0,2779 ™ 1,6608 ** 5,7040 **
Residuo 83 0,1889 0,3386 0,2710 0,0840 0,1437 0,2278
Média geral 1,65 2,86 3,12 1,70 2,96 4,03
Meédia gendtipos F;’s 1,66 2,87 3,14 1,70 2,97 4,05
Média testemunha 1,10 1,68 1,83 1,33 2,05 2,35
Valor minimo 0,50 0,90 1,30 0,90 1,45 1,80
Valor maximo 3,10 4,65 5,25 2,85 4,10 5,39
DMS - Tukey (5%) 1,92 2,57 2,30 1,28 1,67 2,11

™ ndo significativo; * e ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
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Os coeficientes de variagdo experimental (CVe) estiveram dentro da faixa
considerada aceitdvel para experimentacdo em culturas perenes. Dos CVe obtidos, 66,67%
estavam entre 10 e 20%; 33,33% entre 20 e 30% (Tabela 5). Valores altos de coeficiente de
variacdo, também, foram verificados em experimentos avaliando clones de cajueiro, com
magnitudes entre 20 e 40% (PAIVA et al., 2005; PAIVA et al., 2007; PAIVA et al., 2008).
Segundo Ferrdo et al. (2008), os CVe mais elevados em espécies perenes podem estar
associados a causas como longo ciclo da cultura, respostas diferenciadas dos genotipos aos
estresses de altas temperaturas e seca, respostas diferenciadas dos clones a incidéncias de

pragas e doencas.

Tabela 5. Parametros genéticos para a caracteristica altura de planta, conduzido em Pacajus e

Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Parimet ”» Pacajus Paraipaba
Arametros genetieos 2000 2010 2011 2000 2010 2011
0'; 0,1593 0,2641 0,3405 0,0706 0,1530 0,2942
o’ 0,0945  0,1693  0,1355 0,0420 0,0719  0,1139
G; 0,0648 0,0948 0,2050 0,0286 0,0811 0,1803
h? (%) 40,69 35,90 60,21 40,52 53,03 61,29
CVg (%) 15,38 10,71 14,44 9,95 9,60 10,49
CVe (%) 26,36 20,34 16,68 17,10 12,83 11,85
CVg/CVe 0,58 0,53 0,87 0,58 0,75 0,89

O'; : varidncia fenotipica. (73 : variancia ambiental. 0; : varidncia genotipica. h*: herdabilidade. CVg:
coeficiente de variacdo genotipico. CVe: coeficiente de variacao experimental.

Os coeficientes de variagdo genotipico (CVg), observados para o carater altura de
planta, apresentaram valores moderados, variando entre 9,60% e 15,38% (Tabela 5). Esses
resultados sdo proximos aos obtidos por Azevedo et al. (1998) e Cavalcanti et al. (2007) e
revelam que a populacdo pode ser considerada apropriada para o programa de melhoramento
genético. Em outros termos, ganho genético € esperado, aplicando-se procedimento adequado
de selecdo para reducdo da altura de planta.

Foram observadas diferencas de comportamentos quanto a varidncia genotipica

(0'; ), com estimativas variando de 0,0286 a 0,2050 para altura de planta (Tabela 5). Paiva et

al. (2002b), avaliando a variancia genética aditiva em 64 progénies de acerola (Malpighia
emarginata), observaram valores variando entre 0,01 e 0,03 para altura de planta. Laviola et
al. (2010), objetivando estimar parametros genéticos e a variabilidade entre 110 acessos
(familias de meios-irmdos) de pinhdo-manso (Jatropha curcas) no estdgio inicial de
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desenvolvimento, observaram varidncia genética aditiva de 0,013 para altura de planta,
mostrando a existéncia de variabilidade genética no banco de germoplasma de pinhao-manso.
Resultados semelhantes aos obtidos para altura de planta em cajueiro.

A razdo CVg/CVe, para o caréter altura de planta variou entre 0,53 e 0,89 (Tabela
5), indicando que o processo de selecdo desta caracteristica deverd ser realizado de maneira
criteriosa. Yokomizo e Farias Neto (2003), objetivando estimar parametros genéticos
associados a 31 progénies de meios-irmaos de pupunheiras (Bactris gasipaes), observaram
valores de 0,35 para a relacdio CVg/CVe no cardter altura de planta. Segundo os autores, uma
solugdo tedrica para os baixos valores na relagdo CVg/CVe seria o uso de um nimero maior
de repeti¢des, aumentando a precisdo experimental, que poderd causar a reducdo no CVe, e
com isso a relagdo CVg/CVe poderd aumentar. Laviola et al. (2010), avaliando parametros
genéticos associados a altura de planta em 110 acessos de pinhao manso, observaram valores
de 0,81 para a razio CVg/CVe. Resultado proximo aos obtidos para altura de planta no
presente estudo.

As estimativas de herdabilidade no sentido amplo variaram entre 35,90 a 61,29%,
com tendéncia de aumento ao longo dos anos (Tabela 5). Valores semelhantes de
herdabilidade para o cardter altura de planta foram observados por Criséstomo et al. (1999)
em cajueiro (40,34%) e por Cilas et al. (1998) em café (48,90%). Passos et al. (2010),
estimando parametros genéticos de caracteres agrondmicos em gendtipos de mamoneira
(Ricinus communis), observaram valores de herdabilidade no sentido amplo variando entre
28,15 a 69,29% para altura de planta. As estimativas obtidas no presente estudo evidenciam a
existéncia de variabilidade genética e condi¢des favordveis para a realizacdo de selecao nas
duas localidades. As diferentes estimativas encontradas nos anos e locais, provavelmente, sdo
decorrentes dos diferentes genes que estdo se expressando ao longo do desenvolvimento das
plantas, com a influéncia dos anos e das condi¢cdes ambientais.

A andlise de varidncia conjunta das safras de 2009, 2010 e 2011 indicou que
houve diferenca significativa (p<0,01) para altura de planta, entre os clones de cajueiro
(Tabela 6). Os efeitos da interagc@o ano por local foram significativos (p<0,01) indicando que
os efeitos das combinacdes entre ano e local sdo importantes para esta caracteristica.
Considerando-se que cada local e ano caracterizam um ambiente diferente, pode-se admitir
que o caréter altura de planta foi afetado pelas mudangas do ambiente. A interagdo tripla local
por ano por clone, também, foi significativa (p<0,01), o que indica que os clones responderam

de forma diferenciada as variagdes do ambiente. Isto pode ter ocorrido devido a diferengas
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entre os clones quanto a capacidade de adaptacdo as condi¢des ambientais dos locais dos
experimentos e as mudancas climaticas de um ano para o outro, refletindo na altura de planta
ao longo do periodo observado. Outro fator a considerar nesta espécie € a possivel alteragdo
no controle genético dos caracteres ao longo das idades, sendo um indicativo da interacao
QTL x ambiente, ou seja, genes expressando-se em condi¢des ambientais especificas ou em

determinada idade da planta. Fato que podera ser confirmado por meio das andlises de QTL.

Tabela 6. Andlise de variincia conjunta para altura de planta (m) de 84 clones de cajueiro em

Pacajus e Paraipaba, Cear4, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Fonte de variacdo GL Quadrado médio
Local 1 31,7441 **
Ano 2 314,5606 **
Clone 83 1,6556 **
Bloco(local) 2 0,9906 **
Ano x clone 166 0,1415 **
Local x clone 83 0,6063 *:*
Local x ano 2 20,1083 *x*
Ano x bloco(local) 4 0,0381 ™
Bloco x clone(local) 166 0,5140
Local x ano x clone 166 0,0752
Erro 332 0,0519
CVe (%) 8,37

Média 2,72

"™ ndo significativo; ** Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.

Planta de porte baixo é um cardter da maior importancia em frutiferas perenes. No
cajueiro, clones comerciais do tipo ando precoce possuem esta caracteristica, o que facilita
praticas de manejo como poda e combate a pragas e doencas, de dificil execucio ou invidveis
em pomares de cajueiro do tipo comum (BARROS et al., 2000). No melhoramento desta
espécie, tem-se buscado a selecdo de clones com porte semelhante ao clone-testemunha CCP
76 (PAIVA et al., 2005). Com relacdo ao teste de médias da analise conjunta, os clones
estudados foram separados em seis grupos (a; b; ¢; d; e; f). Os clones da geragao F; 83 ¢ 79
(grupo a) apresentaram altura semelhante a média do clone-testemunha CCP 76, nao diferindo
deste e, portanto, sdo os que ainda continuam apresentando caracteristicas de porte inerente ao

cajueiro ando (Tabela 7).
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Tabela 7. Classificacao (r) e médias dos 83 clones da geracdo F; e do clone-testemunha CCP

76 para a caracteristica altura de planta (AP).

Tratamentos r AP(m) Tratamentos r AP (@m) Tratamentos r AP (m)
84 (CCP76) 1 1,72 a 11 29 257 ¢ 5 57 2,88 d
83 2 1,88 a 14 30 2,58 ¢ 3 58 2,88 d
79 3 1,99 a 69 31 2,58 ¢ 30 59 288 d
73 4 2,16 b 18 32 258 ¢ 47 60 291 d
70 5 2,18 b 32 33 2,58 ¢ 55 61 291 d
58 6 220 b 61 34 259 c 41 62 293 d
81 7 221 b 27 35 2,63 ¢ 29 63 295 d
80 8 222 b 43 36 2,65 ¢ 48 64 295 d
51 9 224 b 45 37 2,65 c 36 65 297 d
60 10 226 b 9 38 2,66 ¢ 34 66 2,99 d
22 11 234 b 10 39 2,67 c 66 67 299 d
64 12 2,38 ¢ 38 40 2,67 c 68 68 3,00 d
65 13 2,39 ¢ 59 41 2,68 c 6 69 3,00 d
63 14 240 c 35 42 2,69 c 77 70 3,01 d
71 15 241 c 62 43 2,72 ¢ 2 71 3,07 d
31 16 2,41 c 72 44 272 ¢ 15 72 3,08 d
16 17 242 ¢ 82 45 2,73 ¢ 26 73 3,08 d
75 18 246 c 19 46 2,73 ¢ 46 74 3,16 e
78 19 246 c 7 47 2,775 ¢ 20 75 3,18 e
8 20 2,50 c 37 48 2,75 ¢ 52 76 3,18 e
54 21 2,50 c 56 49 277 d 42 77 3,20 e
74 22 251 ¢ 67 50 2,779 d 33 78 3,21 e
76 23 2,53 ¢ 25 51 281 d 53 79 323 e
1 24 254 ¢ 28 52 2,82 d 39 80 3,31 e
12 25 255 ¢ 21 53 282 d 40 81 3,31 e
50 26 2,55 ¢ 17 54 2,84 d 44 82 3,56 f
4 27 2,55 ¢ 23 55 2,86 d 24 83 3,58 f
49 28 2,57 ¢ 13 56 287 d 57 84 3,86 f

Meédias seguidas pela mesma letra na coluna nio diferem significativamente ao nivel de 5% de probabilidade
pelo teste de Scott e Knott (1974).
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Como a selecdo deve ser direcionada para obtencdo de plantas de porte baixo,
caracteristicas da maior importancia em fruteiras perenes. Neste sentido, os clones do grupo b
(73, 70, 58, 81, 80, 51, 60 e 22) devem ser destacados, também, por possuirem esta
caracteristica (Tabela 7).

O cardter altura de planta apresentou um padrdao continuo de distribuicio na
populagdo F; mapeada (Figura 3). Segundo Tanksley (1993), a grande maioria das
caracteristicas herddveis de importincia econdmica sdo quantitativas. Os fenotipos resultantes
apresentam uma varia¢do continua na populacdo em vez de classes discretas. Esse tipo de
heranga é determinado pela segregacdo de varios locos (QTLs), cada um com um pequeno
efeito no fenétipo. As frequéncias de individuos abaixo da média da populacdo mapeada para
a caracteristica altura de planta foi um pouco maior em relacdo a frequéncia de individuos
acima da média em Pacajus nos anos de 2009 (57%), 2010 (57%) e 2011 (55%) e Paraipaba
em 2009 (60%). J4& em Paraipaba nos anos de 2010 e 2011, o cardter altura de planta
apresentou a mesma frequéncia de individuos acima e abaixo da média da populacdo
mapeada. Além disso, podemos observar a elevada frequéncia de individuos (>85%) da
geracdo F; com média superior ao clone-testemunha CCP 76 para esta caracteristica. Fato que
pode ser explicado pelo vigor obtido por meio do cruzamento entre individuos contrastantes
para este carater, onde o genitor feminino € do tipo ando (CCP 1001) e o genitor masculino do

tipo gigante (CP 96).
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Freqiiéncias
Freqiiéncias

0.78 1.02 1.26 1.50 1.74 1.98 222 2.46 271 121 1.38 1.55 1.71 1.88 2.05 2.21 238 255
Altura de planta (m) Altura de planta (m)
35 4 . 30 4 .
Pacajus - 2010 Paraipaba - 2010

Freqiiéncias
Freqiiéncias

1.63 1.98 234 2.69 3.04 3.39 3.75 4.10 4.45 2.04 2.25 247 2.69 291 3.13 3.35 3.57 3.79
Altura de planta (m) Altura de planta (m)

Pagajus - 2011

Freqiiéncias
Freqiiéncias

10 +

197 234 272 310 348 385 423 461 499 274 3.03 331 359 388 416 444 473 5.01
Altura de planta (m) Altura de planta (m)

Figura 3. Distribuicdo de frequéncias dos clones de cajueiro para o cardter altura de planta
em Pacajus e Paraipaba, nos anos de 2009, 2010 e 2011. A seta indica a classe que o clone-

testemunha CCP 76 pertence.
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As andlises de QTLs proporcionam importantes informagdes para assistir
trabalhos de vérios programas de melhoramento de plantas. Com base na andlise de
mapeamento de QTLs mudltiplos, foi possivel detectar 40 QTLs associados a 26 marcadores
diferentes nos seis ambientes estudados (Tabela 8), onde o nimero de QTLs detectados por
ambiente variou entre cinco (Paraipaba em 2009) e nove (Paraipaba em 2010). Estes foram
denominados de “QTLs candidatos”, pois antes de serem utilizados em programas de
melhoramento, devem ser validados, 1.e., deve-se determinar a eficiéncia de selecdo que eles
terdo em outras populacdes de cajueiro, considerando o cardter a ser melhorado, o que serd
objetivo de futuros estudos.

QTLs detectados no mesmo intervalo de marcadores em ambientes distintos
indicam que estes sdo estdveis e essencialmente ndo sdo afetados por fatores ambientais
(HITTALMANI et al., 2002). QTLs estaveis proporcionam uma excelente oportunidade para
selecdo de clones superiores contribuindo para o aumento do potencial produtivo. O grupo de
ligacdo (cromossomos) M1 apresentou QTLs em quatro dos seis ambientes, demonstrando a
importancia destas regides no controle genético do carater altura de planta no cajueiro.
Também devem ser destacados os grupos de ligacdo F2, F3, F5, M2a, M4, M6 e M15 com
QTLs identificados em pelo menos trés ambientes (Tabela 8; Figuras 4 e 5). Hittalmani et al.
(2003), detectaram um total de quinze QTL significativos influenciando a altura de planta em
arroz nos dez ambientes estudados, dos quais trés se destacaram. Um QTL, localizado no
cromossomo 1 entre os marcadores RZ730 e RZ810, foi detectado em todos os dez ambientes
estudados e explicou pelo menos 25% da variacdo fenotipica total. Segundo os autores, este €
um bom exemplo de gene maior (QTL). Outro QTL foi identificado em seis ambientes
localizado entre RZ284 e RZ574 no cromossomo 3 explicando mais de 11% da variagdo
fenotipica total. Os autores, também, destacaram um QTL no cromossomo 7 detectado em
quatro ambientes, embora com um valor de LOD baixo (2,11 a 2,78).

Muitos estudos de QTLs tém reportado a deteccdo de QTLs em véarios anos.
Yoshimaru et al. (1998) detectaram dois QTLs para altura de planta no cedro japonés
(Cryptomeria japonica D. Don) em dois anos consecutivos (4 € 5 anos de idade). Xue et al.
(2009), identificaram quatro QTLs associado a altura de planta em cevada nos dois ambientes
estudados, sendo trés no ambiente controle e um no ambiente de estresse salino. Além disso,
dois QTLs, qPH3c e qPH3s, localizados no cromossomo 3H entre os marcadores bPb-0049 e

bPb-3634, foram simultaneamente detectados em ambos os ambientes.
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Tabela 8. Descri¢ao dos QTLs candidatos para a caracteristica altura de planta detectados nos

mapas dos genitores feminino (F) e masculino (M) usando o método mapeamento de QTLs

multiplos. (Continua...)

Local Ano QTL Grupo Posicio' Marcador LOD Distincia> R* (%)’ EF (%)*
Pacajus 2009 pac.09.1 Ml 95,45 07CY003 3,94 4,00 14,58**% 31,37
pac.09.2 M2a 87,19 05Bgl31 3,55 0,00 7,70% 14,56
pac.09.3 F2 62,30 02Agl128 3,25 0,00 6,79%* 13,49
pac.09.4 F5 6,20 02Agl75 3,40 3,51 5,82*%  -11,44
pac.09.5 F12 33,70 13Ay019 5,95 5,01 6,92*  -11,59
pac.09.6 MI15 6,00 25By011 3,52 6,00 6,01* 12,90
Pacajus 2010 pac.10.1 M1 93,45 (07CY003 3,66 2,00 9,78** 16,78
pac.10.2 M2a 86,73 05Bgl31 3,59 4,46 6,74% 9,96
pac.10.3 F2 62,30 02Agl28 3,38 0,00 3,07 6,55
pac.10.4 F5 9,71  02Agl75 3,41 0,00 4,76* -7,55
pac.10.5  F10 16,56  Aocc23 3,58 4,96 3,25 8,11
pac.10.6 M15 0,00 25By011 3,13 0,00 3,24 6,80
Pacajus 2011  pac.11.1 Ml 93,45 07CY003 4,27 2,00 6,82%* 14,52
pac.11.2  M2a 69,73 14Bb129 5,10 12,00 6,00* 9,52
pac.11.3 F3 46,17 10Ay194 3,25 3,00 3,51 7,19
pac.114 M4 23,98 04By084 5,74 4,00 4,75 -7,83
pac.11.5 F5 10,71  02Agl75 4,46 1,00 6,80* -9,31
pac.11.6 F5 21,90 10Ab195 3,33 0,00 4,05 7,35
pac.11.7 MI15 0,00 25By011 3,95 0,00 4,04 7,86
Paraipaba 2009  par.09.1 F1 59,45 04Ab081 3,79 0,00 10,69%* 10,78
par.09.2 M2b 38,31 22Byl26 4,73 2,00 7,58% 8,69
par.09.3 M4 3391 20Bg0O11 8,37 4,00 4,05 -6,11
par.094 M6 21,41 13CBO81 4,91 3,00 16,48*%* 16,18
par.09.5 F10 6,00 21CY068 2,98 6,00 13,59%* -13,11
Paraipaba 2010 par.10.1 Ml 129,20 01CBO19 3,23 0,00 10,15%% 9,41
par.10.2  M2b 6,00 04By048 3,39 6,00 5,53% -6,06
par.10.3 F2 78,70  22Ab092 3,04 0,00 3,14 4,67
par.104 M3 37,73 04CY137 3,15 0,00 7,58% -8,20
par.10.5 F3 69,08 13Abl191 3,54 0,00 6,88* 7,12
par.10.6 M4 3291 20Bg0O11 3,28 3,00 433 -5,35
par.10.7 F4 0,00 07Ay083 3,10 0,00 7,18% -6,28
par.10.8 M6 27,43 13CB081 3,55 9,02 12,01** 10,92
par.10.9 M7 15,62 09By088 3,11 2,23 10,70**  -8,22
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Tabela 8. Descricao dos QTLs candidatos para a caracteristica altura de planta detectados nos
mapas dos genitores feminino (F) e masculino (M) usando o método mapeamento de QTLs

multiplos. (Continuacgao)

Local Ano QTL Grupo Posicio' Marcador LOD Distincia> R* (%)’ EF (%)*

Paraipaba 2011 par.11.1 F1 56,22 20Agl54 3,70 2,00 12,22*%* 976
par.11.2 F2 77,94 22Ab079 4,74 6,00 3,06 4,74
par.11.3 F3 38,42 10Ay194 322 4,75 7,56* 7,71
par.11.4 F4 0,00 07Ay083 4,33 0,00 9,26%*  -7,60
par.11.5 M6 10,00 13CB081 3,72 8,41 14,44%*% 12,45
par.11.6 M7 15,62 (09By088 4,84 2,23 6,76* -6,70
par.11.7  FI2 51,72 10Ay074 3,70 2,82 6,38%* -6,52

1Posi(;a”lo (cM) do QTL baseada na regido onde ocorreu o maior LOD. Distancia (cM) entre o0 QTL e o
marcador. 3Percentagem da variacdo fenotipica total explicada pelo marcador associado ao QTL. *Efeito
fenotipico. Diferenca entre as médias dos gendtipos com e sem o marcador associado ao QTL. * e **
Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.

Os marcadores associados aos QTLs apresentaram efeitos fenotipicos variando
entre -13,11% (21CY068 - par.09.5) e 31,37% (07CYO003 - pac.09.1), ou seja, a presenca
desses marcadores conferiram um decréscimo ou acréscimo na altura da planta em relacdo a
média dos gendtipos que ndo o possuem. Efeito fenotipico diferente de zero entre os grupos
de individuos marcados indica ligacao entre marcador e QTL (BROMAN, 2001).

A utilidade do QTL nao depende somente de sua significincia (LOD score), mas
também da percentagem de explicacdo da variacdo fenotipica observada na populacio
(KENIS et al., 2008). Segundo Anderson et al. (2007), a propor¢do da variagdo do carater
explicada por um QTL individual € provavelmente a barreira mais importante para a
implantacdo da selecdo assistida por marcadores (SAM). A maioria dos estudos de QTL
revela efeitos moderados (R2 de 10 a 20%) em um ou poucos locos e vérios outros locos
explicando menos que 10% da variacdo. Os QTLs identificados para altura de planta
explicaram entre 3,06% (par.11.2) e 16,48% (par.09.4) da variacdo fenotipica total, sendo

considerados QTLs de efeito menor e moderado, respectivamente (Tabela 8).
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Figura 5. Localizacdo dos QTLs identificados para altura de planta no mapa de ligacao do
genitor masculino — CP 96. A esquerda e a direita do grupo de ligacao esta a sua posi¢ao (cM)
e o marcador, respectivamente. Barras verticais e segmento de linha a direita do grupo de

ligacdo definem os intervalos de confianga ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD 2,0),

respectivamente.
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O controle do cardter altura de planta, como qualquer caracteristica quantitativa, é
complexa e varia ao longo do tempo (UKRAINETZ et al., 2008). Neale et al. (2002) relatam
variagdo temporal nos QTLs detectados em pinus, sugerindo que alguns ocorrem ao longo da
estacdo de crescimento enquanto outros apenas, anos mais tarde, ocorrendo uma possivel
alteracdo no controle genético da caracteristica ao longo das idades, sendo os QTLs mais
estdveis (detectados em diferentes anos e locais) os que apresentam maior potencial para a
selecdo assistida por marcadores. Neste sentido, os marcadores 07CY003 (M1); 05Bgl31
(M2a); 02Ag175 (F5); e 13CB081 (M6), sao os que tem maior potencial para serem utilizados
na selecdo assistida para o cardter altura de planta no cajueiro, por terem sido os mais estiveis
e apresentarem boa explicacdo da variagdo fenotipica e efeito fenotipico, ressaltando a

importancia dessas regides no controle do cardter.
4.2. Diametro de copa

Os tratamentos (clones) apresentaram diferencas significativas (p<0,05) entre eles
para os seis ambientes estudados, indicando que os clones da geracdo F; sdo diferentes entre
si para o carater diametro de copa, sendo uma condi¢do favordvel a selecdo (Tabela 9),
sugerindo a possibilidade de sucesso na selecdo. Também foram observadas diferengas
significativas (p<0,01) entre as médias dos clones da geracio F; e a média do clone-
testemunha CCP 76, com excecdo do ano de 2009 em Pacajus. No geral, a média de diametro
de copa na geracdo F; foi superior a testemunha, fato que pode ser explicado pelo vigor obtido
por meio do cruzamento entre individuos contrastantes para esta caracteristica, no qual o
genitor feminino € do tipo ando (CCP 1001) e o genitor masculino do tipo gigante (CP 96).

Os coeficientes de variacdo experimental (CVe) estiveram dentro da faixa
considerada aceitdvel para experimentacdo em culturas perenes, com variacdo entre 11,94% e
30,36% (Tabela 10). Giordani et al. (2012) estudaram parametros genéticos para caracteres de
crescimento em pequizeiro em estddio precoce e observaram CVe de 26,40% para o caréter
diametro de copa. Cavalcanti et al. (2007) avaliaram o controle genético de caracteristicas
quantitativas em 19 hibridos de cajueiro entre clones de cajueiro andao precoce (CCPO6,
CCP76, CCP09 e CCP1001) e comum (CPO7, CP12, CP77, CP96 e BTON). Os autores
observaram valores de CVe variando entre 8,48% e 37,97%. Resultados estes muito préximos

aos observados no presente trabalho.

58



Tabela 9. Resumo das andlises de variincia para a caracteristica diametro de copa, referente a 83 clones da geracdo F; e a testemunha CCP 76,

conduzido em Pacajus e Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Pacajus Paraipaba
Fonte de variacao gl 2009 2010 2011 2009 2010 2011
Quadrados médios
Blocos 1 2,9960 3,6080 7,3899 0,2409 0,6584 2,9779
Tratamentos 83 1,0074 * 1,5196 ** 1,5050 ** 0,4614 ** 0,3958 * 1,0505 **
Genotipos F;’s (G) 82 0,9889 * 1,4996 ** 1,4369 ** 0,4574 ** 0,3791 * 0,9600 **
G vs Testemunha 1 2,5238 ™ 3,1572 ** 7,0860 0,7943 ** 1,7811 ** 8,5686 **
Residuo 83 0,6554 0,7548 0,7524 0,2037 0,2413 0,4014
Média geral 2,67 4,15 4,52 2,28 3,94 5,31
Meédia gendtipos F;’s 2,68 4,16 4,54 2,28 3,95 5,33
Média testemunha 1,55 2,90 2,65 1,65 3,00 3,25
Valor minimo 0,75 1,70 2,20 1,00 2,30 3,00
Valor maximo 5,65 7,05 8,20 3,80 5,80 7,90
DMS - Tukey (5%) 3,57 3,83 3,83 1,99 2,17 2,80

™ ndo significativo; * e ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
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Tabela 10. Paridmetros genéticos para a caracteristica didmetro de copa, conduzido em

Pacajus e Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Parametros genéticos Pacajus Paraipaba

g 2000 2010 2011 2009 2010 2011
0']2, 0,4944 0,7498 0,7185 0,2287 0,1895 0,4800
o; 03277 03774  0,3762 0.1018  0,1206  0,2007
o 0,1667 03724  0,3423 01268  0,0689  0,2793
h? (%) 33,72 49,67 47,64 55,47 36,35 58,19
CVg (%) 15,24 14,66 12,88 15,59 6,65 9,91
CVe (%) 30,36 20,94 19,19 19,82 12,47 11,94
CVg/CVe 0,50 0,70 0,67 0,79 0,53 0,83

O'_]zc: varidncia fenotipica. 63: varidncia ambiental. 0'5: varidncia genotipica. h*: herdabilidade. CVg:
coeficiente de variacdo genotipico. CVe: coeficiente de variacao experimental.

Os coeficientes de variacdo genotipico (CVg) para diametro de copa apresentaram
valores moderados, variando entre 6,65% e 15,59% (Tabela 10). Valores moderados de CVg,
também foram verificados em outros experimentos que avaliaram diametro de copa em
cajueiro (AZEVEDO et al., 1998), pinhdao-manso (LAVIOLA et al., 2010) e pequizeiro
(GIORDANI et al., 2012). Esses resultados indicam que a populacdo pode ser considerada

. o N LN . s, 2
apropriada para o programa de melhoramento genético. Quanto a varidncia genotipica (o, ),

foram observadas diferencas de comportamentos, com estimativas de 0,0689 a 0,3724.
Resultados préximos a estes foram obtidos por Paiva et al. (2002b), quando avaliaram a
varidncia genética aditiva em 64 progénies de acerola. Estes autores observaram valores
variando entre 0,02 e 0,11 para didmetro de copa.

A mais importante fun¢do da herdabilidade no estudo genético é seu papel
preditivo expressando a confianca do valor fenotipico como um guia para o valor genético, ou
o grau de correspondéncia entre o valor fenotipico e o valor genético (COSTA et al., 2008).
As estimativas de herdabilidade no sentido amplo variaram entre 33,72 a 58,19% para
diametro de copa (Tabela 10). Costa et al. (2008), estimaram parametros genéticos em
seringueira, observaram valores de herdabilidade de 41,24% para diametro, indicando que a
selecdo pode ser efetiva utilizando as informacgdes das progénies avaliadas. J4 a razdo
CVg/CVe variou entre 0,50 e 0,83, indicando que o processo de selecdo destas caracteristicas
devera ser realizado de maneira criteriosa. Laviola et al. (2010), avaliaram a caracteristica
diametro de copa em pinhdo-manso e observaram valores de 0,30 para a razdo CVg/CVe. Este
valor € inferior ao observado no presente estudo. No entanto, segundo Resende e Duarte
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(2007), selecdo eficiente pode ser realizada com valores menor que 1,0 para a razdo
CVg/CVe, podendo ser feitas inferéncias do valor genotipico das progénies. As estimativas
dos parametros genéticos evidenciam a existéncia de variabilidade genética, condicdo
favordvel para a realizacdo de selecao e melhoramento nos clones de cajueiro avaliados para
diametro de copa.

A andlise de variancia conjunta dos anos de 2009, 2010 e 2011 indicou que houve
diferenca significativa (p<0,01) para didmetro de copa, entre os clones de cajueiro (Tabela
11). Os efeitos da interacdo ano por local foram significativos (p<0,01), indicando que os
efeitos das combinacdes entre ano e local foram importantes para o carater didmetro de copa,
sendo esta caracteristica afetada pelas mudancas do ambiente. A interacdo tripla local por ano
por clone, também, foi significativa (p<0,01) o que indica que os clones responderam de
forma diferenciada as variacdes do ambiente. Este fato pode estar associado a uma possivel
interacdo QTL x ambiente, ou seja, genes expressando-se em condi¢des ambientais
especificas ou em determinada idade da planta. Fato que podera ser confirmado por meio das

analises de QTL.

Tabela 11. Andlise de variancia conjunta para didmetro de copa (m) de 84 clones de cajueiro

em Pacajus e Paraipaba, Ceard, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Fonte de variacdo GL Quadrado médio
Local 1 0,9515 =*
Ano 2 513,1932 #*x*
Clone 83 2,6548 %
Bloco(local) 2 8,3013 **
Ano x clone 166 0,3124 **
Local x clone 83 2,0583 #:*
Local x ano 2 33,4306
Ano x bloco(local) 4 0,3457 ™
Bloco x clone(local) 166 1,1391 **
Local x ano x clone 166 0,3089 #3*
Erro 332 0,1844
CVe (%) 11,27

Média 3,81

™ nio significativo; * e ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.

No melhoramento do cajueiro ando precoce tem-se buscado a selecdo de clones
com conformacao de copa semelhante ao clone-testemunha CCP 76 (PAIVA et al., 2005), de

modo que, pelo maior adensamento, sejam possiveis altas produtividades (PAIVA et al.,
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2007), facilidade nas préticas de manejo, como poda e combate a pragas e doencgas, de dificil
execucdo ou inviaveis em pomares de cajueiro do tipo comum (BARROS et al., 2000). Com
relacdo ao teste de médias da analise conjunta, os clones estudados foram separados em
quatro grupos (a; b; c¢; d), sendo os doze clones do grupo a (83, 80, 79, 8, 18, 73, 28, 70, 50,
58, 60 e 11, respectivamente) os que apresentaram as melhores médias para o cardter didmetro
de copa, ndo diferindo do clone-testemunha CCP 76 e, portanto, os que ainda continuam
apresentando caracteristicas de porte pertinentes ao cajueiro-ando (Tabela 12).

O cardter diametro de copa apresentou um padrao continuo de distribui¢io na
populacdo F; mapeada (Figura 6), sendo caracteristico de heranca quantitativa, ou seja,
segregacdo de varios locos (QTLs), cada um com um pequeno efeito no fenétipo. Além disso,
podemos observar a elevada frequéncia de individuos (>80%) da geracdo F; com média
superior ao clone-testemunha CCP 76 para o cardter didametro de copa. Este fato pode ser
explicado pelo tipo de cruzamento realizado, onde o genitor feminino é o clone CCP 1001 do
tipo ando precoce e o genitor masculino é o CP 96 do tipo gigante. Assim, a progénie
resultante deste cruzamento apresentou porte intermedidrio em relacdo aos dois pais, sendo a
média dos clones da gerac@o F; superior a média dos clones de cajueiro ando precoce. As
frequéncias de individuos abaixo da média da populagdo mapeada para o cardter didmetro de
copa foi um pouco maior em relacdo a frequéncia de individuos acima da média em Pacajus
no ano de 2011 (58%) e Paraipaba em 2009 (57%). Ja em Pacajus nos anos de 2009 e 2010; e
Paraipaba em 2010 e 2011, o cardter didametro de copa apresentou a mesma frequéncia de

individuos acima e abaixo da média da populacao mapeada.
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Tabela 12. Classificacdo (r) e médias dos 83 clones da geracdo F; e do clone-testemunha

CCP 76 para a caracteristica diametro de copa (DC).

Tratamentos r DC(m) Tratamentos r DC(@m) Tratamentos r DC (m)
84 (CCP 76) 1 250 a 17 29 3,64 b 14 57 4,02 ¢
83 2 280 a 38 30 3,66 b 53 58 4,02 ¢
80 3 295 a 27 31 3,67 b 36 59 4,03 c
79 4 3,00 a 47 32 3,67 b 56 60 4,04 c
8 5 3,02 a 48 33 3,68 b 5 61 4,05 c
18 6 3,13 a 7 34 3,68 b 29 62 4,06 c
73 7 320 a 22 35 3771 b 82 63 4,06 c
28 8 3,20 a 78 36 3,73 b 49 64 4,08 c
70 9 321 a 37 37 3773 b 20 65 4,10 c
50 10 322 a 67 38 3,74 b 24 66 4,10 c
58 11 322 a 46 39 3,779 ¢ 72 67 4,11 c
60 12 3229 a 41 40 3,82 ¢ 3 68 4,12 ¢
11 13 3,30 a 25 41 3,83 ¢ 6 69 4,18 c
81 14 3,36 b 42 42 383 ¢ 35 70 424 ¢
62 15 3,37 b 61 43 3,84 ¢ 26 71 425 c
74 16 341 b 66 44 3,84 ¢ 10 72 431 d
21 17 342 b 54 45 3,85 ¢ 52 73 434 d
69 18 345 b 65 46 3,86 c 39 74 439 d
51 19 346 b 45 47 3,88 ¢ 2 75 445 d
71 20 347 b 55 48 3,88 ¢ 32 76 445 d
59 21 347 b 4 49 392 ¢ 15 77 448 d
63 22 351 b 68 50 3,94 ¢ 23 78 4,52 d
16 23 353 b 75 51 395 c¢ 19 79 4,53 d
12 24 355 b 13 52 395 ¢ 34 80 4,54 d
77 25 3,56 b 31 53 397 c¢ 33 81 4,57 d
43 26 3,60 b 30 54 398 c 40 82 4,66 d
76 27 3,63 b 1 55 3,99 c¢ 44 83 481 d
64 28 3,63 b 9 56 4,01 c 57 84 5,05 d

Meédias seguidas pela mesma letra na coluna nio diferem significativamente ao nivel de 5% de probabilidade
pelo teste de Scott e Knott (1974).
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Figura 6. Distribuicdo de frequéncias dos clones de cajueiro para o cardter diametro de copa

em Pacajus e Paraipaba, nos anos de 2009, 2010 e 2011. A seta indica a classe que o clone-

testemunha CCP 76 pertence.
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Variagdo significativa e distribuicdo normal sugerem adequacdo da geracdo F;
para analise de QTL para a caracteristica didametro de copa. Com base na andlise de
mapeamento de QTLs multiplos, foi possivel detectar 30 QTLs associados a 19 marcadores
diferentes nos seis ambientes estudados (Tabela 13; Figuras 7 e 8). O nimero de QTLs
detectados por ambiente variou de dois (Paraipaba em 2011) a sete (Pacajus 2009 e 2011).
Estes foram denominados de “QTLs candidatos”, devendo ser validados, ou seja, deve-se
determinar a eficiéncia de selecdo que eles terdo em outras populacdes de cajueiro,
considerando o didmetro de copa, o que serd objeto de futuros estudos.

QTLs estdveis provem uma excelente oportunidade para selecio de clones
superiores contribuindo para o aumento do potencial produtivo. O grupo de ligacdo
(cromossomos) F2 apresentou QTLs em cinco dos seis ambientes, demonstrando a
importancia destas regides no controle genético do cardter didmetro de copa e a existéncia de
3 genes (QTLs) neste cromossomo (Tabela 13; Figura 7). Também devem ser destacados os
grupos de ligacdo F3 e F10, com QTL identificados em quatro e trés ambientes
respectivamente. Os QTLs explicaram entre 2,16% (pac.11.5) e 12,29% (pac.09.1) da
variacdo fenotipica total, sendo considerados QTLs de efeito menor e moderado,
respectivamente. Os marcadores associados aos QTLs apresentaram efeitos fenotipicos
variando entre -15,42% (04By084 - pac.09.3) e 29,23% (07CY003 - pac.09.1), ou seja, a
presenca desses marcadores conferi um decréscimo ou acréscimo no didmetro de copa em
relacdo a média dos gendtipos que ndo o possuem.

O controle do carater diametro de copa, como qualquer caracteristica quantitativa,
é complexo e varia ao longo do tempo, sendo os QTLs mais estdveis os que apresentam maior
potencial para a selecdo assistida por marcadores. Este fato ja foi observado por outros autores
em outras espécies como, pinus (NEALE et al., 2002) e maga (KENIS ef al., 2008). Neste
sentido, os marcadores 07CY003 (F1 e Ml); 02Agl28 e Aoccl7 (F2); 13Ay108 (F10);
25CYO075 (F11); 25By011 (M15), sdo os que tem maior potencial para serem utilizados na
selecdo assistida para o carater didmetro de copa no cajueiro, por terem sido os mais estiveis e
apresentarem boa explicacdo da variagdo fenotipica e efeito fenotipico, ressaltando a

importancia dessas regides no controle do caréter.
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Tabela 13. Descri¢ao dos QTLs candidatos para a caracteristica didmetro de copa detectados

nos mapas dos genitores feminino (F) e masculino (M) usando o método mapeamento de

QTLs mualtiplos.
Local Ano QTL Grupo Posi(;ﬁo1 Marcador LOD Distancia® R? (%)3 (501;4
Pacajus 2009  pac.09.1 F1 96,66  07CY003 3,14 2,00 12,29%% 29,23
pac.09.2 2 62,30  02Agl28 3,30 0,00 6,24% 14,25
pac.09.3 M4 1998  04By084 3,02 0,00 9,88%* 1542
pac.094  F6 65,06  10Ab188 3,52 0,00 5,20%  -11,39
pac.09.5  F10 11,56  13Ayl08 4,54 2,00 7,26%  -12,84
pac.09.6  MI15 2455 02Bbll6 3,08 0,00 2,94 949
pac.09.7  M15 4,00 25By011 3,19 4,00 7.45% 15,79
Pacajus 2010 pac.10.1 F1 129,15 01CBO19 3,72 3,04 6,82*% 12,20
pac.102  F2 14,02 05Ayl126 3,73 14,02 3,81 9,01
pac.10.3 F2 66,83  02CB110 3,16 2,04 5,14% 11,24
pac.104  F3 44,17  10Ayl194 3,00 1,00 4,68 9,46
pac.10.5  F10 11,56  13Ayl108 3,19 2,00 6,76%  -9,89
pac.10.6  MI5 7,00  25ByOl1 3,83 7,00 5,05% 10,10
Pacajus 2011 pac.ll.l M1 8840  07CY003 3,36 3,05 4,16 1147
pac.11.2 M2b 3,00  04By048 4,90 3,00 7,92%  -10,10
pac.11.3 2 500  05Ayl26 6,07 5,00 501 9,17
pac.1l.4  F2 62,30  02Agl28 4,19 0,00 6,16 9,86
pac.1.5  F3 43,17  10Ayl194 3,05 0,00 2,16 5,67
pac.11.6 M4 28,98  20Bg011 3,37 0,94 398  -7,18
pac.1l.7  F10 10,56  13Ay108 3,49 1,00 4,82  -1,35
Paraipaba 2009 par.09.1 M1 58,00  0ICB059 3,04 0,00 5,94%  -11,47
par.09.2 F2 34,34 Aoccl7 325 9,00 4,84% 9,61
par.09.3 M3 37,57  04CY137 320 0,15 7.47%  -12,39
par.094 M5 27,67  25Byl27 3,57 0,00 7.24%  -10,44
par.09.5  Mi4 0,00 13Bb220 3,00 0,00 9,85%* -12,19
Paraipaba 2010  par.10.1 F2 32,34 Aoccl7 4,85 7,00 424 4,62
par.10.2 F3 64,84  13Ab191 3,14 4,23 3,80 4,49
par.103  FI1 15,84  25CY075 3,37 0,00 4,65  -546
Paraipaba 2011  par.11.1 F3 68,84  13Abl191 3,27 0,23 3,99 526
par.112  FI1 1500 25CY075 6,91 0,84 9,11%% -854

1Posic_;ﬁo (cM) do QTL baseada regiao onde ocorreu o maior LOD. “Distancia (cM) entre o QTL e o marcador.
3Percentagem da variagdo fenotipica total explicada pelo marcador associado ao QTL. *Efeito fenotipico. * e **

Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
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Figura 7. Localizacdo dos QTLs identificados para didmetro de copa no mapa de ligacao do
genitor feminino — CCP 1001. A esquerda e a direita do grupo de ligacdo estd a sua posi¢ao
(cM) e o marcador, respectivamente. Barras verticais e segmento de linha a direita do grupo
de ligacdo definem os intervalos de confianga ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD 2,0),

respectivamente.
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Figura 8. Localizacdo dos QTLs identificados para didmetro de copa no mapa de ligacdo do
genitor masculino — CP 96. A esquerda e a direita do grupo de ligacao estd a sua posi¢do (cM)
e o marcador, respectivamente. Barras verticais e segmento de linha a direita do grupo de
ligacdo definem os intervalos de confianca ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD 2,0),

respectivamente.
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4.3. Antracnose

Foram observadas diferengas significativas (p<0,01) entre tratamentos (clones)
para cinco dos seis ambientes estudados, com exce¢do de Paraipaba em 2009, onde
praticamente todos os clones ndo apresentaram sintomas de antracnose (Tabela 14). Este fato
pode ser explicado por condi¢cdes ambientais desfavordveis ao desenvolvimento do patdégeno e
com isso a doen¢a ndo se manifestou, ficando impossivel diferenciar os gendtipos quanto a
resisténcia ao fungo Colletotrichum gloeosporioides causador desta moléstia. Quanto aos
demais ambientes, os resultados indicam que os clones da geracdo F; apresentaram
comportamento diferencial, sendo condicdo favordvel para realizar o melhoramento, ou seja,
selecionar genodtipos superiores resistentes a antracnose. Também foram observadas
diferencas significativas (p<0,05) entre as médias dos clones da geracdo F; e a média do
clone-testemunha CCP 76, nos ambientes Pacajus (2009) e Paraipaba (2010 e 2011). No
geral, a média de antracnose na geracao F; foi maior que a média da testemunha, ou seja, os
clones F;’s foram mais susceptiveis ao patdgeno causador da antracnose, pois apresentaram
notas maiores de severidade de doenca. Este fato ja era esperado, pois o clone CCP 76 ¢é
considerado resistente a esta doenga, como foi observado por Cardoso et al. (1999).

Os coeficientes de variagcdo experimental (CVe) estiveram dentro da faixa
considerada aceitdvel para experimenta¢do em culturas perenes (CAVALCANTI et al., 2000;
PAIVA et al., 2007). Dos CVe obtidos, 16,67% estavam abaixo de 10%, e 83,33% entre 10 e
20% (Tabela 15), o que mostra boa precisdo experimental. Os coeficientes de variagcdo
genotipicos (CVg) observados no cardter antracnose, apresentaram valores moderados
(13,48%) a altos (34,32%). Esses resultados foram superiores aos obtidos por Cardoso et al.
(1999), que avaliaram a resisténcia de clones de cajueiro a antracnose, mofo-preto e mancha
angular trés das principais doencas desta cultura, onde os autores observaram valores de CVg
variando entre 1,68% (mancha angular) e 10,68% (antracnose). Neste sentido, a populacio
pode ser considerada apropriada para o programa de melhoramento genético, pois ganhos

genéticos sdo esperados aplicando-se selecao.
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Tabela 14. Resumo das andlises de variancia para a caracteristica antracnose, referente a 83 clones da geracdo F; e a testemunha CCP 76,

conduzido em Pacajus e Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 201 1!

Pacajus Paraipaba
Fonte de variacdo el 2009 2010 2011 2009 2010 2011
Quadrados médios
Blocos 1 0,0001 0,0017 0,1601 0,0000 0,0328 0,1636
Tratamentos 83 0,2525 ** 0,1645 ** 0,0977 ** 0,0010 ™ 0,0754 ** 0,1641 **
Genotipos F;’s (G) 82 0,2539 ** 0,1658 ** 0,0988 ** 0,0010 ™ 0,0755 ** 0,1636 **
G vs Testemunha 1 0,1396 * 0,0534 ™ 0,0051 ™ 0,0000 ™ 0,0729 * 0,2074 *
Residuo 83 0,0309 0,0217 0,0335 0,0010 0,0144 0,0461
Média geral 0,97 0,87 1,34 0,71 0,78 1,29
Meédia gendtipos F;’s 0,97 0,87 1,34 0,71 0,77 1,29
Média testemunha 0,71 0,71 1,29 0,71 0,97 0,97
Valor minimo 0,71 0,71 0,71 0,71 0,71 0,71
Valor maximo 2,12 2,00 2,12 1,00 1,87 2,12
DMS - Tukey (5%) 0,78 0,65 0,81 0,14 0,53 0,95

'Dados transformados por ~/x + 0,5 . ™ ndo significativo; * e ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.

70



Tabela 15. Parametros genéticos para a caracteristica antracnose, conduzido em Pacajus e

Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Parametros genéticos Pacajus Paraipaba

8 2000 2010 2011 2000 2010 2011
0-12” 0,1269 0,0829 0,0494 0,0005 0,0377 0,0818
o, 0,0155  0,0109  0,0167 0,0005 0,072  0,0231
O-: 0,1115 0,0721 0,0327 0,0000 0,0305 0,0587
h? (%) 87,82 86,91 66,13 - 80,94 71,79
CVg (%) 34,32 30,80 13,48 - 22,58 18,79
CVe (%) 18,14 16,94 13,65 4,50 15,45 16,70
CVg/CVe 1,89 1,82 0,99 -— 1,46 1,12

2 A . 2 A . 2 A . .
O, varidncia fenotipica. O, : varidncia ambiental. O, : varidncia genotipica. h’ herdabilidade. CVg:

coeficiente de variacdo genotipico. CVe: coeficiente de variacao experimental.

Foram observadas diferencas de comportamentos quanto a variadncia genotipica

(0§ ), com estimativas de 0,0000 a 0,1115 (Tabela 15). A amplitude de variagdo foi proxima

aos resultados obtidos por Cardoso et al. (1999). Os autores observaram valores variando
entre 0,04 (mancha angular) a 0,07 (antracnose), estando de acordo com os resultados
normalmente encontrados para doengas em cajueiro. A razdo CVg/CVe variou entre 0,99 a
1,89, sendo uma situagdo muito favordvel para o processo de selecdo pois, segundo Rosado et
al. (2009), quando a relacdo entre o coeficiente de variagdo genético (CVg) e o coeficiente de
variacdo ambiental (CVe) tende a 1,0 ou mais, hd uma situagcdo favordvel para a obtencao de
ganhos na selecdo. As estimativas de herdabilidade no sentido amplo variaram entre 66,13% e
87,82%, o que € uma condicdo favordvel a selecdo para resisténcia ao cardter antracnose.
Essas estimativas com diferencas entre locais e anos evidenciam a predominancia da
variabilidade genética em relacio a ambiental e, também, condicdes favordveis para a
realizacdo de selecdo e melhoramento nas duas localidades.

A andlise de variancia conjunta dos anos de 2009, 2010 e 2011 indicou que houve
diferenca significativa (p<0,01) para antracnose, entre os clones de cajueiro (Tabela 16). Os
efeitos da interacao ano por local foram significativos (p<0,01), indicando que os efeitos das
combinacdes entre ano e local sdo importantes para a ocorréncia da doenga, sendo este carater
afetado pelas mudancgas do ambiente. A interagdo tripla local por ano por clone, também, foi
significativa (p<0,01) o que indica que os clones responderam de forma diferenciada as

variacoes do ambiente. Este fato pode estar associado a uma possivel interacdo QTL x
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ambiente, ou seja, genes expressando-se em condi¢des ambientais especificas ou em

determinada idade da planta.

Tabela 16. Andlise de variincia conjunta para antracnose de 84 clones de cajueiro em Pacajus

e Paraipaba, Ceard, nos anos de 2009, 2010 e 2011 !

Fonte de variacdo GL Quadrado médio
Local 1 4,4661 **
Ano 2 26,3775 **
Clone 83 0,2556 **
Bloco(local) 2 0,0285 ™
Ano x clone 166 0,0961 **
Local x clone 83 0,1585
Local x ano 2 1,0423 #3*
Ano x bloco(local) 4 0,0760 *
Bloco x clone(local) 166 0,0256 ™
Local x ano x clone 166 0,0717 #*
Erro 332 0,0243
CVe (%) 15,7

Média 0,99

'Dados transformados por 4/ x + 0,5 . ™ ndo significativo; * e ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo
teste F, respectivamente.

A ocorréncia e a intensidade de fitomoléstias, como a antracnose (Colletotrichum
gloeosporioides), uma das doengas mais importantes do cajueiro no Nordeste do Brasil, tém
provocado severas perdas na produgdo e reducdo da qualidade dos frutos. No processo
seletivo de clones de cajueiro ando precoce, diversos atributos t€ém sido considerados.
Entretanto, o uso da resisténcia genética a doencas ainda € pouco conhecida e explorada em
razdo da indisponibilidade de clones resistentes, devido a escassez de trabalhos de selecdo e
incorporacdo de gendtipos com essas caracteristicas nos programas de melhoramento genético
do cajueiro ando (CAVALCANTI et al., 2000).

Com relag@o ao teste de médias da analise conjunta, os clones estudados foram
separados em seis grupos (a; b; c; d; e; f), sendo que apenas trés clones da geracdo F; foram
considerados como susceptiveis (44, 3, 19 - grupo e) e um como altamente susceptivel (40 -
grupo f) por apresentarem as maiores médias para o cardter antracnose, ou seja, maior
severidade da doenca, diferindo do clone-testemunha CCP 76, classificado como resistente

(grupo a) (Tabela 17).
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Tabela 17. Classificacdo (r) e médias dos 83 clones da geracdo F; e do clone-testemunha

CCP 76 para a caracteristica antracnose (ANT).

Tratamentos r ANT Tratamentos r ANT Tratamentos r ANT
73 1 0,00 a 67 29 042 a 71 57 0,63 b
79 2 0,17 a 30 30 0,42 a 60 58 0,67 b
53 3 021 a 34 31 042 a 72 59 0,67 b

7 4 025 a 14 32 0,46 a 10 60 0,71 b

45 5 0,25 a 20 33 0,46 a 12 61 0,71 b
83 6 025 a 26 34 0,46 a 74 62 0,71 b
31 7 029 a 32 35 046 a 5 63 0,75 b
33 8 029 a 37 36 0,46 a 27 64 0,75 b
47 9 0,29 a 39 37 046 a 63 65 0,75 b
21 10 0,33 a 56 38 0,46 a 68 66 0,75 b
23 11 0,33 a 57 39 0,46 a 77 67 0,79 b
69 12 0,33 a 9 40 0,50 b 4 68 0,83 c
70 13 0,33 a 18 41 0,50 b 36 69 0,83 ¢
80 14 0,33 a 52 42 050 b 17 70 0,88 ¢
16 15 0,38 a 55 43 0,50 b 51 71 0,88 ¢
48 16 0,38 a 58 44 0,50 b 2 72 0,92 ¢
59 17 0,38 a 82 45 0,54 b 15 73 1,00 ¢
62 18 0,38 a 6 46 0,54 b 50 74 1,00 c
64 19 0,38 a 8 47 054 b 29 75 1,08 d
65 20 0,38 a 54 48 0,54 b 35 76 1,08 d
78 21 0,38 a 43 49 0,58 b 49 77 1,17 d
81 22 0,38 a 61 50 0,58 b 13 78 1,21 d

84 (CCP76) 23 0,38 a 76 51 0,58 b 75 79 125 d

1 24 0,42 a 22 52 0,58 b 38 80 1,33 d
25 25 042 a 11 53 0,63 b 44 81 1,50 e
28 26 042 a 24 54 0,63 b 3 82 1,63 e
42 27 042 a 41 55 0,63 b 19 83 1,83 e
46 28 042 a 66 56 0,63 b 40 84 225 f

Meédias seguidas pela mesma letra na coluna nfo diferem significativamente ao nivel de 5% de probabilidade

pelo teste de Scott e Knott (1974).
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No geral, os clones avaliados para esta caracteristica foram considerados como
resistentes (grupo a - com 39 clones, sendo 38 F;’s e o CCP 76) ou moderadamente resistente
(grupo b) com 28 clones, o que corresponde a 45,78% e 33,73% da geragdo F,
respectivamente (Tabela 17). Este fato pode ser explicado pela combinagdo de alelos
favordveis dos genitores, no qual o genitor feminino CCP 1001 € considerado resistente
(CARDOSO et al., 1999) e o genitor masculino CP 96 € considerado tolerante
(CAVALCANTI; WILKINSON, 2007) a antracnose. Os resultados indicam a presenca de
variabilidade genética entre os clones, possibilitando o progresso genético por meio da
selecdo e a incorporagdo dos gendtipos com maior grau de resisténcia, ao programa de
melhoramento genético desta espécie, visando a introdugdo de resisténcia em materiais de
interesse econdmico.

O cardter antracnose ndo apresentou um padrdo continuo de distribuicio na
populacao F; mapeada (Figura 9). Este fato indica que a heranca deste ¢ mais simples,
podendo ser considerado como semi-quantitativo, como discutido por Stuber et al. (1999).
Também devemos destacar a menor variabilidade genética observada entre os genitores,
sendo um considerado resistente e o outro tolerante a esta doenca e que provavelmente os
alelos de resisténcia ja estdo fixados reduzindo a segregacdo dos clones da geracdo Fj,
limitando o mapeamento de QTLs para este cardter. A freqiiéncia de individuos abaixo da
média da populacdo mapeada para este carater foi significativamente maior em relagdo a
frequéncia de individuos acima da média em Pacajus nos anos de 2009 (72%), 2010 (77%) e
2011 (61%) e em Paraipaba nos anos de 2009 (97%) e 2010 (85%). Ja em Paraipaba no ano
de 2011, o cardter antracnose apresentou a mesma frequéncia de individuos acima e abaixo da
média da populacdo mapeada.

A analise de QTL nao foi realizada nos dados de Paraipaba em 2009, pois os
tratamentos (clones) ndo apresentaram sintomas de antracnose (Tabela 14), ficando
impossivel diferenciar os gendtipos quanto a resisténcia ao fungo Colletotrichum
gloeosporioides causador desta moléstia. Com base na andlise de mapeamento de QTLs
multiplos para antracnose, foi possivel detectar vinte QTLs associados a quinze marcadores
diferentes nos cinco ambientes estudados (Tabela 18). O nimero de QTLs detectados por
ambiente variou entre dois (Paraipaba em 2011) e seis (Paraipaba 2010). Com base nos
resultados obtidos podemos concluir que o controle genético desta caracteristica € complexo e
sofre influencia do ambiente. Os QTLs identificados devem ser validados, ou seja, deve-se

determinar a efici€ncia de sele¢do que eles terdo em outras populacdes de cajueiro.
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Figura 9. Distribuicdo de frequéncias dos clones de cajueiro para o cardter antracnose em
Pacajus e Paraipaba, nos anos de 2009, 2010 e 2011. A seta indica a classe que o clone-

testemunha CCP 76 pertence.
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Tabela 18. Descricao dos QTLs candidatos para a caracteristica antracnose detectados nos

mapas dos genitores feminino (F) e masculino (M) usando o método mapeamento de QTLs

multiplos.
| ) 2 3 EF
Local Ano QTL  Grupo Posicdo’ Marcador LOD Distancia~ R” (%) (%"
Pacajus 2009 pac.09.1 F4 104,48 13Ab032 9,40 7,48 4,34 -14,35
pac.09.2  F11 39,14 25CY119 3,40 4,00 5,47%  -19,04
pac.09.3 Ml14 14,45 Aocc7 5,51 1,00 6,21*  -16,59
pac.09.4 Ml15 2252 06CY218 4,58 0,00 3,18 -12,93
Pacajus 2010 pac.10.1 F2 73,94  22Ab079 16,04 2,00 7,52%  -15,45
pac.10.2  F12 22,00 04CG245 14,28 4,70 4,29 -13,07
pac.10.3  MI15 24,55 06CY218 10,99 2,03 3,94 -13,03
pac.104  F15 0,00 10Ag054 12,75 0,00 10,68** -19,78
pac.10.5  M20 10,00 22By213 391 0,29 19,42%*% 25726
Pacajus 2011 pac.11.1 F3 9435 01Abl157 3,77 4,88 2,87 -5,43
pac.11.2 F4 110,48 13Ab032 4,99 1,48 3,62 -6,18
pac.11.3  F11 51,00 04CY159 3,99 0,00 4,06 -7,84
Paraipaba 2010 par.10.1 F2 60,20 01Agl67 13,50 0,00 3,72 -9,53
par.10.2 F3 89,35 01Abl157 24,58 9,88 5,70%* 12,77
par.10.3 M6 0,00 01BbO16 17,79 0,00 3,98 -9,06
par.104  Fi1 69,09 21CB024 18,93 0,00 3,35 11,07
par.10.5  F12 46,72  13Ay019 14,99 8,00 7,29% 14,89
par.10.6  MI15 2352 02Bbll6 31,44 1,03 4,18 -9,85
Paraipaba 2011 par.ll.l  F2 60,20 01Agl67 3,00 0,00 9,60%* 15,53
par.11.2 M6 15,67 07By235 3,34 0,00 9,91*%* 14,20

lPosigﬁto (cM) do QTL baseada regido onde ocorreu o maior LOD. “Distancia (cM) entre o QTL e o marcador.
3Pelrcentagem da variacdo fenotipica total explicada pelo marcador associado ao QTL. *Efeito fenotipico.
Diferenca entre as médias dos gendtipos com e sem o marcador associado ao QTL. * e ** Significativo a 5% e
1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
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Timmerman-Vaughan et al. (2002), mapearam QTLs para resisténcia ao fungo
Mycosphaerella pinodes em ervilha e identificaram treze QTLs em sete grupos de ligagdo, ou
seja, o controle genético desta doenga € quantitativo. Oito dos QTLs foram detectados em
dois ou mais ambientes. No entanto, segundo os autores, para a implantacdo da selecdo
assistida, faz-se necessdrio a realizacdo de outros estudos, incluindo a validagdo dos QTLs
detectados e dos efeitos destes em diferentes germoplasmas.

Os grupos de ligacdo (cromossomos) F2, F11 e M15 apresentaram QTLs em trés
dos cinco ambientes estudados, demonstrando a importancia destas regides no controle
genético da antracnose (Tabela 18; Figuras 10 e 11). Também devem ser destacados os grupos
de ligacdo F15 e M20, com QTLs identificados em apenas um ambiente, mais com boa
explicacdo da variacdo fenotipica (R*>10%). Os QTLs explicaram entre 2,87% (pac.11.1) e
19,42% (pac.10.5) da variac@o fenotipica total, sendo considerados QTLs de efeito menor e
moderado, respectivamente. Os marcadores associados aos QTLs apresentaram efeitos
fenotipicos variando entre -25,26% (22By213 - pac.10.5) e 15,53% (01Agl67 - par.11.1), ou
seja, a presenca desses marcadores conferi um decréscimo ou acréscimo na caracteristica
antracnose em relacdo a média dos gendtipos que ndo o possuem, indicando liga¢do entre
marcador e QTL.

Xia et al. (1999), mapearam e caracterizaram QTLs associados a resisténcia do
milho ao virus do mosaico da cana (SCMV - Sugarcane mosaic virus). Os autores
identificaram cinco QTLs para resisténcia ao SCMV, localizados nos cromossomos 1, 3, 5, 6
e 10, sendo dois QTL maiores nos cromossomos 3 e 6, detectados consistentemente nos dois
ambientes estudados. Segundo os autores, estes QTLs sdo os mais adequados para a selecao
assistida por marcadores, aumentando a precisdo no processo seletivo do carater, que sofre
forte influéncia do ambiente na expressdo da resisténcia e apresenta alto custo de avaliacdo.

Com base nos resultados das andlises de QTL podemos concluir que o controle
genético do cardter antracnose € quantitativo, sofrendo influéncia ambiental e variando ao
longo do tempo. Neste sentido, os marcadores 01Agl167 (F2); 01Ab157 (F3); 13Ab032 (F4);
06CY218 (M15), sdo os que tem maior potencial para serem utilizados na seleg@o assistida
para antracnose, pois foram os mais estdveis. J4 os marcadores 10Ag054 (F15) e 22By213
(M20), também, devem ser destacados por apresentarem boa explicacdo da variagdo

fenotipica e efeito fenotipico, ressaltando a importancia dessas regides no controle do caréter.
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Figura 10. Localizacao dos QTLs identificados para antracnose no mapa de ligacdo do
genitor feminino — CCP 1001. A esquerda e a direita do grupo de ligac@o estd a sua posi¢ao
(cM) e o marcador, respectivamente. Barras verticais e segmento de linha a direita do grupo
de ligacdo definem os intervalos de confianga ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD 2,0),

respectivamente.
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Figura 11. Localizacdo dos QTLs identificados para antracnose no mapa de ligacdo do
genitor masculino — CP 96. A esquerda e a direita do grupo de ligacdo estd a sua posi¢ao (cM)
e o marcador, respectivamente. Barras verticais e segmento de linha a direita do grupo de
ligacdo definem os intervalos de confianca ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD 2,0),

respectivamente.
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4.4. Mofo-Preto

Os resultados das andlises de variancia evidenciam a existéncia de variabilidade
genética nos clones da geracdo F; quanto a resisténcia ao mofo-preto (Pilgeriella anacardii).
Os tratamentos (clones) apresentaram diferencas significativas (p<0,01) entre eles, sendo uma
condi¢do favordvel para a realizacdo de melhoramento (Tabela 19), sugerindo a possibilidade
de sucesso na selecdo para alteragdo do cardter. Também foram observadas diferencas
significativas (p<0,05) entre as médias dos clones da geracdo F; e a testemunha CCP 76, com
excecdo do ano de 2011, em Paraipaba. No geral, a média de mofo-preto na geracdo F; foi
menor que a observada na testemunha, ou seja, os clones F;’s foram mais resistentes ao
patégeno causador da doenca.

Os coeficientes de variagdo experimental (CVe) estiveram dentro da faixa
considerada aceitdvel para experimentacdo em culturas perenes, variando entre 9,78% e
20,77% (Tabela 20). Os resultados foram préximos aos observados por Cavalcanti et al.
(2000), quando os autores avaliaram a resisténcia genética de clones de cajueiro ando precoce
ao mofo-preto, indicando boa precisdo experimental. Os coeficientes de variacdo genética
(CVg), observados para o cardter mofo-preto apresentaram valores moderados, variando entre
10,13% e 20,74%. Esses resultados sdo superiores aos obtidos por Cardoso et al. (1999),
quando os autores, avaliando a resisténcia de clones de cajueiro a antracnose, mofo-preto e

mancha-angular, observaram valores de CVg de 12,54%, para o cardter mofo-preto. Também
foram observadas diferencas de comportamento quanto a varidncia genotipica (05 ), com
estimativas de 0,0116 a 0,0687, apresentando valores superiores aos resultados obtidos por
Cardoso et al. (1999). Esses resultados indicam presenca de variabilidade genética entre os
clones, possibilitando progresso genético por meio de selecdo e incorporagcdo dos genotipos

com maior grau de resisténcia ao programa de melhoramento genético da cultura, visando a

introducdo de resisténcia em materiais de interesse econdmico.
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Tabela 19. Resumo das andlises de varidncia para a caracteristica mofo-preto, referente a 83 clones da geracdo F; e a testemunha CCP 76,

conduzido em Pacajus e Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 201 1!

Pacajus Paraipaba
Fonte de variacdo gl 2009 2010 2011 2009 2010 2011
Quadrados médios
Blocos 1 0,0169 0,6784 0,0001 0,0223 0,3201 0,0007
Tratamentos 83 0,1533 ** 0,1451 ** 0,1210 ** 0,0604 ** 0,1776 ** 0,1511 **
Genotipos F;’s (G) 82 0,1370 ** 0,1374 ** 0,1191 ** 0,0582 * 0,1729 ** 0,1518 **
G vs Testemunha 1 1,4906 ** 0,7787 ** 0,2789 ** 0,2423 * 0,5625 ** 0,0943 "
Residuo 83 0,0448 0,0463 0,0349 0,0349 0,0355 0,0303
Média geral 1,14 1,04 1,75 1,07 1,47 1,78
Meédia gendtipos F;’s 1,13 1,03 1,75 1,06 1,46 1,78
Média testemunha 2,00 1,66 2,12 1,41 2,00 2,00
Valor minimo 0,71 0,71 1,00 0,71 0,71 0,71
Valor maximo 2,12 1,87 2,12 1,58 2,12 2,12
DMS — Tukey (5%) 0,93 0,95 0,82 0,83 0,83 0,77

'Dados transformados por ~/x + 0,5 . ™ ndo significativo; * e ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
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Tabela 20. Parametros genéticos para a caracteristica mofo-preto, conduzido em Pacajus e

Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Parametros genéticos Pacajus Paraipaba

8 2000 2010 2011 2000 2010 2011
0-12” 0,0685 0,0687 0,0595 0,0291 0,0865 0,0759
O'ez 0,0224 0,0232 0,0174 0,0175 0,0178 0,0151
O-: 0,0461 0,0455 0,0421 0,0116 0,0687 0,0607
h? (%) 67,31 66,27 70,72 39,96 79,46 80,04
CVg (%) 19,05 20,74 11,76 10,13 17,92 13,87
CVe (%) 18,60 20,77 10,67 17,50 12,83 9,78
CVg/CVe 1,02 1,00 1,10 0,58 1,40 1,42

O'; : varidncia fenotipica. 63 : varidncia ambiental. ngz varidncia genotipica. h’: herdabilidade. CVg:
coeficiente de variagdo genotipico. CVe: coeficiente de variacao experimental.

A razdo CVg/CVe, variou entre 0,58 e 1,42, sendo que cinco dos seis ambientes
avaliados apresentaram valores > 1,0, indicando uma situagdo muito favordvel selecdo
(Tabela 20). Esse indice, quando superior a unidade, indica que o componente genético é
pouco influenciado pelo ambiente; permitindo a selecdo de genétipos superiores resistentes ao
mofo-preto (CAVALCANTE et al., 2012). As estimativas de herdabilidade no sentido amplo
variaram entre 39,96 a 80,04%, sendo que cinco dos seis ambientes estudados apresentaram
valores de herdabilidade superior a 65%. Os resultados foram préximos aos observados por
Cavalcanti et al. (2000), que observaram herdabilidade de 85,20% para mofo-preto. Essas
estimativas, com diferencas entre locais e anos, evidenciam a predominancia da variabilidade
genética em relacdo a ambiental e, também, condi¢des favoraveis para a realizacio de selecao
e melhoramento nas duas localidades.

A andlise de variancia conjunta dos anos de 2009, 2010 e 2011 indicou que houve
diferenca significativa (p<0,01) para mofo-preto, entre os clones de cajueiro (Tabela 21). Os
efeitos da interagdo ano por local foram significativos (p<0,01), indicando que os efeitos das
combinagdes entre ano e local sdo importantes para a ocorréncia da doenga, sendo este carater
afetado pelas mudangas do ambiente. A interagao tripla local por ano por clone, também, foi
significativa (p<0,01), o que indica que os clones responderam de forma diferenciada as
variagoes do ambiente. Este fato pode estar associado a uma possivel interagdo QTL x
ambiente, ou seja, genes expressando-se em condi¢des ambientais especificas ou em

determinada idade da planta. Fato que podera ser confirmado por meio das andlises de QTL.
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Tabela 21. Anélise de varidncia conjunta para mofo-preto de 84 clones de cajueiro em

Pacajus e Paraipaba, Ceard, nos anos de 2009, 2010 e 201 1!

Fonte de variacao GL Quadrado médio
Local 1 47327 **
Ano 2 40,9157 **
Clone 83 0,3451
Bloco(local) 2 0,1763 **
Ano x clone 166 0,0889
Local x clone 83 0,0962
Local x ano 2 5,9658 **
Ano x bloco(local) 4 0,1598 *:x*
Bloco x clone(local) 166 0,0475 **
Local x ano x clone 166 0,0854
Erro 332 0,0325
CVe (%) 13,09

Média 1,38

'Dados transformados por ~/x + 0,5 . ** Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.

Ha escassez de trabalhos de selecdo e incorporacdo de gendtipos resistentes ao
mofo-preto, nos programas de melhoramento genético do cajueiro ando. A ocorréncia e a
intensidade desta fitomoléstia t€m provocado severas perdas na producdo e qualidade dos
frutos no Nordeste do Brasil (CAVALCANTI et al., 2000). Os clones estudados foram
separados em cinco grupos (a; b; c; d; e), pelo teste de médias da andlise conjunta, sendo que
apenas dois clones da geracdo F; foram considerados como altamente susceptiveis (56 e 32 -
grupo e). Estes gendtipos apresentaram médias altas para o cardter mofo-preto, ou seja, alta
severidade da doenca, ndo diferindo do clone-testemunha CCP 76, que apresentou a maior
média (3,04) para esta caracteristica (Tabela 22). Este fato também foi observado por Cardoso
et al. (1999), avaliando a resisténcia genética em trinta clones de cajueiro ando precoce, sendo
o clone CCP 76 o tratamento que apresentou a maior média de severidade para o mofo-preto,
confirmando assim a sua alta suscetibilidade a esta doenga.

De acordo com os resultados, 20 clones F;’s foram considerados resistentes
(grupo a) e outros 24 clones foram considerados com resisténcia moderada (grupo b), o que
corresponde a 24,10% e 28,92% da geragdo Fj, respectivamente (Tabela 22). Estes resultados
tanto sdo muito favordveis a selecdo como permitem a utilizacdo desses genotipos superiores
em hibridacdes visando a transferéncia de alelos de resisténcia a doenga, no programa de

melhoramento genético do cajueiro.
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Tabela 22. Classificacdo (r) e médias dos 83 clones da geracdo F; e do clone-testemunha

CCP 76 para a caracteristica mofo-preto (MP).

Tratamentos r MP Tratamentos r MP Tratamentos r MP
20 1 058 a 73 29 1,33 b 25 57 1,79 c
26 2 0,779 a 31 30 1,38 b 75 58 1,79 c¢
59 3 0,79 a 63 31 1,38 b 65 59 1,83 ¢
54 4 0,83 a 21 32 142 b 68 60 1,83 ¢
57 5 0,88 a 37 33 142 b 15 61 1,83 ¢
62 6 088 a 49 34 1,42 b 55 62 1,83 ¢
10 7 092 a 52 35 142 b 60 63 1,83 ¢
64 8 092 a 76 36 142 b 24 64 1,88 ¢
83 9 1,00 a 45 37 146 b 48 65 1,88 ¢

7 10 1,04 a 9 38 1,46 b 27 66 1,92 c
41 11 1,04 a 77 39 146 b 80 67 1,96 c
70 12 1,04 a 82 40 1,46 b 4 68 2,08 d
29 13 1,08 a 1 41 1,50 b 17 69 2,08 d
81 14 1,08 a 3 42 1,50 b 79 70 2,08 d

8 15 1,13 a 6 43 1,54 b 13 71 2,08 d
28 16 1,13 a 47 44 1,54 b 30 72 2,13 d
36 17 1,13 a 40 45 1,58 ¢ 50 73 2,13 d
74 18 1,13 a 38 46 1,58 ¢ 72 74 2,13 d
42 19 1,17 a 71 47 1,58 ¢ 5 75 2,17 d
46 20 1,17 a 51 48 1,63 ¢ 33 76 221 d
22 21 1,25 b 66 49 1,63 ¢ 11 77 2,24 d
35 22 125 b 44 50 1,67 c 34 78 225 d
14 23 1,29 b 53 51 1,71 ¢ 39 79 2,25 d
43 24 1,29 b 16 52 1,71 ¢ 19 80 2,29 d
69 25 1,29 b 12 53 1,75 ¢ 61 81 2,29 d
78 26 1,29 b 67 54 1,75 ¢ 56 82 2,54 e
18 27 129 b 23 55 1,79 ¢ 32 83 2,79 e

2 28 1,33 b 58 56 1,79 ¢ 84 (CCP76) 84 3,04 e

Meédias seguidas pela mesma letra na coluna nio diferem significativamente ao nivel de 5% de probabilidade

pelo teste de Scott e Knott (1974).

84



O cariater mofo-preto ndo apresentou um padrdo continuo de distribuicdo na
populacdo F; mapeada (Figura 12). Além disso, podemos observar, com excecao de Paraipaba
em 2011, a elevada frequéncia de individuos (>90%), da geracdo F,, superiores ao clone-
testemunha CCP 76 (quanto menor a média mais resistente é o clone ao mofo-preto). A
freqiiéncia de individuos abaixo da média da populacdo mapeada para este cardter foi um
pouco maior em relacao a frequéncia de individuos acima da média, em Pacajus, nos anos de
2009 (55%) e 2010 (63%) e em Paraipaba no ano de 2010 (55%). Ja no ano de 2011, em
ambos os locais (Pacajus e Paraipaba), o cardter mofo-preto apresentou a mesma frequéncia
de individuos acima e abaixo da média da populagdo mapeada. Somente em Paraipaba, no ano
de 2009, a freqiiéncia de individuos acima da média da populacdo mapeada foi um pouco
maior em relagdo a frequéncia de individuos abaixo da média. Este ambiente apresentou,

também, a menor severidade da doenca entre os seis ambientes estudados.
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Figura 12. Distribui¢do de frequéncias dos clones de cajueiro para o cardter mofo-preto em

Pacajus e Paraipaba, nos anos de 2009, 2010 e 2011. A seta indica a classe que o clone-

testemunha CCP 76 pertence.
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Com base na anédlise de mapeamento de QTLs multiplos para mofo-preto, foi
possivel detectar 25 QTLs nos seis ambientes estudados (Tabela 23; Figuras 13 e 14). O
nimero de QTLs detectados por ambiente variou entre trés (Pacajus 2009 e 2010; Paraipaba
em 2009) e sete (Paraipaba 2011). O grupo de ligacdo (cromossomos) F3 apresentou QTLs
em cinco dos seis ambientes estudados, demonstrando a importancia desta regido no controle
genético do carater. Também devem ser destacados os grupos de ligacdo F5 e M15 com QTLs
identificados em trés ambientes e F2, F4, F6, com QTLs identificados em dois ambientes, mas
com boa explicacdo da variacao fenotipica (R*>9%). Com base nos resultados obtidos pode-
se concluir que o controle genético desta caracteristica € quantitativo e sofre influéncia do
ambiente.

Os QTLs explicaram entre 2,54% (par.11.1) e 17,30% (par.11.6) da variacdo
fenotipica total, sendo considerados QTLs de efeito menor e moderado, respectivamente
(Tabela 23). Resultados préximos foram observados por Cavalcanti (2004), em trabalho de
mapeamento genético e identificacdo de QTLs, em cajueiro, utilizando a metodologia de
mapeamento por intervalo, no qual o autor detectou QTLs com explicacdo da variacdo
fenotipica (R?) variando entre 8,44 e 21,80 para o cariter mofo-preto.

Os marcadores associados aos QTLs apresentaram efeitos fenotipicos variando
entre -13,14% (Aoccl7 - pac.09.1) e 19,70% (03Bb048 - pac.10.3), ou seja, a presenca desses
marcadores conferiram um decréscimo ou acréscimo no cardter mofo-preto em relacdo a
média dos gendtipos que ndo o possuiam (Tabela 23). Santos et al. (2011), em estudo visando
identificar QTLs associados a qualidade fisico-quimica do pedinculo de caju, detectaram
QTLs com efeito fenotipico variando entre -17,95 e 20,76. Esses valores foram préoximos ao
observado no presente estudo e indicam ligacdo entre marcador e QTL.

Com base nos resultados obtidos, os marcadores Aoccl7 (F2), 10Ay194 (F3),
22Ab121 (F4), 13Ay265 (F5), 20Ay034 (F6), 25By127 (M5) e 03Bb048 (M15), sdo os que
tem maior potencial para serem utilizados na selec@o assistida para resisténcia ao mofo-preto,
pois estdo localizados nas regides mais estdveis e/ou apresentarem boa explicagdo da variagdao

fenotipica e efeito fenotipico.
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Tabela 23. Descricao dos QTLs candidatos para a caracteristica mofo-preto detectados nos

mapas dos genitores feminino (F) e masculino (M) usando o método mapeamento de QTLs

multiplos.
o~ 1 . A -2 2 3 EF
Local Ano QTL  Grupo Posicdo Marcador LOD Distancia R” (%) (%)
Pacajus 2009 pac.09.1 F2 25,02  Aoccl? 3,23 0,31 9.26%* -13,14
pac.092  F3 5324 27CY140 3,84 3,00 2,72 9,43
pac.09.3 F4 32,03 22Abl21 5,70 0,00  11,74%* 17,74
Pacajus 2010 pac.10.1  F3 6084 04CY074 3,10 0,00 344 9,03
pac.102 M5 33,67 25Byl27 3,32 6,00 6,23%  -12,07
pac.10.3  MI15 18,90 03Bb048 3,06 0,00  1226%* 19,70
Pacajus 2011 pac.ll.l  F3 47,17 10Ayl94 3,18 4,00 8,83%% 8,68
pac.11.2  F6 3,00  10Agl65 3,00 3,00 9,75%%  -832
pac.11.3  MI11 1,00 21CB024 3,26 1,00 6,06% 8,17
pac.11.4  MI13 2922 02CG108 3,42 0,00 7,92%  -8,51
Paraipaba 2009 par.09.1 M2b 51,83  Aocc4l 3,02 10,00  9,53*%* 10,66
par.09.2  F5 10,71  02Agl75 4,10 1,00 6,26%  -7,72
par.09.3  MI15 24,55 02Bbll6 3,42 0,00 5,82% 8,13
Paraipaba 2010 par.10.1  F2 61,03 13Ay226 3,96 0,00 6,34*  -9,71
par.10.2  F3 68,84  13Abl191 3,00 0,23 3,58 8,11
par.103  F4 96,79 10Aglll 3,21 1,69 4,60 9,08
par.104 M5 2434 25Byl27 = 4,29 3,34 429  -7,96
par.10.5 F5 20,16 10Ab195 3,26 1,75 2,86 7,11
Paraipaba 2011 par.ll.1 ~ F3 3542 21CBI05 3,68 1,00 2,54 5,52
par.11.2 M5 3516 27Bg234 3,28 0,00 3,38 5,86
par.11.3  F5 320  13Ay265 4,72 0,00  12,67% 11,70
par.ll4  F5 17,16 04Agl92 3,05 2,00 5,75% 1,75
par.11.5 M6 1941 13CB081 3,36 1,00  14,86%F 15,18
par.11.6  F6 16,85  20Ay034 4,43 0,00  17,30%* 13,45
par.11.7 M5 2572 10By030 4,18 0,00 4,62 6,87

lPosigﬁo (cM) do QTL baseada regiao onde ocorreu o maior LOD. “Distancia (cM) entre o QTL e o marcador.
*Percentagem da variagdo fenotipica total explicada pelo marcador associado ao QTL. “Efeito fenotipico.
Diferenga entre as médias dos gendtipos com e sem o marcador associado ao QTL. * e ** Significativo a 5% e

1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
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Figura 13. Localizacdo dos QTLs identificados para mofo-preto no mapa de ligacdo do
genitor feminino — CCP 1001. A esquerda e a direita do grupo de ligacdo estd a sua posi¢cao
(cM) e o marcador, respectivamente. Barras verticais e segmento de linha a direita do grupo
de ligacdo definem os intervalos de confiancga ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD 2,0),

respectivamente.
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Figura 14. Localizacdo dos QTLs identificados para mofo-preto no mapa de ligacdo do
genitor masculino — CP 96. A esquerda e a direita do grupo de ligacao estd a sua posi¢do (cM)
e o marcador, respectivamente. Barras verticais e segmento de linha a direita do grupo de

ligacdao definem os intervalos de confianca ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD 2,0),

respectivamente.
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4.5. Flores hermafroditas

Os resultados das andlises de variancia evidenciam a existéncia de variabilidade
genética para o nimero de flores hermafroditas nos clones da geragdo F;. Os tratamentos
(clones) apresentaram diferencas significativas (p<0,01), indicando que sao diferentes entre
si, sugerindo a possibilidade de sucesso na selecdo deste cardter (Tabela 24). Também foram
observadas diferencas significativas (p<0,01) entre as médias dos clones da geracdo F; e a
média do clone-testemunha CCP 76, com exce¢do de Pacajus, nos anos 2009 e 2011. No
geral, o nimero de flores hermafroditas na geracdo F; foi maior que a média da testemunha.
Esses resultados indicam a possibilidade de incorporagdo dos genétipos com maior ndmero de
flores hermafroditas/panicula no programa de melhoramento genético do cajueiro.

Os coeficientes de variagdo experimental (CVe) foram elevados para o carater
flores hermafroditas, mas estdo dentro da faixa considerada aceitdvel para experimentagdo em
culturas perenes (PAIVA et al., 2008; DIAS et al., 2011), com variagdo entre 35,70% e
44,86% (Tabela 25). Vieira et al. (2005), avaliando tipos de flores e frutificacdo de cajueiro
ando precoce, também, observaram altos valores de CVe, sugerindo que as caracteristicas
associadas a floragdo sao bastante varidveis e muito influenciados por fatores ambientais,
como vento, chuva entre outros. Uma solugdo tedrica para reduzir os valores de CVe seria o
uso de um nimero maior de repeti¢cdes, aumentando a precisdao experimental (YOKOMIZO;
FARIAS NETO, 2003). No entanto, também foram observados valores altos de coeficiente de
variacao genotipico (CVg), entre 22,16% e 41,61%. Este fato pode explicar os altos valores
de CVe devido, a elevada variabilidade genética observada no cariter flores hermafroditas.

Segundo Dias et al. (2011), o CVg € um indicador importante da grandeza relativa
das mudancas possiveis de serem obtidas em cada caracteristica por meio da selecdo. Estes
autores, estimando pardmetros genéticos em mamoeiro, observaram CVg de 45,33 para o
carater numero de flores por inflorescéncia. Valor préximo ao CVg maximo observado no
carater flores hermafroditas. Andrade et al. (2010), avaliaram parametros genéticos em
genoétipos de feijao-caupi e observaram CVg variando entre 6,58% e 31,62%. Segundos os
autores, as maiores estimativas para o CVg, indicam maior variabilidade e possibilitam a

realizagdo de selecao.
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Tabela 24. Resumo das andlises de variincia para o carater flores hermafroditas, referente a 83 clones da geracdo F; e a testemunha CCP 76,

conduzido em Pacajus e Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Pacajus Paraipaba
Fonte de variacdo el 2009 2010 2011 2009 2010 2011
Quadrados médios
Blocos 1 37,7626 53,5846 82,8810 4372,2793 1280,3935 187,5186
Tratamentos 83 146,5350 ** 67,5510 ** 109,9127 ** 342,6206 ** 133,8003 ** 145,1872 **
Genotipos F;’s (G) 82 147,8747 ** 64,5201 * 110,0476 ** 335,7981 ** 129,6073 ** 140,0324 **
G vs Testemunha 1 36,6781 ™ 316,0783 ** 98,8437 ™ 908,8881 ** 481,8192 ** 573,0415 **
Residuo 83 60,9510 40,0865 52,2526 116,0501 63,5255 55,4886
Média geral 18,38 15,62 16,11 24,94 19,05 20,87
Meédia gendtipos F;’s 18,43 15,77 16,20 25,19 19,24 21,07
Média testemunha 14,13 3,13 9,13 3,75 3,63 4,04
Valor minimo 1,00 0,75 1,50 0,33 2,50 2,00
Valor maximo 51,75 42,75 52,75 86,75 67,33 57,33
DMS — Tukey (5%) 34,46 27,95 31,91 47,59 35,21 32,91

™ ndo significativo; * e ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
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Tabela 25. Parametros genéticos para o cardter flores hermafroditas, conduzido em Pacajus e

Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Parametros genéticos Pacajus Paraipaba

g 2000 2010 2011 2000 2010 2011
0-12” 73,9373 32,2601 55,0238 167,8991 64,8037 70,0162
o, 30,4755 20,0432 26,1263 58,0251 31,7628 27,7443
O-: 43,4618 12,2168 28,8975 109,8740 33,0409 42,2719
h? (%) 58,78 37,87 52,52 65,44 50,99 60,37
CVg (%) 35,76 22,16 33,19 41,61 29,88 30,86
CVe (%) 42.47 40,53 44,86 43,19 41,83 35,70
CVg/CVe 0,84 0,55 0,74 0,96 0,71 0,86

O'; : variancia fenotipica. 63: varidncia ambiental. 0'5: varidncia genotipica. h*: herdabilidade. CVg:
coeficiente de variacdo genotipico. CVe: coeficiente de variacao experimental.

A razdo CVg/CVe variou entre 0,55 e 0,96 (Tabela 25), indicando que o processo
de selecdo destas caracteristicas deverd ser realizado de maneira criteriosa. No entanto,
segundo Resende e Duarte (2007), selecdo eficiente pode ser realizada com valores menor que
1,0 para a razdo CVg/CVe, podendo ser feitas inferéncias do valor genotipico das progénies.
As estimativas dos parametros genéticos evidenciaram a existéncia de variabilidade genética,
indicando uma condi¢ao favordvel para a realizacdo de selecao no intuito de obter clones com
maior quantidade de nimero de flores hermafroditas/panicula.

As estimativas de herdabilidade no sentido amplo variaram entre 37,87% e
65,44%, sendo que cinco dos seis ambientes estudados apresentaram valores de herdabilidade
superior a 50% (Tabela 25). Vale ressaltar que a herdabilidade € propriedade ndo somente de
um carater, mas também da populacdo e das circunstincias ambientais as quais os individuos
estdo sujeitos. O valor da herdabilidade podera ser afetado se houver alteracdo em qualquer
um dos componentes das variancias genética e fenotipica (COSTA et al., 2008). As diferentes
estimativas encontradas nos anos e locais sdo, provavelmente, decorrentes dos diferentes
genes que estdo se expressando ao longo do desenvolvimento das plantas, com a influéncia
dos anos e das condi¢cdes ambientais.

A andlise de varidncia conjunta indicou que houve diferenca significativa
(p<0,01) para numero de flores hermafroditas/panicula, entre os clones de cajueiro (Tabela
26). O efeito da interacdo local por ano foi significativo (p<0,05) indicando que os efeitos das
combinacdes entre local e ano sdo importantes para floragao, sendo este carater afetado pelas

mudancas do ambiente. A interacdo tripla local por ano por clone, também, foi significativa
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(p<0,01), o que indica que os clones responderam de forma diferenciada as variacdes do
ambiente. Este fato pode estar associado a uma possivel interacdo QTL x ambiente, ou seja,
genes expressando-se em condi¢cdes ambientais especificas ou em determinada idade da

planta. Fato que poderd ser confirmado por meio das andlises de QTL.

Tabela 26. Andlise de variancia conjunta para flores hermafroditas de 84 clones de cajueiro

em Pacajus e Paraipaba, Cear4, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Fonte de variacao GL Quadrado médio
Local 1 6244,1742 **
Ano 2 1694,1368 **
Clone 83 307,5924 *x*
Bloco(local) 2 2273,4509 *x*
Ano x clone 166 111,5384 **
Local x clone 83 157,3969 *x*
Local x ano 2 211,2749 *
Ano x bloco(local) 4 378,1278 **
Bloco x clone(local) 166 82,6206 **
Local x ano x clone 166 131,4092 *x*
Erro 332 56,1734
CVe (%) 39,05

Média 19,19

* e ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.

O estudo da biologia floral do cajueiro é de suma importancia, especialmente no
que se refere aos aspectos botanicos e de melhoramento genético (SOUSA et al., 2007). O
nimero de flores hermafroditas/panicula variou significativamente entre plantas, indicando
que pode ser utilizado como critério seguro para selecdo de gendtipos superiores de cajueiro.
Os clones estudados foram separados, pelo teste de médias, em quatro grupos (a; b; c; d). Os
doze clones do grupo a (23, 57, 14, 44, 8, 24, 48, 35, 9, 62, 32 e 42, respectivamente) foram
os que apresentaram as melhores médias para o cardter numero de flores
hermafroditas/panicula, variando entre 32,03 e 24,99. Estes diferiram do clone-testemunha
CCP 76 com média de 6,30 flores hermafroditas/panicula (Tabela 27). Em estudos realizados
em Pacajus, CE, no cajueiro ando precoce foram registradas cerca de 201,9 flores por
panicula, das quais apenas 3,9% eram hermafroditas (+ 8 flores hermafroditas/panicula). J4 no
cajueiro comum foram observadas 173,8 flores por panicula, sendo 7,9% hermafroditas (+ 14
flores hermafroditas/panicula) (BARROS et al., 2002a). Os autores observaram percentagens

de frutos formados que alcangaram o periodo de colheita de 9,9% e 10,3%, em cajueiro
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comum e ando precoce, respectivamente. Neste sentido, podemos afirmar que os genétipos do

[P

grupo “a” possuem grande potencial produtivo.
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Tabela 27. Classificacdo (r) e médias dos 83 clones da geracdo F; e do clone-testemunha

CCP 76 para a caracteristica flores hermafroditas (FH).

Tratamentos r FH Tratamentos r FH Tratamentos r FH

23 1 32,03 a 3 29 2141 b 20 57 17,06 c¢
57 2 28,87 a 54 30 21,18 b 34 58 16,95 ¢
14 3 28,52 a 12 31 21,13 b 18 59 16,19 ¢
44 4 2747 a 2 32 20,99 b 1 60 16,15 ¢
8 5 2722 a 50 33 2090 b 77 61 16,00 c
24 6 2721 a 38 34 20,79 b 11 62 15,81 ¢
48 7 26,73 a 40 35 20,76 b 61 63 15,58 ¢
35 8 2640 a 4 36 20,55 b 10 64 15,58 ¢
9 9 2625 a 72 37 2047 b 13 65 15,35 ¢
62 10 26,02 a 74 38 20,44 b 43 66 15,19 ¢
32 11 2526 a 75 39 20,19 b 70 67 15,04 c
42 12 2499 a 5 40 20,10 b 7 68 14,89 ¢
28 13 23,54 b 39 41 20,08 b 31 69 14,76 ¢
17 14 23,54 b 26 42 19,86 b 59 70 14,60 c
52 15 23,53 b 36 43 19,41 b 64 71 14,15 ¢
16 16 23,36 b 78 44 19,26 b 21 72 14,08 c
49 17 23,19 b 82 45 18,97 b 83 73 14,03 ¢
15 18 23,17 b 56 46 18,88 b 67 74 13,66 c¢
37 19 22,84 b 80 47 18,63 ¢ 58 75 13,13 d
55 20 22,64 b 29 48 18,21 ¢ 81 76 12,76 d
41 21 22,10 b 46 49 18,11 ¢ 33 77 12,50 d
53 22 2207 b 47 50 1798 c¢ 79 78 11,86 d
65 23 22,04 b 27 51 17,74 ¢ 60 79 11,75 d
25 24 22,04 b 22 52 17,63 c¢ 68 80 11,59 d
76 25 2193 b 6 53 1745 c¢ 19 81 9,87 d
30 26 21,82 b 69 54 17,38 ¢ 73 82 9,15 d
66 27 2148 b 63 55 17,26 c¢ 51 83 7,77 d
45 28 2142 b 71 56 17,19 ¢ 84 (CCP76) 84 630 d

Meédias seguidas pela mesma letra na coluna nio diferem significativamente ao nivel de 5% de probabilidade

pelo teste de Scott e Knott (1974).
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Baixo percentual de flores hermafroditas por panicula foi apontado por Vieira et
al. (2005) como o principal fator da reduzida produgdo de frutos no cajueiro, ocorrendo
dispéndio de energia com a producio de pélen e baixa eficiéncia reprodutiva. Neste sentido, o
melhoramento desta espécie deve buscar a selecdo de clones com alta frequéncia de flores
hermafroditas/panicula e, com isso, aumentar o potencial produtivo dos clones de cajueiro.

O carater flores hermafroditas apresentou um padrdo continuo de distribui¢do na
populacdo F; mapeada (Figura 15). Segundo Causse et al. (2002), a variagdo genética de
caracteres que apresentam variacdo fenotipica continua € atribuida a acdo de vdrios genes
(QTLs) que podem ser mapeados no genoma com uso de marcadores moleculares. Além
disso, pode-se observar, com exce¢do de Pacajus em 2009, a elevada frequéncia de individuos
(>80%) da geracdo F,; superiores ao clone-testemunha CCP 76, sendo uma condi¢do muito
favordvel a selecdo para este cardter. Somente em Paraipaba, no ano de 2011, a frequéncia de
individuos abaixo da média da populacdo mapeada foi um pouco menor em relacio a
frequéncia de individuos acima da média. Nos demais ambientes, a freqiiéncia de individuos
acima da média da populacdo mapeada foi um pouco maior em relacdo a frequéncia de
individuos abaixo da média.

Com base na andlise de mapeamento de QTLs multiplos, foi possivel detectar 27
QTLs associados a 24 marcadores diferentes para flores hermafroditas nos seis ambientes
estudados (Tabela 28; Figuras 16 e 17). O numero de QTLs detectados por ambiente variou
entre trés (Pacajus, 2010 e Paraipaba, 2009) e sete (Paraipaba, 2011). Com base nos
resultados obtidos, pode-se concluir que o controle genético desta caracteristica € quantitativo
e sofre influéncia do ambiente. Em estudos futuros, os QTLs identificados devem ser
validados para determinar a eficiéncia de selecdo que eles terdo em outras populagcdes de
cajueiro.

QTLs estaveis proporcionam uma excelente oportunidade para selecao de clones
superiores, contribuindo para o aumento do potencial produtivo. O grupo de ligacdo
(cromossomo) F3 apresentou QTLs em quatro dos seis ambientes, demonstrando a
importancia destas regides no controle genético do cardter numero de flores
hermafroditas/panicula e a existéncia de 3 genes (QTLs) neste cromossomo (Tabela 28;
Figura 16). Também devem ser destacados os grupos de ligacdo F2, M3 e M11, com QTL

identificados em dois ou mais ambiente.
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Figura 15. Distribuicdo de frequéncias dos clones de cajueiro para o cardter flores
hermafroditas em Pacajus e Paraipaba, nos anos de 2009, 2010 e 2011. A seta indica a classe

que o clone-testemunha CCP 76 pertence.
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Tabela 28. Descricdo dos QTLs candidatos para a caracteristica flores hermafroditas

detectados nos mapas dos genitores feminino (F) e masculino (M) usando o método

mapeamento de QTLs multiplos.

Local Ano QTL Grupo Posi(;'?lo1 Marcador LOD Distancia®> R? (%)3 (];01;4
Pacajus 2009 pac.09.1  F3 93,35  01Abl157 3,42 5,88 6,66% 27,52
pac.092  F4 9,00  07Ay083 3,21 9,00 7,39%  -22,00
pac.09.3  F6 9,88 10Ag121 3,61 0,00 3,56 19,28
pac.09.4  F11 54,00 21CB024 3,12 15,01 6,70%  -22.49
pac.09.5  Fi15 0,00 10Ag054 4,00 0,00 6,28% 26,33
Pacajus 2010 pac.10.1  M2a 73,73  14Bbl29 3,44 16,00 6,19%  -16,32
pac.102  F3 20,98  05CY165 3,42 3,00 7,92%  -20,97
pac.103  F4 57,43 Aoccd2 3,49 9,36 3,82 13,05
Pacajus 2011 pac.ll.l M3 47,73  27CY140 2,83 0,19 6,20%  -21,88
pac.112  F3 8,00  20CG166 3,68 4,62 9,91%* -27,10
pac.1l1.3  F9 46,33 13Agl75 2,97 5,45 5,40%  -19,16
pac.11.4  M10 35,67 Aocc23 3,06 0,00 450 28,04
pac.l1l.5  Mi4 12,00 Aocc7 3,52 1,45 5,85%  -19,76
Paraipaba 2009 par.09.1  M2a 0,00  12CG025 3,89 0,00 3,66 -18,93
par.092 R 25,02 Aoccl7 4,51 0,31 19,47%% 5827
par.093  F6 19,85  05CY016 3,90 18,89 479  -21,99
Paraipaba 2010 par.10.1  F2 65,11  22Ab079 4,11 6,83 4,08 17,08
par.102  F3 0,00 13CG183 3,21 0,00 4,74% 2314
par.103 M6 1,00 01Bb016 3,12 1,00 4,79%  -16,67
par.10.4  Mi11 0,00  21CB024 3,20 0,00 8,39%* 2225
Paraipaba 2011 par.ll.l Ml 1500  12CY062 4,66 14,18 6,32*% 29,08
par.1l1.2  F2 35,34 Aoccl7 322 10,00 453 1837
par.11.3 M3 35,57  04CY137 3,51 2,15 6,57% -19,87
par.11.4  F8 14,53  13Ab054 3,92 0,00 7,25% 18,92
par.1l.5  Mil1 1,00  21CB024 3,71 1,00 521*%  -17,36
par.11.6  MI15 38,26 12Bb059 3,08 0,00 4,90%  -16,12
par11.7  M19 30,85 22Bgl55 3,54 0,77 6,17¢ -18,14

'Posigﬁo (cM) do QTL baseada regido onde ocorreu o maior LOD. “Distancia (cM) entre o QTL e o marcador.
*Percentagem da variagdo fenotipica total explicada pelo marcador associado ao QTL. “Efeito fenotipico.
Diferenca entre as médias dos genétipos com e sem o marcador associado ao QTL. * e ** Significativo a 5% e
1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
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Figura 16. Localizacdo dos QTLs identificados para flores hermafroditas no mapa de ligacdo
do genitor feminino — CCP 1001. A esquerda e a direita do grupo de ligacdo estd a sua
posicdo (cM) e o marcador, respectivamente. Barras verticais e segmento de linha a direita do
grupo de ligacdo definem os intervalos de confianga ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD

2,0), respectivamente.

100



M1 M2a M3 M6

0.0 —— 12CY169 0.0 —— 12CG025 0.0 —)— 13CG183 0.0 01Bb016

K
g 8.0 —— 27By103 g ;_3.
= 8 151 —1—05CY165 15.7 07By235 L«
N S 19.7—1—10CG168 18.4 13CB081
24.4 13Bg238
29.2 —— 120Y062 29.6 ——— 20CY014 30.6 —— 21CB105 305 05Bb116
37.7 ——— 04CY137 B
o o
44.8 —— 12CB055 s M=
47.9—1—27cv140 [ WMo
58.1 ——— 01CB059 57.7 ——— 14Bb129 58.0 ——— 20CG166
65.9~] |- 04CY014
69.8 ~|_| - 05By025 3
73.4~J[- 04CY007 &
79.8~ |~ 13CB003 °
83.2~] ] 21CB002
. 06CB005
32_2 S o o0s 87.2—-1— 05Bg131
91.4 | ™ 07CY003
102.1 ——1— 26CY026 101.0 ——— 10Bg167
114.8 ——— 01CB021
129.2 ——— 01CB019
M10 M11 M14 M15 M19
0.0 25By011
10.0 10CY031
A .0 ~~— 21CB024 14.3 06Bb244 .
0.0 —— 21CY068 g (13 bag sovoro - Mz ©° 13B0220 T 1774 0406207 0.0 —°— Aocc44
' o M 8 189 03Bb048
4 oo = 218 07By211 8 —1—14cv1
11.8 Aoccé ‘i o 134 AoCCT o oo 060¥/218 10.8 CY108
20.1 —-— 25CY075 181 13CG112 236 04Bb202
245 02Bb116 3
26.1 25Bg062 257 10By030 by
o 26.4 21Bg195 —B  31.6—22Bg155 M=
385.7 ——— Aocc23 8  36.2—125CY119 30.2 02Bg014 i:
411 ——04CG131 M= 31.9 22Bg177 B>
N 34.1 13Bg198
47.8 ——5— 04CG132 383 12Bb059
52.5~J_| - 01Bb094 50 215053
T~ .
53.7 04CY159 57.0 —— Aoccta
70.3 ——— 03Bb087
75.5 ——— Aocc52

Figura 17. Localizacdo dos QTLs identificados para flores hermafroditas no mapa de ligacao
do genitor masculino — CP 96. A esquerda e a direita do grupo de ligacdo estd a sua posi¢ao
(cM) e o marcador, respectivamente. Barras verticais e segmento de linha a direita do grupo
de ligacdo definem os intervalos de confian¢a ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD 2,0),

respectivamente.
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Cavalcanti et al. (2012), identificaram quatro QTLs relacionados a producao de
flores hermafroditas em cajueiro, com efeitos fenotipicos variando entre -31,81% e 34,25%.
Ja a explicag¢do da variagcdo fenotipica ficou entre 6,04% e 12,98%. Segundo os autores, 0s
resultados refletiram a importincia dos QTLs na expressio do cariter e suportaram a
existéncia de QTLs verdadeiros. Os resultados anteriores estdo proximos dos observados no
presente estudo, onde os QTLs identificados explicaram entre 3,56% (pac.09.3) e 19,47%
(par.09.2) da variacdo fenotipica total, sendo considerados QTLs de efeito menor e moderado,
respectivamente (Tabela 28). Os marcadores associados aos QTLs apresentaram efeitos
fenotipicos variando entre -27,10% (20CG166 - pac.11.2) e 58,27% (Aoccl7 - par.09.2), ou
seja, a presenca desses marcadores conferiu um decréscimo ou acréscimo no nimero de flores
hermafroditas/panicula em relagdo a média dos genoétipos que ndo o possuiam.

Muitas andlises de QTL, em espécies florestais e fruteiras, t€m sugerido
importantes efeitos da interacdo gendtipo x ambiente na deteccdo de QTLs, como por
exemplo, em ma¢d (CONNER et al. 1998) e pinus (KAYA et al. 1999). A deteccao de QTLs
dependentes do ambiente € normalmente relacionada com a falta de estabilidade na expressao
da maioria dos QTLs identificados ao longo dos anos. Este fato pode ser explicado pela
alternancia nas classificacdes dos gendtipos durante os varios anos de avaliagdo, comum em
fruteiras (GARCIA et al., 2000).

Os marcadores Aoccl7 (F2); 20CG166 (F3); 27CY140 (M3); 07Ay083 (F4);
21CB024 (F11 e M11), foram os que apresentaram maiores potencias para serem utilizados
na selecdo assistida para o caréter flores hermafroditas, pois eles foram os mais estdveis e/ou
apresentaram boa explicacdo da variacdo fenotipica e maior efeito fenotipico, ressaltando a

importancia dessas regides no controle do cardter.
4.6. Peso da castanha

Os resultados das andlises de variancia individuais indicaram a existéncia de
variabilidade genética para o cardter peso da castanha nos clones da geracdo F;. Os
tratamentos (clones) apresentaram diferencas significativas (p<0,01), indicando que eles sdo
diferentes entre si, sendo uma condi¢do favordvel a selecdo e sugerindo a possibilidade de
sucesso para alteracdo desta caracteristica (Tabela 29). A média da geracdo F; para o peso da
castanha foi relativamente baixa (7,43 g — média dos quatro ambientes), e apresentou média
semelhante ao genitor feminino CCP 1001 que produz castanhas de 7,42 g (PAIVA et al.,

1998). Valor este bem inferior a média do genitor masculino CP 96, que produz castanhas de
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10,18 g (SANTOS, 2008). No entanto, a geracao F; apresentou valor médio semelhante ao
clone testemunha CCP 76, que foi de 7,87 g (média dos quatro ambientes). Além disso, foi
observada uma elevada variacdo fenotipica nos clones da gera¢do F; para peso da castanha,
situando-se entre 4,15 g (Paraipaba, 2010) e 12,48 g (Paraipaba, 2010). Este fato permite

selecionar gendtipos superiores ao clone-testemunha CCP 76.

Tabela 29. Resumo da andlise de varidncia para o cardter peso da castanha, conduzido em

Pacajus e Paraipaba, CE, nos anos de 2010 e 2011.

Pacajus Paraipaba
Fonte de variacao el 2010 2011 2010 2011
Quadrados médios
Blocos 10,0781 0,0295 0,3013 0,2239
Tratamentos 83  3,8732 ** 3,1260 ** 5,2572 *%* 48216 **
Genotipos Fi’s (G) 82  3,9123 ** 3,1525 ** 5,3199 ** 4,8695 **
G vs Testemunha 10,6698 * 0,9525 * 0,0536 ™ 0,8491 ™
Residuo 83 0,1663 0,1554 0,8623 0,7688
Média geral 7,43 7,11 8,00 7,19
Média gendétipos F;’s 7,42 7,11 8,00 7,18
Média testemunha 8,01 7,80 7,84 7,84
Valor minimo 4,72 4,64 4,15 4,17
Valor maximo 10,54 10,42 12,48 11,00
DMS - Tukey(5%) 1,80 1,74 4,10 3,87

™ ndo significativo; * e ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.

Os coeficientes de variacdo experimental (CVe) apresentaram valores baixos,
entre 5,49% e 12,20% (Tabela 30), o que indica boa precisdo na obtencdo dos dados e atribui
confiabilidade aos resultados para peso da castanha. O coeficiente de variacdo genético (CVg)
¢ um parametro comumente usado para comparar a variabilidade genética expressa para cada
carater, conforme destacado por Rosado et al. (2009). Segundo Sebbenn et al. (1998), o CVg
acima de 7% pode ser considerado alto. Portanto, para peso da castanha, este parametro foi de
alta magnitude para todos os ambientes, apresentando valores entre 17,23% e 19,94%, o que
indica variabilidade genética entre os gendtipos avaliados, principalmente em razdo dos
parentais (CCP 1001 e CP 96) serem altamente heterozigéticos. Cavalcanti et al. (2007)
avaliaram o controle genético do peso da castanha e observaram CVg situados entre 23,24 e
23,71. Resultados préximos aos obtidos no presente estudo. Isto indica que a populacdo pode

ser considerada apropriada para a realizacdo de melhoramento genético.
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Tabela 30. Parametros genéticos para o cardter peso da castanha, conduzido em Pacajus e

Paraipaba, CE, nos anos de 2010 e 2011.

Parametros genéticos Pacajus Paraipaba

8 2010 2011 2010 2011
0'12" 1,9561 1,5762 2,6600 2,4347
o, 0,0832 0,0777 0,4311 0,3844
O': 1,8730 1,4986 2,2288 2,0503
h? (%) 95,75 95,07 83,79 84.21
CVg (%) 18,44 17,23 18,66 19,94
CVe (%) 5,49 5,54 11,61 12,20
CVg/CVe 3,36 3,11 1,61 1,63

2 A . 2 A . 2 A .. .
O, varidncia fenotipica. O, : varidncia ambiental. O, : varidncia genotipica. h’ herdabilidade. CVg:

coeficiente de variacdo genotipico. CVe: coeficiente de variacao experimental.

A variancia genética (aj) ¢ considerada um dos mais importantes parametros

para quantificar o potencial de melhoramento e os méritos das estratégias de selecdo utilizadas

. e A . , . <A . st 2
para modificar a frequéncia de alelos favordveis. A varidncia genotipica (o, ) para peso da

castanha apresentou diferengas de comportamentos ao longo dos anos, com estimativas de
1,4986 a 2,2288 (Tabela 30). Quanto maior suas magnitudes, mais heterogéneos sdao os
genotipos avaliados e maior a possibilidade de selecionar gendtipos superiores, visando seu
uso como genitores.

A razdo CVg/CVe, variou entre 1,61 e 3,36, sendo uma situagdo muito favoravel a
selecdo, pois a variacdo genética disponivel é a maior responsavel pelos valores de CV
estimados dos experimentos. A herdabilidade no sentido amplo para peso da castanha foi de
alta magnitude (>80%), para todos os ambientes avaliados (Tabela 30), conforme
classificacdo de Cavalcante et al. (2012). Este resultado evidencia possibilidade de sucesso na
selecdo, pois o cardter serd transmitido de maneira expressiva de uma geracdo para outra,
indicando alta viabilidade para o emprego de métodos simples de selecdo em populacdes
segregantes. Estudos de parametros genéticos tém indicado herdabilidade alta para peso do
fruto, como por exemplo, em feijao (FALEIRO et al., 2003) e mamao (DIAS et al., 2011).
Coeficientes de herdabilidade mais altos podem ser associados com maior variancia genética
aditiva, menor variacdo de ambiente e menor interacdo entre gendtipos e ambientes
(COIMBRA et al., 1999). As estimativas da variabilidade genética, do coeficiente de
herdabilidade e da razdao CVg/CVe, superior a unidade para peso da castanha, indicam

excelente probabilidade de éxito na selecdo.
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A andlise de variancia conjunta dos anos de 2010 e 2011 indicou que houve
diferenca significativa (p<0,01) para peso da castanha, entre os clones de cajueiro (Tabela
31). Os efeitos da interagdo ano por local foram significativos (p<0,01) indicando que os
efeitos das combinagdes entre ano e local s3o importantes para o peso da castanha, sendo este
cardter afetado pelas mudancas do ambiente. A interacdo tripla local por ano por clone,
também, foi significativa (p<0,01) o que indica que os clones responderam de forma
diferenciada as variacdes do ambiente. Este fato pode estar associado a uma possivel
interacdo QTL x ambiente, ou seja, genes expressando-se em condi¢des ambientais
especificas ou em determinada idade da planta, o que poderd ser confirmado por meio das

andlises de QTL.

Tabela 31. Andlise de variancia conjunta para peso da castanha de 84 clones de cajueiro em

Pacajus e Paraipaba, Ceard, nos anos de 2010 e 2011.

Fonte de variacao GL Quadrado médio
(B/)/a 4 0,1507
Local 1 12,8705 **
Ano 1 53,2238 **
Clone 83 13,544 *x*
Ano x clone 83 09116 ™
Local x clone 83 1,0939 ™
Local x ano 1 10,2663 #:*
Local x ano x clone 83 0,9925 **
Erro 332 0,493
CVe (%) 9,48

Média 7,41

™ ndo significativo; ** Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.

No melhoramento do cajueiro, tem-se buscado a selecdo de clones com peso da
castanha superior a 10 g (BARROS er al., 2000). No entanto, castanha com peso médio
superior a 8,0 g sdo bem aceitas pela industria de beneficiamento da améndoa. Este valor é
préoximo do peso médio do clone-testemunha CCP 76 que foi de 7,87 g (Tabela 32). Com
relacdo ao teste de médias, os clones estudados foram separados em sete grupos (a; b; c; d; e;
f; g). Os cinco clones do grupo a (28, 40, 30, 29 e 33) foram os que apresentaram as melhores
médias para o carater peso da castanha, diferindo do clone-testemunha CCP 76 sendo os mais

promissores.
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Tabela 32. Classificacdo (r) e médias dos 83 clones da geracdo F; e do clone-testemunha

CCP 76 para a caracteristica peso da castanha (PC).

Tratamentos r PC (g) Tratamentos r PC(g) Tratamentos r PC(g
28 1 1041 a 77 29 798 ¢ 31 57 6,56 e
40 2 993 a 83 30 797 ¢ 26 58 6,54 e
30 3 985 a 51 31 790 c 32 59 6,53 e
29 4 976 a 42 32 7,89 ¢ 54 60 6,49 e
33 5 946 a 84(CCP76) 33 7,87 c¢ 25 61 6,48 e
74 6 939 b 50 34 784 ¢ 14 62 6,46 e
34 7 931 b 16 35 7,77 c 58 63 6,44 e
37 8 925 b 78 36 7,68 c 46 64 6,39 e
66 9 9,14 b 11 37 7,59 c 36 65 6,39 e
21 10 9,06 b 44 38 7,51 d 81 66 6,32 f
38 11 899 b 79 39 747 d 39 67 6,19 f

2 12 895 b 48 40 747 d 69 68 6,18 f
27 13 893 b 47 41 7,40 d 61 69 6,16 f
1 14 8,83 b 18 42 732 d 24 70 6,14 f
76 15 880 b 53 43 7,24 d 23 71 6,12 f
56 16 8,80 b 55 44 724 d 63 72 6,08 f
9 17 875 b 59 45 7,09 d 43 73 6,02 f
65 18 873 b 49 46 7,03 d 13 74 599 f
71 19 8,73 b 45 47 17,02 d 3 75 597 f
10 20 8,71 b 7 48 6,95 d 52 76 594 f
60 21 8,51 ¢ 75 49 6,95 d 80 77 5,92 f
19 22 845 ¢ 8 50 6,94 d 20 78 590 f
35 23 8,20 ¢ 82 51 6,83 e 22 79 5,69 f
17 24 8,20 ¢ 5 52 6,82 e 70 80 5,66 f
57 25 8,17 ¢ 72 53 6,82 e 73 81 543 ¢
41 26 8,14 ¢ 68 54 6,70 e 62 82 5,00 g
6 27 8,11 ¢ 67 55 6,62 e 64 83 481 g
15 28 8,07 ¢ 4 56 6,58 e 12 84 4,64 g

Meédias seguidas pela mesma letra na coluna nio diferem significativamente ao nivel de 5% de probabilidade

pelo teste de Scott e Knott (1974).
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Vale ressaltar que, o maior peso de castanha nem sempre indica améndoas com
maior peso, por este motivo, os indices de rendimento da améndoa devem ser avaliados
(BARROS et al., 2000). Neste sentido, é importante que sejam realizados estudos quanto a
qualidade das améndoas nos genétipos que se destacaram, visando atender as exigéncias do
mercado consumidor.

O cardter peso da castanha apresentou um padrdo continuo de distribui¢do na
populacdo F; mapeada (Figura 18). Segundo Tanksley (1993), a grande maioria das
caracteristicas hereditdrias de importancia econOmica sdo quantitativas. Os fendtipos
resultantes apresentaram uma variacdo continua na populacdo em vez de classes discretas.
Esse tipo de heranca € determinado pela segregacao de varios locos (QTLs), cada um com um
pequeno efeito no fendtipo. Além disso, pode-se observar a frequéncia considerdvel de
individuos (>25%) da geracao F; com média superior ao clone-testemunha CCP 76 para o
cardter peso da castanha. A freqii€éncia de individuos abaixo da média da populagdo mapeada
para peso da castanha foi um pouco maior em relacdo a frequéncia de individuos acima da
média em Paraipaba nos anos de 2010 e 2011 (55%) e Pacajus em 2010 (55%). J4 em Pacajus,
no ano de 2011, o cardter peso da castanha apresentou a mesma frequéncia de individuos

acima e abaixo da média da populacdo mapeada.
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Figura 18. Distribuicdo de frequéncias dos clones de cajueiro para o carater peso da castanha
em Pacajus e Paraipaba, nos anos de 2010 e 2011. A seta indica a classe que o clone-

testemunha CCP 76 pertence.

Com relacdo ao carater peso da castanha, foi identificado no grupo de ligacdo F4
no mapa do genitor feminino, um QTL candidato estdvel associado ao marcador 22Ab121. O
referido QTL foi identificado nos quatros ambientes estudados e apresentou boa explicacao da
variacdo fenotipica total, sendo considerado um QTL de efeito moderado (R2>1O%), tanto em
Pacajus como em Paraipaba, no ano de 2011. Também, foram detectados mais dez
marcadores associados a QTLs, sendo dois no mapa do genitor feminino (22Ag026 e
04Agl192) e oito no mapa do genitor masculino (14Bb129, Aocc55, 03Bb087, 10Bgl167,
21Byl11, 26CG080, 04CY007, 25Bg062) (Tabela 33; Figuras 19 e 20). Os marcadores
associados aos QTLs apresentaram efeitos fenotipicos variando entre -10,73% (25Bg062) e
18,09% (04Agl192), ou seja, a presenca desses marcadores conferiram um decréscimo ou
acréscimo no peso da castanha em relacio a média dos gendtipos que ndo o possuiam.
Segundo Broman (2001), um efeito fenotipico diferente de zero entre os grupos de individuos
marcados indica ligacao entre marcador e QTL. No entanto, a utilidade do QTL ndo depende
somente de sua significancia (LOD score), mas também da percentagem de explicacdo da
variagdo fenotipica observada na populacdo (KENIS et al., 2008). Os marcadores préximos
aos QTLs explicaram entre 2,78% (par.10.1) e 17,02% (par.10.5) da variacdo fenotipica total,

sendo considerados QTLs de efeito menor e moderado, respectivamente.
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Tabela 33. Descricao dos QTLs candidatos para a caracteristica peso da castanha detectados

nos mapas dos genitores feminino (F) e masculino (M) usando o método mapeamento de

QTLs mualtiplos.

Local Ano QTL Grupo Posicio' Marcador LOD Distincia®> R* (%)’ EF (%)’

Pacajus 2010 pac.10.1 F4 32,03  22Abl21 3,69 0,00 9,78%* 12,69

Pacajus 2011 pac.ll.1 ~ M2a 72,73  14Bbl29 3,00 15,00 4,46 7,72
pac.11.2  M2b 2725 Aocc55 3,13 0,58 5,65% 8,81
pac.11.3  F4 32,03  22Abl21 3,25 0,00 11,67+ 12,58
pac.11.4  MI11 6572  03Bb087 3,12 4,62 5,60% 8,91

Paraipaba 2010 par.10.1 ~ M2a 94,19  10Bgl67 4,18 6,77 2,78 7,03
par.10.2  F3 58,24  22Ag026 3,10 2,15 2,99 7,39
par.103 M4 36,00  21Bylll 3,63 0,00 7,78% 12,60
par.10.4 F4 25,29  22Abl21 3,74 6,74 7.24% 11,73
par.10.5 F5 15,16  04Agl92 3,00 0,00 17,02%% 18,09
par.10.6 M7 2,77 26CG080 3,19 0,00 6,38* 10,53

Paraipaba 2011 par.ll.1 Ml 73,37  04CY007 3,43 0,00 4,59 11,48
par.11.2 F4 26,29  22Abl21 3,74 5,74 12,04%% 1591
par. 1.3 MI14 26,09 25Bg062 4,60 0,00 6,67  -10,73

lPosigﬁo (cM) do QTL baseada regiao onde ocorreu o maior LOD. “Distancia (cM) entre o QTL e o marcador.
*Percentagem da variagdo fenotipica total explicada pelo marcador associado ao QTL. “Efeito fenotipico.
Diferenca entre as médias dos genétipos com e sem o marcador associado ao QTL. * e ** Significativo a 5% e
1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
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Figura 19. Localizacdo dos QTLs identificados para peso da castanha no mapa de ligacdo do
genitor feminino — CCP 1001. A esquerda e a direita do grupo de ligacdo estd a sua posi¢ao
(cM) e o marcador, respectivamente. Barras verticais e segmento de linha a direita do grupo
de ligacdo definem os intervalos de confianga ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD 2,0),

respectivamente.
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Figura 20. Localizacdo dos QTLs identificados para peso da castanha no mapa de ligacdo do
genitor masculino — CP 96. A esquerda e a direita do grupo de ligagdo estd a sua posi¢ao (cM)
e o marcador, respectivamente. Barras verticais € segmento de linha a direita do grupo de
ligacdo definem os intervalos de confianca ao nivel de 90% (LOD 1,0) e 95% (LOD 2,0),

respectivamente.
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Garcia et al. (2000) identificaram dois grupos de ligacdo em citrus afetando o
peso do fruto no genitor feminino (V2 e V7) e um na regido gendmica do genitor masculino
(NL;,). Embora o estudo tenha sido realizado durante os anos de 1995, 1996 e 1997, os QTLs
para peso do fruto foram detectados somente em 1996. No presente estudo, o grupo de ligacao
F4 apresentou QTLs em todos os ambientes, demonstrando sua importancia no controle
genético do cardter peso da castanha. Este QTL ja havia sido detectado por Cavalcanti et al.
(2012), em estudo visando identificar QTLs associados a caracteristicas relacionadas a
producdo. Os resultados ressaltam a importancia desta regido gendmica no controle do
carater, bem como sua estabilidade. Fato semelhante foi observado por Wang et al. (2007),
mapeando QTLs associados a produtividade em algodao, onde foi detectado QTL estdvel para
o cardter peso da semente em diferentes ambientes.

Dentre os QTLs identificados para o peso da castanha, os marcadores 22Ab121
(F4), 04Agl192 (F5) e 21By111 (M4) sdo os que tem o maior potencial para a selecdo assistida
devido ao fato de apresentarem os maiores efeitos fenotipicos (EF>11%) e boa explicacdo da
variacdo fenotipica (R2>7%). No entanto, estes QTLs devem ser validados, i.e., deve-se
determinar a eficiéncia de selecdo que eles terdo em outras populacdes de cajueiro,

considerando o cardter a ser melhorado, o que serd objetivo de futuros estudos.
4.7. Produtividade

Os resultados das andlises de variancia individuais indicaram a existéncia de
variabilidade genética para produtividade nos clones da geracdo F;. Os tratamentos (clones)
apresentaram diferencas significativas (p<0,01), indicando que sao diferentes entre si (Tabela
34), sugerindo a possibilidade de sucesso na selecdo para alteracdo desta caracteristica. Foi
observada diferenca significativa (p<0,01) entre as médias dos clones da geracdo F; e a média
do clone-testemunha CCP 76, em Paraipaba 2010.

Os coeficientes de variacdo experimental (CVe) para essa caracteristica, apesar de
relativamente altos, mantiveram-se em niveis aceitdveis para experimentacdo em cajueiro
(CAVALCANTI et al., 2003; PAIVA et al., 2008). Dos CVe obtidos, 16,67% foram
inferiores a 10%; 50% estavam entre 10 e 20%; 33,33% entre 20 e 30% (Tabela 35). Os CVe
mais elevados em espécies perenes podem estar associados a causas como longo ciclo da
cultura, respostas diferenciadas dos genotipos aos estresses de altas temperaturas e seca, e
respostas diferenciadas dos clones a incidéncias de pragas e doencas. Ja os coeficientes de

variacdo genético (CVg), apresentaram valores de moderados a altos, variando entre 6,81% e
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32,06%. Esses resultados sd@o proximos aos obtidos por Cavalcanti et al. (2007) e indicam que
a populagdo pode ser considerada apropriada para o melhoramento genético, ou seja, espera-
se ganho genético aplicando-se sele¢do.

A razdo CVg/CVe variou entre 0,69 e 1,68, sendo que quatro dos seis ambientes
apresentaram valores superiores a 1,0 indicando uma situacdo muito favorédvel a selecdo, pois
a variagdo genética disponivel foi a maior responsavel pelos valores de CV estimados dos
experimentos (Tabela 35). O conhecimento de parametros genéticos, como herdabilidade no
sentido amplo, € importante para espécies propagadas vegetativamente, em que o genotipo €
herdado integralmente por seus descendentes (CAVALCANTE et al., 2012). As estimativas
de herdabilidade no sentido amplo variaram entre 48,87% e 84,98%. Essas estimativas
evidenciaram a existéncia de variabilidade genética e condi¢des favordaveis para a realizacio
de selecao nas duas localidades. As diferentes estimativas encontradas para anos e locais,
provavelmente sdo decorrentes dos diferentes genes que estdo se expressando ao longo do

desenvolvimento das plantas, com a influéncia dos anos e das condi¢des ambientais.
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Tabela 34. Resumo da andlise de variancia para o carater produtividade (kg/ha), conduzido em Pacajus e Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010

e 2011."
Pacajus Paraipaba
Fonte de variacdo el 2009 2010 2011 2009 2010 2011
Quadrados médios
Blocos 1 0,1706 0,0447 0,1207 0,8828 0,9496 0,1548
Tratamentos 83 0,4172 ** 0,3343 ** 0,1073 ** 0,4917 ** 0,5732 ** 0,1978 **
Genotipos F;’s (G) 82 0,4206 ** 0,3378 ** 0,1069 ** 0,4974 ** 0,5617 ** 0,1972 **
G vs Testemunha 1 0,1437 ™ 0,0470 ™ 0,1411 ™ 0,0148 ™ 1,5200 ** 0,2460 "™
Residuo 83 0,1125 0,0507 0,0478 0,1107 0,1310 0,1008
Média geral 1,90 1,86 2,52 1,37 1,69 2,48
Média gendtipos F;’s 1,90 1,86 2,52 1,37 1,70 2,48
Média testemunha 1,63 1,71 2,25 1,28 0,82 2,13
Valor minimo 0,00 0,00 1,70 0,00 0,00 0,61
Valor maximo 2,66 2,71 3,10 2,50 2,98 3,24
DMS — Tukey (5%) 1,48 0,99 0,97 1,47 1,60 1,40

"Dados transformados por log x. ™ ndo significativo; ** Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.
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Tabela 35. Parametros genéticos para as caracteristicas produtividade, conduzido em Pacajus

e Paraipaba, CE, nos anos de 2009, 2010 e 2011.

Parametros genéticos Pacajus Paraipaba

& 2009 2010 2011 2000 2010 2011
o; 02103 0,1689 0,0534 02487 02809 0,0986
o; 00562 0,0254 0,0239 00554 0.,0655 0,0504
2
o, 0.1540 0,1435  0,0295 01934 02153 0,0482
h* (%) 7325 8498 5524 7774 76,67 4887
CVe (%) 2066 2034 681 32,06 2727 884
CVe (%) 17.69 12,10 8,68 2428 2140 12,80
CVe/CVe 1.17 1,68 0.78 132 127 069

g
coeficiente de variacdo genotipico. CVe: coeficiente de variacdo experimental.

2 A . 2 A . 2 A .. e
O, : variancia fenotipica. O, : varidncia ambiental. O, : varidncia genotipica. h’ herdabilidade. CVvg:

Os clones da geragdo F; apresentaram produtividade superior ao clone-testemunha
CCP 76. Este fato pode ser melhor visualizado no terceiro ano de avaliacdo (2011), onde a
frequéncia de genoétipos da geracdo F; com média superior ao clone-testemunha CCP 76 foi
superior a 75% (Figura 21). Esses resultados indicam a possibilidade de incorporacdo dos
genotipos com maior produtividade no programa de melhoramento genético do cajueiro.

A andlise de variancia conjunta indicou que houve diferenca significativa
(p<0,01) para produtividade, entre os clones de cajueiro (Tabela 36). Os efeitos da interagdo
ano por local foram significativos (p<0,01), indicando que os efeitos das combinacdes entre
ano e local s@o importantes para a produtividade, sendo este cariter afetado pelas mudangas
do ambiente. A interacdo tripla local por ano por clone, também, foi significativa (p<0,01), o
que indica que os clones responderam de forma diferenciada as variagdes do ambiente. Este
fato pode ser explicado pela alternancia nas classificacdes dos genétipos durante os varios
anos de avaliagdo, comum em espécies florestais e fruteiras (GARCfA et al., 2000), associado
a expressao de diferentes genes ao longo do desenvolvimento das plantas, com a influéncia

dos anos e das condi¢des ambientais nas diversas colheitas.
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Figura 21. Distribuicao de frequéncias dos clones de cajueiro para o carater produtividade em
Pacajus e Paraipaba, nos anos de 2009, 2010 e 2011. A seta indica a classe que o clone-

testemunha CCP 76 pertence.
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Tabela 36. Andlise de variancia conjunta para produgdo de 84 clones de cajueiro em Pacajus

e Paraipaba, Cear4, nos anos de 2009, 2010 e 201 1!

Fonte de variacao GL Quadrado médio
Local 1 14,3699 3
Ano 2 73,2375 *%*
Clone 83 0,7980 **
Bloco(local) 2 1,1105 **
Ano x clone 166 0,1820 **
Local x clone 83 0,5331 **
Local x ano 2 5,4576 **
Ano x bloco(local) 4 0,0959 ™
Bloco x clone(local) 166 0,1504 **
Local x ano x clone 166 0,2065 #:*
Erro 332 0,0574
CVe (%) 12,14

Média 1,97

'Dados transformados por log x. ™ ndo significativo; ** Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.

Para o carater produtividade, os clones estudados foram separados, pelo teste de
médias, em cinco grupos (a; b; c¢; d; e). Os cinco clones mais produtivos da geracao F; foram:
75, 5, 17, 52 e 16 (grupo a), apresentando valores médios de produtividade superior a 360
kg.ha'l, diferindo do clone-testemunha CCP 76 e, portanto, os mais promissores (Tabela 37).
Tais valores podem ser considerados bons, tendo em vista que Barros et al. (2000), analisando
a producdo de castanhas de 30 clones de cajueiro ando precoce, observaram que a maior
produtividade alcancada entre os clones de cajueiro ando precoce foi de 449,0 kg.ha para o
clone CAP 26, no quarto ano de idade. Ja os clones testemunhas CCP 76 e CCP 09
produziram 220,7 e 356,5 kg.ha‘l, respectivamente. Como se observa na Figura 21, existem
clones da geracio F; com produgio acima de 800 kg.ha™ em Paraipaba 2011, onde os clones
estavam com quatro anos no momento da avaliacdo. Estes resultados ressaltam o potencial

produtivo destes genotipos.
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Tabela 37. Classificacdo (r) e médias dos 83 clones da geracdo F; e do clone-testemunha

CCP 76 para a caracteristica produtividade (PROD).

Tratamentos r (llzg.l(l)a?) Tratamentos r (IE;}?;_)]) Tratamentos r (lfg.l(l)a]%)
75 1 432,17 a 45 29 217,10 b 10 57 153,51 ¢
5 2 430,25 a 47 30 216,88 b 54 58 153,18 ¢
17 3 383,07 a 26 31 216,80 b 44 59 151,89 ¢
52 4 367,81 a 74 32 21582 b 73 60 151,04 ¢
16 5 360,15 a 24 33 214,75 b 72 61 14747 c
1 6 348,92 a 50 34 212,37 b 34 62 142,89 ¢
46 7 348,92 a 13 35 209,02 b 80 63 138,99 ¢
61 8 33645 a 53 36 204,55 b 37 64 137,74 ¢
3 9 327,56 a 6 37 201,99 b 31 65 129,37 ¢
4 10 322,94 a 55 38 198,43 b 70 66 122,26 ¢
68 11 320,93 a 42 39 188,97 b 28 67 122,26 ¢
36 12 316,24 a 2 40 186,41 b 82 68 121,48 ¢
32 13 298,51 a 49 41 186,02 b 12 69 115,73 ¢
57 14 295,27 a 60 42 185,82 b 7 70 114,85 ¢
20 15 291,82 a 18 43 185,71 b 48 71 114,50 ¢
33 16 277,28 a 64 44 180,52 b 77 72 112,63 ¢
23 17 274,70 a 27 45 180,51 b 29 73 108,39 ¢
76 18 253,39 b 81 46 176,96 b 59 74 103,39 ¢
25 19 251,89 b 39 47 173,66 b 21 75 97,80 d
65 20 247,85 b 43 48 171,71 b 83 76 88,20 d
67 21 246,29 b 79 49 171,33 b 30 77 86,31 d
78 22 244,67 b 40 50 167,41 c 51 78 79,14 d
62 23 241,62 b 8 51 163,50 ¢ 56 79 79,01 d
63 24 237,02 b 66 52 162,82 ¢ 84 (CCP76) 80 79,01 d
14 25 236,56 b 35 53 162,39 ¢ 9 81 78,38 d
22 26 232,19 b 15 54 160,51 c 11 82 71,58 d
41 27 22997 b 58 55 160,41 ¢ 19 83 50,01 e
38 28 224,89 b 69 56 158,68 c 71 84 45,19 e

Meédias seguidas pela mesma letra na coluna ndo diferem significativamente ao nivel de 5% de probabilidade
pelo teste de Scott e Knott (1974).
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4.8. Selecao de genétipos elite

O sucesso no melhoramento de populacdes depende fundamentalmente da
disponibilidade de variabilidade genética na populagdo original. Outros fatores, todavia,
devem ser cuidadosamente observados, como qual método de selecio deverd ser adotado
(PAIVA et al., 2002b).

Na Tabela 38 consta o somatério dos valores da classificagdo dos clones (1),
tomando-se como referéncia os caracteres altura de planta, didmetro de copa, incidéncia de
antracnose e mofo-preto, nimero de flores hermafroditas/panicula, peso da castanha e
produtividade, com destaque para clones selecionados pelo método em “tandem”, utilizando
os seguintes critérios: produtividade > 200 kg.ha'l; peso da castanha > 7,60 g; flores
hermafroditas > 15; antracnose < 1,00; mofo-preto < 2,50; altura de planta < 4,00 m; e
diametro de copa < 5,50 m (média dos seis ambientes). A selecdo de clones de cajueiro
utilizando o somatério dos valores da classificacdo - metodologia de Mulamba e Mock (1978)
diverge da selecdo que considera o desempenho individual de cada clone separadamente por
caracteristica (método em tandem). Utilizando o mesmo critério de sele¢do, ou seja,
selecionando-se 10% dos clones da geracdo F; (oito clones), somente trés clones foram
selecionados simultaneamente, sendo eles 16, 76 e 65, classificados pela metodologia de
Mulamba e Mock em primeiro, quinto e oitavo, respectivamente. Os demais clones
selecionados pelo método em tandem foram distribuidos em posicdes intermedidrias, ou seja,
9° (78), 10° (1), 13° (41), 20° (57) e 21° (17).

Neste sentido, apesar da facilidade e praticidade na aplicacdo da metodologia de
Mulamba e Mock (1978), o seu uso no melhoramento do cajueiro ando precoce mostrou-se
limitada, comparada a selecdo pelo método em tandem. Paiva et al. (2007), chegaram a
conclusdo semelhante quanto a metodologia de Mulamba e Mock (1978) na selecdo de clones
de cajueiro comum. Os autores consideraram o indice da soma de classificacido inapropriado
quando comparado ao método em tandem. Isto € devido ao mecanismo da selecao de plantas
envolver, além de caracteristicas quantitativas, aquelas relacionadas a qualidade da améndoa e
a performance fenotipica da planta no campo. Normalmente, essas caracteristicas sdo de
dificil mensuracdo e dependem da experiéncia do selecionador. No presente caso, um fator
que influenciou na nao adequacdo do método de Mulamba e Mock, foi o efeito da
classificagdo dos gendtipos em caracteres tais como a incidéncia de antracnose. Neste carater,
plantas que podiam ser consideradas resistentes, com notas variando de 0,00 a 1,00 (Tabela

17), foram classificadas entre 1° e 74°, respectivamente, ou seja, diferencas minimas quanto a
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qualidade do material genético se tornaram altamente significativas pela classificacdo
tornando o método inadequado para selecio de gendtipos superiores neste experimento. No
entanto, Paiva et al. (2002a) relataram que, no melhoramento da aceroleira, este indice
mostrou-se eficiente na selecdo de gendtipos elite, ao contrario do que foi observado nos
cajueiros anio precoce € comum.

Na Figura 22 pode-se observar o desempenho dos clones selecionados (1, 16, 17,
41, 57,65, 76 e 78) na geracdo F; pelo método em “tandem” em relagdo ao clone-testemunha
CCP 76, considerando os ganhos em produtividade, nimero de flores hermafroditas e menor
severidade de doenca para mofo-preto. Quanto a caracteristica antracnose, pode-se verificar
que todos os clones selecionados apresentaram valores de severidade da doenga inferior a

1,00, podendo ser considerados resistentes a esta doenga.
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Tabela 38. Somatdria dos valores da classificagdo (r) dos clones de cajueiro da geracdo F; e
do clone-testemunha CCP 76 para os caracteres altura de planta (AP), diametro de copa (DC),
antracnose (ANT), mofo-preto (MP), flores hermafroditas (FH), peso da castanha (PC) e
produtividade (PROD). (Continua...)

Classificacdo dos clones (1)

Tratamentos Somar rfinal
AP DC ANT MP FH PC PROD
16* 17 23 15 52 16 35 5 163 1
28 52 8 26 16 13 1 67 183 2
8 20 5 47 15 5 50 51 193 3
74 22 16 62 18 38 6 32 194 4
76% 23 27 51 36 25 15 18 195 5
62 43 15 18 6 10 82 23 197 6
83 2 2 6 9 73 30 76 198 7
65% 13 46 20 59 23 18 20 199 8
78% 19 36 21 26 44 36 22 204 9
1* 24 55 24 41 60 14 6 224 10
45 37 47 5 37 28 47 29 230 11
14 30 57 32 23 3 62 25 232 12
41* 62 40 55 11 21 26 27 242 13
37 48 37 36 33 19 8 64 245 14
79 3 4 2 70 78 39 49 245 15
81 7 14 22 14 76 66 46 245 16
42 77 42 27 19 12 32 39 248 17
18 32 6 41 27 59 42 43 250 18
70 5 9 13 12 67 80 66 252 19
57% 84 84 39 5 2 25 14 253 20
17% 54 29 70 69 14 24 3 263 21
69 31 18 12 25 54 68 56 264 22
73 4 7 1 29 82 81 60 264 23
64 12 28 19 8 71 83 44 265 24
47 60 32 9 44 50 41 30 266 25
54 21 45 48 4 30 60 58 266 26
21 53 17 10 32 72 10 75 269 27
38 40 30 80 46 34 11 28 269 28
59 41 21 17 3 70 45 74 271 29
22 11 35 52 21 52 79 26 276 30
25 51 41 25 57 24 61 19 278 31
9 38 56 40 38 9 17 81 279 32
80 8 3 14 67 47 77 63 279 33
7 47 34 4 10 68 48 70 281 34
46 74 39 28 20 49 64 7 281 35
63 14 22 65 31 55 72 24 283 36
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Tabela 38. Somatdria dos valores da classificagdo (r) dos clones de cajueiro da geracdo F; e

do clone-testemunha CCP 76 para os caracteres altura de planta (AP), diametro de copa (DC),

antracnose (ANT), mofo-preto (MP), flores hermafroditas (FH), peso da castanha (PC) e
produtividade (PROD). (Continua...)

Classificacao dos clones (1)

Tratamentos Somar r final
AP DC ANT MP FH PC PROD

50 26 10 74 73 33 34 34 284 37
60 10 12 58 63 79 21 42 285 38
23 55 78 11 55 1 71 17 288 39
53 79 58 3 51 22 43 36 292 40
35 42 70 76 22 8 23 53 294 41
75 18 51 79 58 39 49 1 295 42
48 64 33 16 65 7 40 71 296 43
31 16 53 7 30 69 57 65 297 44
71 15 20 57 47 56 19 84 298 45
66 67 44 56 49 27 9 52 304 46
27 35 31 64 66 51 13 45 305 47
84 (CCP76) 1 1 23 84 84 33 80 306 48
49 28 64 77 34 17 46 41 307 49
32 33 76 35 83 11 59 13 310 50
58 6 11 44 56 75 63 55 310 51
26 73 71 34 2 42 58 31 311 52
4 27 49 68 68 36 56 10 314 53
55 61 48 43 62 20 44 38 316 54
10 39 72 60 7 64 20 57 319 55
30 59 54 30 72 26 3 77 321 56
52 76 73 42 35 15 76 4 321 57
67 50 38 29 54 74 55 21 321 58
43 36 26 49 24 66 73 48 322 59
20 75 65 33 1 57 78 15 324 60
2 71 75 72 28 32 12 40 330 61
36 65 59 69 17 43 65 12 330 62
29 63 62 75 13 48 4 73 338 63
51 9 19 71 48 83 31 78 339 64
33 78 81 8 76 77 5 16 341 65
6 69 69 46 43 53 27 37 344 66
12 25 24 61 53 31 84 69 347 67
61 34 43 50 81 63 69 8 348 68
5 57 61 63 75 40 52 2 350 69
11 29 13 53 77 62 37 82 353 70
82 45 63 45 40 45 51 68 357 71
3 58 68 82 42 29 75 9 363 72
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Tabela 38. Somatdria dos valores da classificagdo (r) dos clones de cajueiro da geracdo F; e
do clone-testemunha CCP 76 para os caracteres altura de planta (AP), diametro de copa (DC),
antracnose (ANT), mofo-preto (MP), flores hermafroditas (FH), peso da castanha (PC) e
produtividade (PROD). (Continuagdo)

Classificacdo dos clones (1)

Tratamentos Somar rfinal
AP DC ANT MP FH PC PROD
77 70 25 67 39 61 29 72 363 73
56 49 60 38 82 46 16 79 370 74
24 83 66 54 64 6 70 33 376 75
40 81 82 84 45 35 2 50 379 76
34 66 80 31 78 58 7 62 382 77
15 72 77 73 61 18 28 54 383 78
68 68 50 66 60 80 54 11 389 79
72 44 67 59 74 37 53 61 395 80
44 82 83 81 50 4 38 59 397 81
39 80 74 37 79 41 67 47 425 82
13 56 52 78 71 65 74 35 431 83
19 46 79 83 80 81 22 83 474 84

* Clones selecionados pelo método em “tandem”.
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Figura 22. Valores médios dos seis ambientes para as caracteristicas altura de planta,
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produtividade dos oito clones selecionados na geracdo F; e da testemunha. *clone-testemunha
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4.9. Consideracoes finais

O cajueiro, por ser uma espécie perene, apresenta varios aspectos bioldgicos
peculiares que tornam o seu melhoramento genético bastante diferenciado do melhoramento
de espécies vegetais anuais. Dentre os referidos aspectos, citam-se: ciclo reprodutivo longo,
reproducdo sexuada e assexuada, expressdo dos caracteres ao longo das vdérias idades. Em
consequéncia destes fatores, verificam-se os seguintes reflexos no melhoramento desta
espécie: utilizacdo dos individuos selecionados para produ¢do durante varios anos; uso de
avaliacOes repetidas em cada individuo ao longo do tempo; selecdo envolvendo comparagdes
de individuos avaliados em diferentes condi¢des ambientais; relevancia da unidade de selecio
“individuo” em detrimento da unidade de sele¢ao “média de grupos de individuos”, fato que
demanda a predi¢do dos valores genéticos individuais para fins de selecdo; outro fator a
considerar nesta espécie € a possivel alteracdo no controle genético dos caracteres ao longo
das idades (RESENDE, 2002).

Os resultados obtidos no presente estudo indicam condi¢des favordveis para
obtenc¢do de éxito no programa de melhoramento, utilizando os clones deste trabalho devido:
a variabilidade genética presente na maioria das caracteristicas estudadas; aos CVe, na

maioria dos caracteres inferiores a 20%, o que mostra boa precisdio experimental; as

estimativas de variabilidade genotipica (0'; ), que indicaram a possibilidade de éxito nos

trabalhos, pela predomindncia dos efeitos genéticos sobre os ambientais; aos elevados
coeficientes de herdabilidade que, na maioria das varidveis, foi superior a 60%, evidenciando
maior importancia da variancia devido a causas genéticas, em relacdo a causas ambientais, na
expressdo do fendtipo; os bons CVg, indicativos da grandeza relativa das mudangas em um
cardter, que podem ser obtidas por meio da selecdo; e a adequada relacdo de CVg/CVe com
valores acima de 0,50 na maioria dos caracteres estudados, como indicador da importancia
dos efeitos genéticos sobre o ambiental no melhoramento.

E importante a realizagio de estudos sobre os clones disponiveis na geracio F; de
cruzamento entre cajueiro ando precoce € cajueiro comum, pois a existéncia de variabilidade
genética possibilita encontrar individuos superiores que podem ser selecionados para
participar de experimentos de competicoes de clones e, também, servir de base para
cruzamentos.

Os programas de melhoramento do cajueiro podem ser beneficiados pelo

desenvolvimento de métodos que possibilitem uma selecio mais precoce e eficiente de
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gendtipos superiores, como os estudos baseados em dados de marcadores moleculares,
notadamente estudos da arquitetura genética por meio do mapeamento de QTLs (Quantitative
Trait Loci), isto é, regides cromossOmicas contendo locos que controlam caracteres
poligénicos.

Ambos 0s mapas genéticos parentais foram considerados capazes de identificar
QTLs para os caracteres avaliados. Segundo Cavalcanti (2004), apesar dos marcadores AFLPs
serem dominantes, eles contribuiram muito para identificacdo e localizacio de QTLs. No
entanto, problemas com diferenca de posicdo entre o alelo do QTL e marcadores AFLP
(principalmente os que segregam na relagdo 3:1, pois ndo diferenciam o heterozigoto do
homozigoto) causam distor¢des na estimacao e interpretacdo dos paradmetros. Futura producao
de um mapa saturado com mais marcadores codominantes, semelhantes ao SSR
(microsatélites), deve aumentar substancialmente a eficiéncia da analise de QTL e fornecer
melhor informacao para a selecao assistida por marcadores nesta espécie.

Este trabalho € o mais extenso estudo relatando a deteccdo de QTL para os
caracteres altura de planta, didmetro de copa, intensidade de antracnose e mofo-preto, nimero
de flores hermafroditas/panicula e peso da castanha em cajueiro em diferentes ambientes. Os
marcadores moleculares associados aos QTLs podem ser utilizados para auxiliar a selecao de
individuos com combinacdes favordveis de vérios caracteres de interesse econdmico em
estagio precoce (viveiro), podendo reduzir significativamente o nimero de individuos
indesejaveis transferidos para o campo. Os resultados apresentados refletem a importincia dos
QTLs identificados, com possiveis impactos no processo seletivo desta espécie vegetal. Com
isso, um expressivo ganho genético, otimizacdo da drea experimental e, consequentemente,
reducdo nos custos e tempo podem ser alcancados. No entanto, os QTLs candidatos
detectados neste estudo devem ser validados para que possam ser utilizados na selecdo
assistida por marcadores em programas de melhoramento do cajueiro, o que serd objeto de

futuros estudos.

126



5. CONCLUSOES

Os parametros genéticos estimados indicam que ha variabilidade genética entre os
clones para os caracteres em estudo, possibilitando progresso genético por meio de sele¢dao
fenotipica simples para os caracteres antracnose, mofo-preto e peso da castanha. No entanto,
para os caracteres altura de planta, didmetro de copa e flores hermafroditas, a selecdo deve ser
criteriosa, pois estes apresentaram os menores valores de herdabilidade e razao CVg/CVe.

Os clones da geragao F; 1, 16, 17, 41, 57,65, 76 e 78 se destacaram em relagcdo
aos demais, por associarem alta produtividade de castanhas e flores hermafroditas, porte
baixo, resisténcia as doencas antracnose e mofo-preto, caracteres desejdveis para o cultivo.

Os clones selecionados devem ser incluidos em experimentos de competi¢do de
clones e/ou utilizados como genitores para transferéncias de alelos favordveis, visando a
introducdo de resisténcia em materiais de interesse econdmico.

Ha presenga de QTLs para todos os caracteres avaliados, explicando entre 2,16 a
19,47% da variagdo fenotipica total nos caracteres diametro de copa e flores hermafroditas,
respectivamente. Estes QTLs podem ser utilizados na sele¢do assistida por marcadores.
Todavia, faz-se necessario a realizagdo de outros estudos visando validar os QTLs candidatos
identificados utilizando outras populacdes de cajueiro.

Ha interacdo QTL x ambiente, com variagdo do nuimero de QTLs detectados
associados aos caracteres altura de planta, didmetro de copa, antracnose, mofo-preto, flores
hermafroditas e peso da castanha ao longo dos anos e locais. Fato que pode explicar as
mudancas de classificacao dos clones, pela expressao dos QTLs ao longo das varias idades e

em ambientes favoraveis.
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