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Divergéncia genética entre acessos de mamoeiro
por meio de variaveis morfoagrondomicas

Genetic divergence among papaya accessions by
morphoagronomic traits
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Resumo

O presente trabalho teve como objetivo quantificar a variabilidade genética entre 46 acessos de mamoeiro
dos grupos Solo ¢ Formosa utilizando 19 variaveis morfoagronomicas separadamente e em conjunto, e
verificar a eficiéncia da analise conjunta no estudo da diversidade genética. O experimento foi conduzido
em trés épocas distintas (maio ¢ agosto de 2007, ¢ novembro de 2008), no municipio de Linhares-ES,
utilizando-se delincamento em blocos casualizados, com duas repeti¢des e 20 plantas por parcela em
fileira dupla. As caracteristicas quantitativas foram submetidas a analise de variancia ¢ posteriormente,
utilizadas para estimar a distdncia de Mahalanobis, enquanto para os descritores qualitativos utilizou-
se o coeficiente de coincidéncia simples. A analise conjunta das variaveis quantitativas e qualitativas
foi estimada com base no algoritmo de Gower. As matrizes de distancias foram comparadas usando
a correlagdo de Mantel com 1000 permutagdes. Posteriormente, foi realizado o agrupamento dos
acessos pelo método UPGMA. Embora tenha sido constituido niimero igual de grupos (sete), os dois
tipos de variaveis separadamente ou em conjunto ndo possibilitaram a formagao de agrupamentos
consideravelmente semelhantes para o grupo Formosa. Ao contrario, os acessos do grupo heterético Solo
ficaram alocados praticamente no grupo I em relagdo a todos os métodos de distancia. O agrupamento
formado pelos dados em conjunto proporcionou maior disjungdo dos genotipos, decorrente de maior
homogeneidade dentro dos grupos e heterogeneidade entre os grupos.

Palavras-chave: Carica papaya L., analise combinada, banco de germoplasma, algoritmo de Gower

Abstract

This study aimed to quantify genetic variability among 46 accessions of papaya from ‘Solo’ and
‘Formosa’ groups using 19 morphoagronomic traits separately and simultaneously, and to evaluate the
efficiency of simultaneous analysis. The experiment was conducted for three growing seasons (May
and August 2007, and November 2008), in Linhares-ES, using a randomized block design with two
replications and 20 plants in two rows per plot. Quantitative traits were analyzed by analysis of variance
and then used to estimate the Mahalanobis distance, while for the qualitative traits it was used the
coefficient of simple coincidence. The genetic distance for the joint analysis was estimated based on
the algorithm of Gower. The matrices of distance were compared using the Mantel correlation with
1000 permutations. The clusters of accessions were performed by UPGMA. Although they have made
the same number of groups (seven), both types of variables separately and jointly did not allow the
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formation of groups substantially similar to the group ‘Formosa’. On the other hand, the accessions
of ‘Solo’ group were allocated practically in the group I for all distance used. The cluster formed by
the data simultaneously provided greater disjunction of accessions, due to greater homogeneity within

groups and heterogeneity among groups.

Key words: Carica papaya L., combined analysis, germoplasm bank, Gower algorithm

Introducio

O mamoeiro (Carica papaya L.), importante
fruteira, seja no aspecto de mercado ou em relagdo
ao valor nutracéutico; atualmente, tem atraido
melhoristas para a geracao de formas com adaptacao
a diferentes condi¢des edafoclimaticas (EUSTICE
et al., 2008; CAVALCANTE et al.,, 2010). Em
2007, o Brasil foi o maior produtor mundial, com
média estimada de 1,8 milhdes de toneladas, o que
correspondeu a 25,13% da producdo mundial (FAO,
2009).

A despeito da elevada produgdo e consumo de
mamao no Brasil, a cultura possui varias limitagdes
para expansao da area de cultivo e, mesmo, para
a manutencao de plantios; decorrente, sobretudo,
das elevadas incidéncias de pragas e doencas
(MARIN et al.,, 2006a; MORAIS et al., 2007;
SUZUKI; ZAMBOLIM; LIBERATO, 2007;
MARTELLETO et al., 2008; RAMOS et al., 2008).
Para minimizar esse cenario, opgdo exequivel ¢ a
obten¢do de hibridos provenientes de diferentes
grupos heteroticos (MARIN et al., 2006a; MARIN
et al., 2006b; IDE et al., 2009). Apesar da propalada
reduzida distdncia genética entre dois grupos de
mamoeiro (DANTAS; LIMA, 2001), efeitos de
heterobeltiose sao comuns entre hibridos dos grupos
Solo ¢ Formosa (MARIN et al., 2006a; MARIN et
al., 2006b; IDE et al., 2009).

Nesse contexto, os bancos de germoplasma
assumem importancia fundamental, particularmente
no que se refere a variabilidade genética necessaria
para subsidiar o melhoramento de plantas na
obtengdo de genotipos superiores com distintas
constituicdes génicas. As espécies silvestres, as
variedades locais ¢ as cultivares obsoletas podem
fornecer genes que conferem maior adaptagdo
a estresses ambientais, bem como resisténcia

a inumeras pragas ¢ doengas (GEPTS, 2006;
GONCALVES et al., 2008). Entretanto, esses
acessos mantidos em bancos de germoplasma devem
ser caracterizados e avaliados com o objetivo de
conhecer os materiais genéticos antes de introduzi-
los em programa de melhoramento, evitando o uso
de genomas reduntantes, comumente denonimados
duplicatas (FRANCO et al., 2005; GEPTS, 2006;
SUDRE et al., 2010).

Na caracterizacdo ¢ avaliacdo dos acessos,

informagdes sobre varidveis quantitativas e
qualitativas ~ proporcionam  maior  acuracia
na identificacio de genomas contrastantes

(MOHAMMADI; PRASANNA, 2003; CROSSA;
FRANCO, 2004; GONCALVES et al., 2008;
GONCALVES et al., 2009; SUDRE et al., 2010).
Logicamente que tal situagdo decorre de uma maior
capitalizagdo da expressdo génica em uma unica
matriz de dados reunindo os diferentes tipos de
variaveis (GONCALVES et al., 2009). Em relagao
aos agrupamentos realizados separadamente para
cada tipo de variavel, ndo ¢ incomum a identificacao
de incongruéncias (GONCALVES et al., 2008;
TSIVELIKAS et al., 2009).

Dentre as opgdes de andlise simultaneas de
diferentes tipos de variaveis, o algoritmo de Gower
(1971) € um procedimento de pouca complexidade
e que tem produzido resultados confidveis, embora
ainda pouco explorados pelos pesquisadores que
atuam na area de recursos genéticos vegetais
para detec¢do da variabilidade em bancos de
germoplasmas. Trabalhos recentes vém descrevendo
o uso dessa metodologia, como Rodriguez et al.
(2005) em investigagdo com Brassica napus L.;
Vieira et al. (2007) e Bertan et al. (2009) em estudo
com, Triticum aestivum L.; Gongalves et al. (2008)
e Rocha et al. (2010) na avaliagdo de Solanum
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lycopersicum; Tsivelikas et al. (2009), em trabalho
com Curcubita spp; ¢ Moura et al. (2010) com
Capsicum chinense.

Por conseguinte, julgou-se oportuno o
desenvolvimento do presente estudo que teve os
intentos de: (i) quantificar a variabilidade presente
em 46 genotipos de mamoeiro utilizando varidveis
morfoagrondmicas quantitativas e qualitativas
separadamente, € em conjunto; e (ii) verificar
a eficiéncia da analise conjunta no estudo da

diversidade.

Material e Métodos

Foram avaliados 46 acessos de mamoeiro da
colecdo de germoplasma da Universidade Estadual
do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) e da
Empresa Caliman (Tabela 1). Os experimentos
foram conduzidos em campo, no municipio de
Linhares, ES, em trés épocas distintas. As épocas
avaliadas foram: maio e agosto de 2007; e novembro
de 2008. Utilizou-se o delineamento em blocos
casualizados, com duas repeti¢des ¢ com 20 plantas
por parcela em fileira dupla, com espagamento de
3,6x2,0x1,5m.

Tabela 1. Acessos de mamoeiro do grupo Solo e Formosa.

Carica papaya L.
Grupo Formosa Grupo Solo
Denominag¢ao do acesso Procedéncia Denominag¢ao do acesso Procedéncia
Costa Rica UENF Caliman M5 Caliman Agricola
Triwan Et Caliman Agricola SS 783 UENF
Tailandia EBDA-BA Diva Caliman Agricola
Mamao Bené Caliman Agricola Grampola Caliman Agricola
Maradol (orig. México) Cuba Sunrise Solo Caliman Agricola
Maradol (grande limao) Cuba Caliman AM Caliman Agricola
Sekati Caliman Agricola Caliman GB Caliman Agricola
STZ-52 Caliman Agricola Caliman SG Caliman Agricola
UENF/CALIMAN 01 Caliman Agricola Caliman G Caliman Agricola
Golden TF Caliman Agricola Sunrise Solo 72/12 Papaya Ceres
STAH IIT - 11A 8X Caliman Agricola Kapoho Solo PAM CNPMFT Cruz das Almas
STA H IIT - 50 09X Caliman Agricola BSA Papaya Ceres
STAHII-02 01X Caliman Agricola SSTJ Papaya Ceres
STA H III - 04 02X Caliman Agricola Sao Mateus Papaya Ceres
Papaya 42 F Caliman Agricola Kapoho Solo PV -
Papaya 45 FR Caliman Agricola Sunrise Solo PT Caliman Agricola
Papaya 46 C Caliman Agricola Waimanalo CNPMFT Cruz das Almas
Caliman FMV Caliman Agricola Mamao Roxo -
Tainung Caliman Agricola BSA-Super UENF
STZ 23 PL Caliman Agricola Grand golden Caliman Agricola
39 PLT - 03 BLII Caliman Agricola THB STZ 39 Caliman Agricola
Caliman B5 Caliman Agricola
Formosa G Caliman Agricola
Formosa B Caliman Agricola
JS-12-4 UENF/Caliman Agricola

Fonte: Elaboragao dos autores.

Na caracterizagdo morfoagronémica dos acessos
foram utilizados 19 descritores, estabelecidos pelo
International Board for Plant Genetic Resources,

atualmente Bioversity International (IBPGR, 1988),
com algumas alteragdes sugeridas por Pinto (1999),
sendo oito quantitativas e 11 qualitativas (Tabela 2).
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Tabela 2. Descritores usados para caracterizagio e avaliagdo de 46 acessos de mamoeiro do banco de germoplasma

da UENF/CALIMAN.

Descritores

Descritores Qualitativos

- Tipo de hermafroditismo na planta

- Tipo de florescimento

- Densidade de inflorescéncia no caule

- Densidade de flores na inflorescéncia

- Coloragdo do pedunculo da inflorescéncia

- Coloragédo dos lI6bulos da corola

- Uniformidade de distribuicdo dos frutos
- Coloragdo da casca do fruto imaturo

- Formato de frutos

- Formato da base do fruto

- Formato da cavidade central do fruto

Escala 1-5 (1= muitas flores estéreis e poucas flores hermafroditas
perfeitas, auséncia de carpeloidia e pentandria; 2= poucas flores
estéreis e muitas flores hermafroditas perfeitas, auséncia de carpeloidia
e pentandria; 3= poucas flores estéreis, muitas flores hermafroditas
perfeitas e poucas carpeldides e pentandricas; 4= muitas flores
hermafroditas perfeitas e poucas carpelodides e pentandricas; 5= poucas
flores hermafroditas perfeitas e muitas carpeloides e pentandricas).

Escala 1-2 (1=inflorescéncia; 2= Ambas —flores isoladas e inflorescéncia)
Escala 1-3 (1= densa; 2= média; 3= esparsa)

Escala 1-3 (1= densa; 2= média; 3= esparsa)

Escala 1-2 (1= esverdeado; 2= purpura)

Escala 1-3 (1= creme; 2= amarelo; 3= amarelo/verde com manchas
arroxeadas)

Escala 1-2 (1= uniforme; 2= desuniforme)
Escala 1-2 (1= verde b; 2= verde ¢)

Escala 1-7 (1= clongata; 2= péra; 3= clava; 4= ameixa; 5= alongado-
afiliado; 6= alongado péra; 7= oblongo péra)

leve depressdo

Escala 1-5 (1= irregular; 2= arredondada; 3= angular; 4= formato
aproximado de estrela; 5= estrela)

Descritores Quantitativos

- Peso do fruto

- Comprimento do fruto

- Diametro do fruto

- Firmeza interna do fruto

- Firmeza externa do fruto

- Espessura da polpa

- Solidos soluveis totais

- Incidéncia de mancha fisioldgico

Obtido em balanga eletronica (g).

Medido a partir do comprimento longitudinal dos frutos, com a
utiliza¢do de paquimetro (cm).

Medido a partir do comprimento transversal dos frutos, com a utilizagao
de paquimetro (cm).

Determinada em quatro pontos equidistante de cada face do fruto, com
utiliza¢do do penetrometro (N).

Determinada em quatro pontos equidistante de cada face do fruto, com
utiliza¢do do penetrometro (N).

Medido pelo comprimento lateral da polpa dos frutos, com a utilizagao
de paquimetro (cm).

Medido por meio do suco extraido da polpa do fruto. As leituras foram
efetuadas em um refratdmetro (°Brix).

Determinadas por meio de um sistema de notas variando de 1 a 6, de
acordo com o grau de incidéncia.

Fonte: Elaboracgdo dos autores.
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Paraas variaveis quantitativas foram realizadas as
analises de variancia (Tabela 3) e posteriormente foi
calculada a distancia generalizada de Mahalanobis,
enquanto para as variaveis qualitativas utilizou-se o
indice de coincidéncia simples. A distancia genética
para a analise conjunta das varidveis quantitativas e
qualitativas foi realizada com base no algoritmo de
Gower (1971).

As matrizes de distancia foram comparadas
1000
realizado o
agrupamento dos acessos pelo método Unweighted

usando a correlacio de Mantel com

permutagdes. Posteriormente, foi
Pair-Group Method Using an Arithmetic Average
(UPGMA). A validagdo dos agrupamentos foi
determinada pelo
cofenético (CCC). A analise estatistica foi realizada
por meio do uso do programa R (http://www.r-
project.org).

coeficiente de correlagdo

Tabela 3. Analise de variancia conjunta de oito caracteristicas agrondmicas avaliadas em 46 acessos de mamoeiro do

Banco de Germoplasma da UENF/CALIMAN.

Quadrados Médios"

Fv GL PF CF DF EP TSS FE FI Mancha
Bloco 1 137498 32 5.11 494 040 00002 29848 61.25 0.25
Ge‘(’gt)‘po 45 1157835,00™ 182,83 1820 094"  7.69" 1531446 954909  0.11"
El(’]f:’)ca 2 1990655,05°  3,86"  7.67° 3,557 028" 2349405 997171  1,76™
GxE 90 20866620 594" 371"  0.11" 130" 552327  321.12" 004"
Residuo 137  32256.,12 3,74 082 0,04 079 398,30 242.86 0,02
Média 701,70 17.20 927 248 10,55 131,32 98.80 1.46
CVe 25,59 11,24 979 781 8.45 15,20 15,77 9,57

"= significativo a 1% de probabilidade. '/ PF = peso do fruto (g); CF = comprimento do fruto (cm); DF = didmetro do fruto (cm);
EP = espessura da polpa (cm); TSS = teor de solidos soltiveis totais ("BRIX); FE = firmeza externa dos frutos (N); FI = firmeza

interna dos frutos (N); e Mancha = mancha fisiologica (notas).

Resultado e Discussao

Houve diferencas significativas em nivel de
1% de probabilidade pelo teste F para todas as
caracteristicas quantitativas avaliadas em relagdo
as fontes de variacdo Genotipos, Epoca e Gendtipos
versus Epoca (Tabela 3). A variagio dos tratamentos
indica a possibilidade de ocorréncia de variabilidade
entre os acessos avaliados, o que era presumivel, em
virtude da colecdo ser composta por germoplasma
de distintos grupos heterdticos. A ocorréncia
de significAncia para a fonte de variagio Epoca
demonstra que as condigdes edafoclimaticas foram
distintas, favorecendo a expressao das diferenciagdes
genéticas entre os materiais avaliados. Em relagdo a
interacdo Genotipos versus Epocas, pode-se inferir
sobre a existéncia de comportamento diferenciado

entre os acessos quando submetidos a mudancas
ambientais. Segundo Cruz, Regazzi e Carneiro
(2004) este comportamento diferenciado é causado
por fatores fisioldgicos e bioquimicos proprios de
cada acesso.

E consabido que a interagdo gendtipos versus
ambientes torna-se um complicador a mais para o
estudo da diversidade genética quando se dispdem
de varidveis quantitativas (GONCALVES et al.,
2008). Entretanto, Miranda et al. (2003) objetivando
avaliar o potencial de melhoramento ¢ a divergéncia
genética de nove cultivares de milho pipoca,
selecionaram o ambiente que proporcionou a menor
interagdo das cultivares com determinada condi¢ao
edafoclimatica. Relativizando a prerrogativa de
Miranda et al. (2003) para o presente trabalho, tem-
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se que o periodo de novembro de 2008 foi o que
resultou em menores interacdes entre os genotipos
com o ambiente para a maioria das caracteristicas
estudadas, ou seja, apresentando os menores valores
para o quadrado médio residual. Por conseguinte,
definiu-se como o mais indicado para o estudo de
diversidade.

Pela analise de agrupamento das varidveis
quantitativas, houve a formacgdo de sete grupos,
com base na média das distancias da matriz de
agrupamento (Figura 1). Os acessos do grupo Solo
ficaram alocados apenas no grupo I, enquanto os
representantes do tipo Formosa estiveram presentes
em todos os grupos. Observaram-se menores valores
para as caracteristicas peso (variando de 222,50 a
566,67 g), comprimento (variando de 11,50 a 14,62
cm), firmeza externa (95,04 a 131,29 N), e firmeza
interna (71,32 a 85,82 N) dos frutos; e altos teores
de solido soluveis totais (10,07 a 12,30 Brix) para
o grupo [; enquanto o grupo VI, formado pelos
acessos Maradol (originario do México) e Maradol
(designado ‘grande limdo’) revelou os maiores
pesos (2643,33 e 24475 g, respectivamente) e
comprimentos (29,65 e 29,55 cm, respectivamente)
dos frutos. Esse grupo também se destacou quanto
as caracteristicas espessura da polpa (3,49 a
3,45cm, respectivamente) ¢ produtividade (49,51 e
60,78 Kg.parcela!, respectivamente). O grupo III,
representado pelo acesso Caliman FMYV, destacou-
se dos demais em relagdo a firmeza externa (215 N)
e interna (174,02 N) do fruto; ao passo que o grupo
V, representado pelo acesso Tailandia, teve énfase
pelas estimativas das caracteristicas diametro do
fruto (14,38 cm), espessura da polpa (3,48 cm) e
produtividade (50,38 Kg.parcela™).

No que tange as varidveis qualitativas, os acessos
Grampola e Grand Golden; e SS TJ e STZ-52 nao

se diferenciaram pelos descritores morfologicos
estudados. Pela andlise de agrupamento por
UPGMA, houve a formagdo também de sete
grupos, considerando a média das distancias da
matriz de agrupamento (Figura 2). O grupo I foi
0 que congregou o maior numero de genotipos,
totalizando 32 acessos (69,56%). Com excecdo de
Caliman SG e de Mamao roxo, os demais acessos
representativos de Solo se concentraram neste
grupo. Ainda em relagdo ao grupo I, constatou-se
haver predominio de acessos com poucas flores
estéreis e muitas flores hermafroditas perfeitas, bem
como auséncia de carpeloidia e petandria; além de
frutos com formato de péra.

O grupo II, ao reunir os acessos Calimosa e
Tailandia, revelou-se mais homogéneo em relagao
ao demais, para a maioria das caracteristicas;
entretanto, Tailandia formou poucas flores
hermafroditas perfeitas e conteve muitas flores
carpeloides e

indesejaveis em plantios comerciais, por originar

petandricas —  caracteristicas
frutos deformados, que sdo pouco apreciados
para consumo in natura. Os grupos Il e IV foram
formados por trés acessos cada, destacando-se o
gendtipo Maradol, de origem Mexicana, por ser o
unico acesso da colecdo que apresentou coloragao
amarela nos lobulos da corola. O grupo V, em sua
maioria, conteve acessos com formato estrela da
cavidade central do fruto. Excetuaram Tainung
e STZ 23, que contiveram frutos com formato de
péra; Caliman SG, com formato elongato; e FB,
cujo fruto ¢é do tipo clava. Os grupos VI e VII foram
constituidos pelos acessos Papaya 45 FR e Mamao
roxo, que se diferenciaram por apresentarem
coloragdes do pedunculo da inflorescéncia e dos
l6bulos da corola, de matizes purpura e amarelo-
verde com manchas arroxeadas, respectivamente.
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Figura 1. Dendrograma obtido pelo método UPGMA a partir da distancia de Mahalanobis entre 46 acessos de

mamoeiro caracterizados por descritores quantitativos.
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Fonte: Elaborago dos autores.
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Figura 2. Dendrograma obtido pelo método UPGMA a partir do complemento da medida de coincidéncia simples
entre 46 acessos de mamoeiro caracterizados por descritores qualitativos.
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Fonte: Elaboragao dos autores.

A estimativa da correlagdo de Mantel entre as moleculares ¢ obtiveram

morfoagrondmicos,

matrizes de distancias por descritores qualitativos
e variaveis quantitativas foi ndo significativa e de
magnitude 0,25. Vieira et al. (2008) avaliando a
variabilidade genética entre acessos de mandioca
acucarada e ndo-agucarada, por meio de marcadores

correlagdes de 0,58 e 0,50 entre marcadores
morfoagrondmicos quantitativos para com 0s
marcadores morfoagrondmicos qualitativos e
moleculares, respectivamente, enquanto a correlagao

entre os marcadores morfoagrondmicos qualitativos
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e moleculares foi de 0,83. Segundo estes autores, a
elevada associagao entre os marcadores moleculares
e os descritores morfoagrondmicos qualitativos e a
baixa estimativa de correlagdo entre ambos para com
os marcadores morfoagrondmicos quantitativos
pode ser explicado pelo fato de grande parte da
variagdo detectada pelos marcadores moleculares e
caracteristicas qualitativas avaliadas serem do tipo
ndo adaptativo e, portanto, ndo sujeita a seleg@o
(natural e artificial), ao contrario das caracteristicas
quantitativas, que estdo sujeitos a sele¢do natural e
artificial.

Ao comparar os dendrogramas provenientes
das caracteristicas quantitativas e dos descritores
percebe-se apenas
semelhanga nos grupos de ordem I constituidos
pelos dois tipos de variaveis, em decorréncia da
reunido, em ambos, da maioria dos acessos do
grupo Solo. Dos 21 acessos do grupo Solo reunidos
no grupo I, oriundos das variaveis quantitativas,
somente Caliman SG e Mamao roxo nao pertencem
ao grupo I formado com base nos descritores
qualitativos. Ja, em relagdo aos acessos do tipo
Formosa, houve uma dispersdo dos individuos em
praticamente todos os grupos dos dendrogramas
constituidos por caracteristicas quantitativas e
para os descritores qualitativos, resultando em alta
dessemelhanga dos tipos de varidveis na constitui¢ao
dos grupos. Essa fragil consisténcia dos grupos
formados implica em maior dificuldade para os
curadores do banco de germoplasma em relacao a
identificacdo de individuos parecentes; também, por
parte do melhorista havera maior necessidade de
acuracia na identificagdo de combinagdes parentais
geneticamente distantes, visando a utilizagdo de
distintos conjuntos génicos em cruzamentos para
obtencdo de hibridos segregantes superiores, ou
mesmo, para reconhecer a amplitude da base
genética.

qualitativos, que houve

Segundo Gongalves et al. (2008) e com base em
rediscussdo de Tsivelikas et al. (2009), a analise

conjunta dos dados quantitativos e qualitativos pode
fornecer uma melhor compreensdo da diversidade
genética do banco e também verificar se a evidéncia
total esta dentro dos limites de confianca dos
elementos de cada conjunto de dados. Segundo os
mesmos autores, uma caracterizagdo mais completa
dos gendtipos e dos padroes da diversidade genética
contribui na determinagdo de estratégias futuras
para o melhoramento e facilita a introgressdo de
diversidade no germoplasma estudado.

Houve uma correlagao de 0,75 (p < 0.001) entre
amatriz conjunta para com as matrizes provenientes
das variaveis quantitativas e descritores qualitativos.
O agrupamento com base no algoritmo de
Gower proporcionou a formagao de oito grupos,
considerando a distancia média da matriz de
agrupamento (Figura 3). Os grupos constituidos pelo
algoritmo de Gower foram parcialmente semelhantes
aos obtidos pelas varidveis quantitativas e pelos
descritores qualitativos, a saber: i) o grupo I, com
23 acessos conteve praticamente todos 0s acessos
de mamoeiro Solo, além do UENF/CALIMAN 01 e
Waimanalo, que se alocaram no grupo V, bem como
de Mamao roxo, que se fez presente no grupo VI; ii)
os acessos Maradol (origem Mexicana) e Maradol
(grande limao), compuseram o grupo VIII; e iii)
Papaya 45 FR que comp6s o grupo VI com base nos
descritores qualitativos, também ficou isolado no
grupo III para os dados considerados conjuntamente.

No contexto geral, percebe-se uma melhor
disjuncdo dos gendtipos, ou seja, uma maior
homogeneidade dentro dos grupos e elevada
heterogeneidade entre os grupos utilizando-se os
dados conjuntamente quando comparados com os
dados separadamente. Essa mesma metodologia,
também foi utilizada por Rodriguez et al. (2005)
para estudar conjuntamente variaveis qualitativas
de
morfoagrondmicos em Brassica napus L. Os

e quantitativas, oriundas 28 descritores
autores verificaram que a andlise conjunta dos
dados utilizando a distancia de Gower permitiu uma

boa estimacao da variabilidade.
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Figura 3. Dendrograma obtido pelo método UPGMA a partir da medida de dissimilaridade de Gower entre 46 acessos
de mamoeiro caracterizados por descritores quantitativos e qualitativos conjuntamente.
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Conclusoes

Os acessos de mamao, conservados na cole¢do
de germoplasma da Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), apresentaram
variabilidade para a maioria dos caracteres

morofoagrondmicos analisados.

Houve maior variagdo morfoagronémica nos
acessos do grupo Formosa em comparagdo com
grupo Solo.

O algoritmo de Gower foi eficiente na disjun¢ao
dos acessos avaliados.
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