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RESUMO

O objetivo deste trabalho foi estudar a heranca de caracteres qualitativos de frutos do
meloeiro e selecionar linhagens promissoras de meldo tipo tigre por meio de indices de
selecdo. Dois estudos de heranga foram conduzidos em condi¢cbes de campo no Pomar
Didatico da Universidade Federal Rural do Semi-Arido (UFERSA). As populacdes utilizadas
foram derivadas de dois cruzamentos: AC-02 x ‘Timeless Gold’ (cruzamento 01) e 1-180 X
‘Timeless Gold’ (cruzamento 02). Foi utilizado o delineamento genético classico envolvendo
as seguintes populacdes: 167 plantas da geracdo F2, dez plantas F1 e dez plantas de cada
genitor de cada cruzamento. A partir das frequéncias observadas nas plantas das populacdes
segregantes definidas para cor da polpa (salmé&o, verde ou branca), cracking (presente ou
ausente) e textura do pericarpo (liso ou rendilhado), foi utilizado o teste Qui-quadrado (2) a
5% de probabilidade. A heranca da cor da polpa esta condicionada a interacdo epistatica de
dominéncia entre dois genes. O controle genético associado a rachaduras no meldo (cracking)
envolve a interacdo génica de dois genes do tipo epistasia dupla recessiva. O rendilhamento
do pericarpo do meldo possui controle monogénico dominante. No segundo estudo, foram
avaliadas vinte e quatro linhagens do cruzamento 1-180 x ‘Timeless Gold’ obtidas por meio
de autofecundacOes até a geracdo F6. O delineamento utilizado foi em blocos casualizados
com trés repeti¢des. Para compor os indices, foram avaliadas as caracteristicas: produtividade,
namero de frutos por planta, peso médio do fruto, espessura de polpa, firmeza de polpa e
solidos soltveis. Foram utilizados os indices de selecdo: MGIDI e FLAI-BLUP. Na anélise
fatorial para os métodos MGIDI e FAI-BLUP, o primeiro componente principal (A1=2,85)
explicou 56,9% da variagéo, ao passo que o segundo componente (A2 =1,09) explicou 21,8%,
totalizando 78,7% da variacdo total. A selecdo pelos dois métodos foi semelhante, sendo
selecionadas as linhagens TC-22 e TC-03 como promissoras.

Palavras-chave: Cucumis melo. Controle Genético. Melhoramento vegetal. Multiplos
caracteres



ABSTRACT

The aim of this study was to investigate the genetic inheritance of qualitative characteristic in
melon and to evaluate Tigre-type melon lines using selection indices, with the aim of
identifying genotypes that associate desirable characteristics. Two trials were conducted under
field conditions at the Didactic Orchard of the Universidade Federal Rural do Semiarido
(UFERSA). The populations used originated from two crossings: AC-02 x 'Timeless Gold'
(cross 01) and 1-180 x Timeless Gold' (cross 02). The classic genetic design was used,
involving the following populations: 167 plants from the F2 generation, 10 F1 plants, and 10
plants of each parent. Based on the observed frequencies in the segregating populations for
pulp color (salmon, green, or white), cracking (present or absent), and pericarp texture
(smooth or netted), the Chi-square (}2) test was used at a 5% probability level. The
inheritance of pulp color is controlled by an epistatic interaction of dominance between two
genes. The genetic control associated with melon cracking involves the gene interaction of
two double recessive epistasis genes. The netting of the melon pericarp is under dominant
monogenic control. Twenty-four lines from 1-180 x 'Timeless Gold' cross obtained through
self-fertilization up to the F6 generation were evaluated. The design used was randomized
blocks with three replications. To compose the indices, the following characteristics were
evaluated: productivity, number of fruits per plant, average fruit weight, pulp thickness, pulp
firmness and soluble solids. The following selection indices were used: MGIDI e FLAI-
BLUP. In factor analysis to MGIDI and FAI-BLUP methods, the first principal component
(A1=2.85) explained 56.9% of variation, while the second component (A2 =1.09) explained
21.8%, totaling 78 .7% of the total variation. The selection using both methods was similar,
with TC-22 and TC-03 lines being selected as promising.

Keywords: Cucumis melo. Genetic control. Plant breeding. Multiple traits.
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1 INTRODUCAO GERAL

1.1  Importancia socioecondémica do cultivo de meldo no nordeste brasileiro

O cultivo de meldo (Cucumis melo L.) no Nordeste brasileiro tem sido objeto de
extenso estudo devido a sua significativa importancia econdmica na regido. A producdo de
meldo tem desempenhado papel crucial na geracdo de empregos, renda e exportacdes,
contribuindo para o desenvolvimento socioecondmico local.

De acordo com a FAO (Food and Agriculture Organization of the United Nations), o
Nordeste do Brasil se destaca como um dos principais polos de producdo de meldo do pais,
gracas as suas condicOes climaticas favoraveis e solos adequados para o cultivo dessa fruta. A
producdo nacional alcancou 600 mil toneladas no ano de 2021, ocupando a 102 colocagédo no
ranking mundial. O clima semiarido da regido, com elevadas temperaturas e baixos indices
pluviometricos, proporciona condicfes ideais para o cultivo do meloeiro, permitindo a
obtencdo de frutos de alta qualidade (FAO, 2022).

Conforme apontado por Nunes et al. (2016), o cultivo de meldo tem gerado
significativos impactos socioeconémicos positivos no Nordeste, além de proporcionar
empregos diretos e indiretos em todas as fases da cadeia produtiva: desde o plantio até a
comercializacdo, a producdo de meldo também tem impulsionado a economia local por meio
das exportacdes. O Brasil se destaca como um dos principais exportadores mundiais de meléo,
e a regido Nordeste desempenha papel crucial nesse cenario.

De acordo com dados do Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento
(MAPA, 2022), as exportagdes de meldo provenientes do Nordeste brasileiro tém apresentado
crescimento consistente nos Gltimos anos. A diversificacdo das variedades cultivadas, a
adocdo de tecnologias de producdo avancadas e a melhoria das praticas de pos-colheita tém
contribuido para a conquista de novos mercados internacionais.

No entanto, é importante destacar os desafios enfrentados pelo setor. De acordo com
Santos (2021), questdes como oscilagbes climaticas, pragas e doencas podem afetar a
producdo de mel&o e causar prejuizos significativos aos agricultores. Portanto, investimentos
em pesquisa e desenvolvimento sdo essenciais para 0 aprimoramento das técnicas de cultivo e

para a criacdo de variedades mais resistentes.
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1.2 Diversidade genética do meloeiro

A diversidade genética é um fator crucial para a evolucdo, adaptacéo e sobrevivéncia
das espécies vegetais, desempenhando papel fundamental na melhoria de culturas agricolas
importantes, como o meloeiro (Cucumis melo L.). A compreensdo da diversidade genética do
meloeiro é essencial para o desenvolvimento de variedades resistentes e produtivas capazes de
enfrentar os desafios ambientais e de mercado.

A analise da diversidade genética do meloeiro tem sido extensivamente investigada
em diversos estudos. Monforte et al. (2004) realizaram uma anélise de sequéncias do gene
rbcL, identificando a existéncia de diferentes grupos genéticos dentro do género Cucumis, 0
que evidencia a variabilidade genética presente nessa espécie. Além disso, a pesquisa de
Nimmakayala et al. (2014) empregou marcadores SSR para avaliar a diversidade genética de
uma ampla cole¢do de acessos de meloeiro. Os resultados revelaram uma rica diversidade
genética entre as populacBes, com a identificacdo de subgrupos relacionados a caracteristicas
especificas, como resisténcia a doencas e qualidade de frutos.

O uso de técnicas moleculares avancadas também contribuiu para a compreensdo da
diversidade genética do meloeiro. Jadhav et al (2021) empregaram a técnica de genotyping-
by-sequencing (GBS) para analisar a diversidade genética e a estrutura populacional das
variedades de mel&o. Os resultados destacaram a importancia da conservagdo dos recursos
genéticos e revelaram variacdo genética consideravel em diferentes acessos.

Além da andlise molecular, estudos fenotipicos tém sido conduzidos para
complementar a compreensdo da diversidade genética do meloeiro. Pitrat (2013) relata uma
revisdo abrangente de caracteristicas de qualidade de frutos em diferentes variedades de
meloeiro, bem como o controle genético associado a estes carateres. A pesquisa revelou
ampla variacdo fenotipica, indicando o potencial para selecionar variedades com atributos
desejados para os consumidores e produtores.

Por exemplo, a polpa (mesocarpo) dos meldes pode ser verde como os tipos selvagens
(presenca de clorofila), branca (um alelo recessivo wf) ou laranja (presenca de p-caroteno e
alelo dominante gf +). O mel&o pode ser doce (cantalupensis, reticulatus, grupos inodorus,
ameri...) ou ndo (acidulus, flexuosus, grupos conomon, tibish...). Um gene recessivo
principal e QTLs recessivos estdo envolvidos no controle genético do acimulo de agucar.

Baixa acidez ou pH alto também sdo controlados por um gene recessivo (alelo pH+).
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A maturacdo do mel&o pode ser climatérica ou ndo climatérica, com ou sem deiscéncia
do peddnculo dos frutos. Genes principais dominantes responsaveis pela camada de absciséo e
QTLs estdo envolvidos no controle genético do efeito climatérico (Tanaka et al., 2013).

O advento das abordagens gendmicas tem impulsionado ainda mais a pesquisa sobre a
diversidade genética do meloeiro. O sequenciamento do genoma completo do meloeiro por
Garcia-Mas et al. (2012) abriu novas perspectivas para a compreensdo dos mecanismos
genéticos subjacentes a caracteristicas importantes, como aroma, resisténcia a doencas e

metabolismo de acgucares.

1.3 Recursos genéticos e melhoramento genético do meloeiro no nordeste brasileiro

Considerando os diversos processos de selecdo natural e aqueles realizados pelo
homem que a cultura do meldo sofreu ao longo do tempo, esta espécie apresenta alta
variabilidade genética na regido nordeste do Brasil (Queirdz; Barbieri; Silva, 2015). O Banco
Ativo de Germoplasma de Cucurbitaceas da Regido Nordeste da Empresa Brasileira de
Pesquisa Agropecuaria (Embrapa Semiarido), localizada no municipio de Petrolina, contém
aproximadamente 150 acessos desta regido e é detentor de genes muito importantes para
programas de melhoramento (Silva et al., 2010).

Alguns trabalhos realizados com amostras deste germoplasma, utilizando
caracterizacdes morfologicas e moleculares de acessos de meldo, confirmaram a existéncia de
ampla variabilidade genética. Porém, esses trabalhos ndo estimaram variacGes dentro dos
acessos e utilizaram uma classificacdo que estabelece apenas sete e seis grupos botanicos,
respectivamente, com base em apenas uma geracdo (Torres et al, 2009; Aragéo et al, 2013).

Amorim et al. (2016) e Macédo et al. (2017) avaliaram duas geracdes sequenciais de
uma amostra de acessos do Banco Ativo de Germoplasma de Cucurbitdceas da Regido
Nordeste do Brasil e estabeleceu o conceito de sub-acessos para designar a variacdo dentro
destes acessos, sendo que no primeiro trabalho foram desdobrados 15 acessos em 26 sub-
acessos, e no segundo foram subdivididos 15 acessos em 27 sub-acessos. Em ambos, os
estudos descreveram duas subespécies: agrestis e melo.

Além disso, Pitrat (2016) conduziu um novo estudo boténico de sistematizacdo para
meldo, considerando a classificacdo anterior (PITRAT; HANELT; HAMMER, 2000)
inconsistente, pois a pilosidade no ovério apresenta variacdo dentro de um mesmo grupo,
propondo, assim, uma nova classificagdo com 19 grupos boténicos e subgrupos quando

necessario, para representar as variages encontradas dentro dos grupos.
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A Universidade Federal Rural do Semi-Arido (UFERSA) possui em sua colecdo de
germoplasma VArios acessos promissores para utilizagdo em programas de melhoramento
visando a resisténcia a estresses bioticos, como pragas e doencas, como também estresses
abioticos, como mitigacdo de salinidade do solo.

Nunes (2014) identificou dois QTLs (Pm-AM55-A_1 e Pm-A55-1A_2) no grupo de
ligacdo V no cruzamento AM55-1A x ‘Véndrantais’ associados a resisténcia nos acessos
AMb55-1A e C-AC-15 ao Oidio causado pelo fungo Podosphaera xantii em meloeiro. Costa
(2017), avaliando 58 acessos deste mesmo germoplasma, identificou que os acessos C-AC-04,
C-AC-08, CAC-26, C-AC-31, 1 162, 1 173 e MR-1 possuiram menores médias de severidade
e incidéncia de mancha de Alternaria spp. € que o acesso C-AC-12 possui resisténcia
intermediaria a Acidovorax avenae. Além disso, os acessos AM 55 e Nantais Oblong, bem
como o hibrido Ruténio, foram resistentes a mosca minadora Liriomyza sativae em ambiente
controlado.

Os estudos de heranga de caracteres importantes sdo bastante utilizados como objeto
de estudos na UFERSA. Dantas (2015), estudando a heranca de seis caracteristicas
guantitativas (peso médio de fruto, indice de formato, espessura da polpa, firmeza da polpa e
solidos sollveis), concluiu que a heranca é complexa, com a presenca de gene de efeito maior
e poligenes com efeitos aditivos e de dominancia.

Ricarte (2016) investigou a heranca da resisténcia do acesso AC-02 as racas 1 e 5 de
P. xanthii por meio de cruzamento com a cultivar suscetivel ‘Védrantais’. Neste trabalho, a
heranca identificada € controlada, cada uma por um gene composto por dois alelos, de modo
que o alelo que confere resisténcia domina o alelo para suscetibilidade. Posteriormente,
Martins (2019) observou heranga monogénica e recessiva em relacdo as racas 3.5 e 5 de P.
xantii ao utilizar o acesso AM-55 como fonte de resisténcia. Loureiro (2019) encontrou varios
modelos de controle genético para resisténcia dos acessos Pl 313970 e Pl 414723 a P. xantii
como epistasia recessiva e dominante, epistasia recessiva dupla e monogénica dominante.
Rocha (2022) constatou que um gene com dominancia completa condiciona a resisténcia no
acesso ‘AM-RT’, além de ter selecionado linhagens promissoras para melhoramento visando

a resisténcia & mosca minadora.

1.4 Uso de indices de selecdo no melhoramento de plantas

A pratica milenar do melhoramento de plantas tem como objetivo aprimorar

caracteristicas desejaveis em variedades vegetais visando a aumentar a produtividade,
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resisténcia a doencas, adaptacdo a diferentes ambientes e qualidade dos produtos. Nesse
contexto, a utilizacdo de indices de sele¢do surge como uma ferramenta fundamental para
guiar o processo de escolha das plantas que serdo utilizadas como progenitoras nas geracoes
seguintes.

De acordo com Viana et al. (2018), os indices de selecdo sdo ferramentas estatisticas
que possibilitam a combinacdo ponderada de diferentes caracteristicas de interesse,
permitindo a selecdo de gendtipos superiores de forma mais eficiente. Esses indices
consideram ndo apenas uma caracteristica isoladamente, como também a relacdo entre
multiplas caracteristicas, levando em conta as interagdes genéticas e ambientais.

Diversos estudos tém ilustrado a eficacia dos indices de sele¢cdo no melhoramento de
plantas. Silva et al. (2023) aplicaram um indice de selecdo na melhoria de uma variedade de
trigo, resultando em aumento significativo na produtividade e resisténcia a doencas em
relagdo as variedades originais.

Dalbosco (2015) utilizou vérios indices de selecdo para estimar o ganho de selecdo em
118 familias de irmdos completos de uma populacdo de maracujazeiro azedo por meio de 13
caracteristicas agronémicas. Neste trabalho foi observado que o indice de Mulamba e Mock
apresentou os melhores ganhos genéticos, tendo sido os indices de selecdo paramétricos
restritos mais eficientes no aumento dos ganhos genéticos do que os indices de selecdo nédo
paramétricos.

Botega (2019) selecionou 20 gendtipos de Coffea arabica com base em multi-
caracteres pelo indice de selecdo FAI-BLUP e comparando-o ao indice de Smith e Hazel. A
partir dos resultados da comparagdo feita entre os indices, por meio da propor¢do do ganho
total, foram constatados ganhos desejaveis em ambos os indices de selecdo, com maior valor
para o indice FAI-BLUP nos caracteres para 0s quais se deseja aumento de valor, ao passo
gue para 0s caracteres em que se deseja uma diminuicdo do seu valor o indice de Smith-Hazel
foi o melhor.

As informacdes sobre o emprego de indices de selecdo no melhoramento do meloeiro
sdo escassas na literatura. Em face disso, os indices de selegdo desempenham papel central no
desenvolvimento de gendtipos de meloeiro com caracteristicas desejaveis. A integracdo de
informacdes genéticas e fenotipicas, juntamente com uma abordagem abrangente, possibilita a
selecdo de genotipos que atendam as demandas dos produtores e do mercado, contribuindo

para a sustentabilidade e a competitividade da producgéo de melGes.
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CAPITULO 1

HERANCA DA COR DA POLPA, CRACKING E RENDILHAMENTO EM
MELOEIRO

RESUMO

Os estudos de heranga fornecem informacOes essenciais dentro dos programas de
melhoramento do meloeiro. O objetivo deste trabalho foi estudar a heranca da cor da polpa,
do cracking e rendilhamento em frutos de meldo. Dois estudos de heranca foram conduzidos
em condicdes de campo no Pomar Didatico da Universidade Federal Rural do Semi-Arido
(UFERSA), na cidade de Mossoré-RN, de marco a junho de 2021. As populacGes utilizadas
foram derivadas de dois cruzamentos: AC-02 x ‘Timeless Gold’ (cruzamento 01) e 1-180 X
‘Timeless Gold’ (cruzamento 02). Foi utilizado o delineamento genético classico envolvendo
as seguintes populacdes: 167 plantas da geracdo F2, dez plantas F1 e dez plantas de cada
genitor do cruzamento 01. No segundo experimento, foram analisadas 165 plantas da geragéo
F2, dez plantas F1 e dez plantas de cada genitor (cruzamento 02). A partir das frequéncias
observadas nas plantas das populagdes segregantes definidas para cor da polpa (salméo, verde
ou branca), cracking (presente ou ausente) e textura do pericarpo (liso ou rendilhado), foi
utilizado o teste Qui-quadrado (¥2) a 5% de probabilidade. A heranga da cor da polpa esta
condicionada a interacdo epistatica de dominéncia entre dois genes. O controle genético
associado a rachaduras no meldo (cracking) envolve a interacdo génica de dois genes do tipo
epistasia dupla recessiva. O rendilhamento do pericarpo do meldo possui controle
monogénico dominante.

Palavras-chave: Cucumis melo, polpa, controle genético, rendilhamento.
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CHAPTER 1

INHERITANCE OF PULP COLOR, CRACKING AND NET IN MELON FRUIT

ABSTRACT

The genetic inheritance studies provide essential information for melon breeding programs.
The aim of this study was to investigate the genetic inheritance of pulp color, cracking, and
netting in melon fruits. Two trials were conducted under field conditions at the Didactic
Orchard of the Universidade Federal Rural do Semiarido (UFERSA), in the municipality of
Mossoro, state of Rio Grande do Norte, Brazil, from March to June 2021. The populations
used originated from two crossings: AC-02 x 'Timeless Gold' (cross 01) and 1-180 x Timeless
Gold' (cross 02). The classic genetic design was used, involving the following populations:
167 plants from the F2 generation, 10 F1 plants, and 10 plants of each parent from cross 01.
In the second trial, 165 plants from the F2 generation, 10 F1 plants, and 10 plants of each
parent from cross 02 were phenotyped. Based on the observed frequencies in the segregating
populations for pulp color (salmon, green, or white), cracking (present or absent), and
pericarp texture (smooth or netted), the Chi-square (y2) test was used at a 5% probability
level. The inheritance of pulp color is controlled by an epistatic interaction of dominance
between two genes. The genetic control associated with melon cracking involves the gene
interaction of two double recessive epistasis genes. The netting of the melon pericarp is under
dominant monogenic control.

Keywords: Cucumis melo, pulp, genetic control, netting.
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1 INTRODUCAO

O melao (Cucumis melo L.) € uma das principais frutas frescas exportadas do Brasil.
Em 2021, o pais exportou 257.902 toneladas de meldo, um aumento de 9,2% em relacéo ao
ano anterior. Dentre os principais importadores estdo a Comunidade Europeia, os EUA, a
Asia e o Chile. Em relacéo a evolucéo da area de cultivo, no periodo de 1970 a 2021, a area
cultivada com meldo passou de 4.777 mil ha para 23.000 ha, o que representou aumento de
380%. Em termos de produtividade, passou de 1,09 Mg ha™* em 1970 para 25,9 Mg ha*, um
substancial incremento de 2.276% (Benno et al, 2022).

O aumento da produtividade foi resultado do trabalho de instituicbes de pesquisas
dedicadas a desenvolver novas tecnologias de producao. Outro fator essencial foram as novas
e rigorosas exigéncias de padrdo de qualidade requeridas pelo mercado nacional e
internacional, no qual o agronegdécio do meldo tem mais envolvimento. Isso levou o0s
produtores a optar por cultivares com maior produtividade e mais resisténcia a doengas e
pragas, além do emprego de diferentes tipos de meloeiro (Salviano et al, 2017).

Os meldes sdo divididos em “tipos comerciais”, o que facilita sua comercializagdo por
meio dos agentes da cadeia do agroneg6cio. No Brasil, os tipos mais comercializados
pertencem aos grupos boténicos Ibericus (sub-grupo Amarillo e Piel de Sapo), Inodorus (sub-
grupo Honeydew) e cantaloupensis (sub-grupo American Western e Ogen) (Pitrat, 2016).

Devido ao grande interesse por novas cultivares que sejam produtivas e de boa
qualidade, empresas produtoras de sementes anualmente lancam no mercado diversas
cultivares no intuito de atender as necessidades de todas as regides produtoras. Os gendtipos
superiores sdo obtidos por meio do desenvolvimento de hibridos simples, oriundos do
cruzamento entre duas linhagens puras (Sousa, 2017).

O acesso de meloeiro AC-02 pertencente a colecdo ativa de germoplasma da
Universidade Federal Rural do Semi-Arido (UFERSA) vem se destacando em trabalhos
associados a sua resisténcia a pragas e doencas do meloeiro (Ricarte, 2016). Entretanto,
possui frutos com reduzido teor de solidos soltveis, 0 que compromete sua comercializacao.
Dessa forma, é necessario iniciar programas de melhoramento para esta caracteristica visando
a sua biofortificagéo.

Outro acesso da colecdo ativa de germoplasma da UFERSA com potencial de
utilizacdo em programas de melhoramento € o 1-180, conhecido como Tiger Melon ou meléo

tigre, devido a presenca de listras amarelas e alaranjadas que remetem ao animal tigre.
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Contudo, seu tamanho, coloracdo de polpa e teor de solidos soliveis ndo o tornam
comercialmente viavel.

A tendéncia do mercado é o aumento da demanda por mel6es do grupo Cantalupensis,
aromaticos, de polpa cor salmédo, maior teor de solidos soluveis, sendo que esses frutos tém
apresentado expressiva expansdo nos polos agricolas de Mossor6/Assu-RN e do Vale do
Jaguaribe-CE (Santos et al., 2015). Por isso, tem aumentado o interesse dos produtores em
diversificar o produto a ser oferecido para os mercados interno e externo, pela introducéo de
diversos gendtipos de meldo, especialmente do tipo rendilhado, cantaloupensis e do tipo galia
(Nunes et al., 2004).

Os estudos de heranga sdo de suma importancia para iniciar um programa de
melhoramento. O conhecimento do nimero de genes envolvidos e sua maneira de interagir
permitem determinar o critério e a intensidade da selecdo, método de conducdo de populacdo
segregante e métodos de melhoramento de maneira a obter uma linhagem que contenha o
background genético do genitor recorrente utilizado, mas com 0s genes de interesse do
genitor doador. Assim, estes estudos norteiam os melhoristas no processo de introgressédo de
alelos de interesse das fontes para os genitores comerciais (Maciel & Silva, 2008).

As informacfes sobre a heranca da cor da polpa (mesocarpo) sdo minimas para
definicdo antecipada de estratégias nos programas de melhoramento, sendo necessario estuda-
la nas etapas iniciais.

Acessos da variedade momordica apresentam caracteristica de rachadura do fruto em
quaisquer condicdes ambientais, evidenciando a presenca de efeitos genéticos (Dhillon et al.,
2007; Dhillon et al., 2012). Todavia, existem poucas informacdes sobre o0 controle genético da
rachadura do fruto em meloeiro. O mesmo acontece para a caracteristica de rendilhamento do
pericarpo.

Tendo em vista 0 exposto, 0 objetivo deste trabalho € estudar a heranca da cor da

polpa, do cracking e rendilhamento em frutos de mel&o.
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2 MATERIAL E METODOS

2.1 Local

Dois ensaios foram conduzidos em condi¢cBes de campo no Pomar Didatico da
Universidade Federal Rural do Semi-Arido (UFERSA), na cidade de Mossor6-RN, de margo
a junho de 2021. A temperatura média no local foi de 31,5 °C e a umidade relativa do ar foi de
52,6 %. O clima de Mossoro, de acordo com a classificacao de Koppen, ¢ do tipo BSwh’, isto
é, quente e seco com estacdo chuvosa no verdo, atrasando-se para o outono (Carmo Filho &
Oliveira, 1995). O municipio esta situado na latitude Sul 5° 12°48”’; longitude 37° 18°44>> W

e com altitude de 37 m acima do nivel do mar.

2.2  Obtencéo das populagdes

A populacdo utilizada para o primeiro experimento foi gerada por um cruzamento
entre os genitores AC-02 (receptor de polen) e o cultivar ‘Timeless Gold’ (doador de polen),
obtendo-se F1 em setembro de 2019. Uma populacdo F2 foi produzida a partir da
autofecundacdo da geracdo F1 em janeiro de 2020. Para o segundo experimento, foram
produzidas as populagdes por meio do cruzamento entre o acesso 1-180 (receptor de polen) e
cultivar ‘Timeless Gold’ (doador de polen), obtendo-se F1. Uma geragdo F2 foi obtida pela
autofecundacdo da geracdo F1 na mesma época do primeiro cruzamento.

O acesso de meloeiro AC-02 (Figura 1a) pertence a variedade botanica momordica
(Roxb.) Duthie e Fuller, de origem indiana, possui frutos alongados, coloracdo de mesocarpo
branca e reduzido teor de solidos sollveis (< 6° Brix), os quais racham quando maduros. Esta
caracteristica é chamada de cracking. Este acesso foi coletado numa area de producdo de
mel&o localizada no municipio de Mossoré-RN (Ricarte, 2016).

O segundo genitor (Figura 1b) é o acesso 1-180, pertencente ao germoplasma de
cucurbitaceas da UFERSA. E um gen6tipo cujos frutos sdo pequenos, de °Brix intermediario,
com listras amarelas e vermelhas que assemelham a ferrugem. O interior é cremoso, polpa
branca e as sementes pequenas. Acredita-se que as listras de tigre amarelo e laranja sejam sua
fonte de nome (LUV2GARDEN, 2020).

O terceiro genitor, ‘Timeless Gold’ (Figura 1c), € um hibrido comercial pertencente ao

grupo cantaloupensis e desenvolvido para longa vida atil pos-colheita. Além da sua ampla
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adaptacdo as regides de cultivo, possui alta produtividade, rendilhamento cheio e frutos com
teores de solidos soltveis acima de 10 °Brix (SAKATA, 2023).

Figura 1. Fruto dos acessos recorrentes AC-02 (a) e 1-180 (b) e do cultivar comercial
‘Timeless Gold’ (¢), utilizado como genitor doador. Mossoro, UFERSA, 2023.

2.3  Estudo de Heranca

Sementes das populacdes geradas pelos cruzamentos (F1, F2 e os genitores) foram
semeadas em bandejas de polietileno preenchidas com substrato (Tropstrato®). Aos 12 dias
apos a semeadura, foram transplantadas para 0 campo em canteiros com espagamento de dois
metros entre canteiros cobertos por mulching e espacamento entre plantas de 0,3 m. Foi
utilizado o delineamento genético classico envolvendo as seguintes populacfes: 167 plantas
da geracdo F2, dez plantas F1 e dez plantas de cada genitor no primeiro experimento. No
segundo experimento, foram analisadas 165 plantas da geracdo F2, dez plantas F1 e dez
plantas de cada genitor. Os tratos culturais seguiram as recomendacdes de cultivo sugeridas
por Nunes et al. (2004).

Por ocasido da colheita, realizada aos 65 dias apds o transplantio, foram avaliadas as
seguintes caracteristicas: cor da polpa, considerada aquela predominante, presenca ou

auséncia de rachaduras (cracking) e textura do pericarpo (liso ou rendilhado).

2.4 Andlises Estatisticas

A partir das frequéncias observadas nas plantas das populacdes segregantes definidas

para cor da polpa (salméo, verde ou branca), cracking (presente ou ausente) e textura do
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pericarpo (liso ou rendilhado), foi utilizado o teste Qui-quadrado (¥2) para analisar os dados
de fenotipagem dos individuos F2 e testar os modelos genéticos a fim de explicar a heranca

das caracteristicas usando um erro nominal de 5% (a = 0,05).
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3 RESULTADOS

3.1 Heranca da cor da polpa

As coloragdes de polpa observadas nos genitores AC-02, ‘Timeless Gold’ ¢ 1-180 em
todos os frutos remetem as caracteristicas originais dos gendtipos (branca, salméo e branca,
respectivamente), indicando pureza das sementes utilizadas (Figura 01).

No cruzamento 01, a fenotipagem da geracdo F1 resultou em todos os frutos com
polpa salmdo. O mesmo resultado foi observado no cruzamento 02. A segregacao na geracao
F2 no cruzamento entre AC-02 x ‘Timeless Gold’ se expressou em 133 frutos de polpa
salmdo, 25 de polpa branca e 9 verdes (Tabela 1 e Figura 2). Isto se aproxima de uma
proporcao fenotipica de 12:3:1 para salmdo, branca e verde, respectivamente. Com estas

frequéncias, foi proposto um modelo que descrevesse o controle genético envolvido na

heranca da coloracdo da polpa dos frutos neste cruzamento.

Figura 2. Frutos com as coloragOes de polpa encontradas na geracdo F2 do cruzamento AC-
02 x ‘Timeless Gold’, sendo: salmao (a), branca (b) e verde (c). Mossoro, UFERSA, 2023.

O modelo genético sugere a expressao de dois genes com interacdo alélica do tipo
epistasia dominante, onde a cor salméo € dominante na presenca de cor na polpa, e que a cor
branca é dominante sobre a verde. O teste Qui-quadrado comprova, com valor y? de 1,950 e p
= 0,377 (Tabela 1). O valor de p > 0,05 indica que o teste ndo foi significativo, ou Seja, a
frequéncia observada ndo difere da frequéncia esperada e que 0s desvios sdo meramente
devido ao acaso. Assim, aceitamos a hipotese nula, apontando que a heranca da coloracdo da

polpa neste cruzamento envolve dois genes com epistasia dominante.
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Tabela 1. Frequéncia absoluta, Razdo esperada e teste Qui-quadrado para a coloracdo de
polpa em populagdes procedentes dos cruzamentos AC-02 x ‘Timeless Gold’ e 1-180 x
‘Timeless Gold’. Mossord, UFERSA, 2023.

Progénie Frequéncia absoluta
Salméo Branca Verde Razéo v p

Cruzamento 01

AC-02 (P1) 0 10 0 (0:1:0)

‘Timeless Gold’ (P2) 10 0 0 (1:0:0)

F1 (P1 X P2) 10 0 0 (1:0:0)

F2 (F1 X F1) 133 25 9 (12:3:1) 1,950 0,377™
Cruzamento 02

1-180 (P1) 0 10 0 (0:1:0)

‘Timeless Gold’ (P2) 10 0 0 (1:0:0)

F1 (P1 X P2) 10 0 0 (1:0:0)

F2 (F1 X F1) 115 37 13 (12:3:1) 2,237 0,326™

ns: ndo significativo

No cruzamento I-180 x ‘Timeless Gold’, foi observado que na geracdo F1 todos os
frutos apresentavam polpa salméo. Em F2, foram constatados 115 frutos de polpa salméo, 37
de cor branca e 13 de cor verde (Tabela 1 e Figura 3). A proporcdo fenotipica neste
cruzamento se parece com 12:3:1 para salmao, branca e verde, respectivamente. O resultado
corrobora 0 mostrado anteriormente no cruzamento AC-02 x Timeless Gold’, sendo proposto
o mesmo modelo de heranca genética para coloragio de polpa. Os valores de ¥2 = 2,237 e p =
0,326 sustentam a hipotese nula de que a heranca esta condicionada a interacdo epistatica de

dominéncia entre dois genes como visto na geracdo F2 do cruzamento 01.

Figura 3. Frutos com as coloracgdes de polpa encontradas na geracdo F2 do cruzamento 1-180
x ‘Timeless Gold’, sendo: salmao (a), branca (b) e verde (c). Mossoro, UFERSA, 2023.
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3.2  Heranca do cracking

Para a caracteristica de cracking, observou-se que todos os frutos do AC-02
apresentavam esta caracteristica a partir de rachaduras que chegavam a atingir mais de 50%
do comprimento (Tabela 2). Por sua vez, o genitor ‘Timeless Gold’, por ser do grupo
cantaloupensis, ndo mostra rachaduras ao longo do seu pericarpo. Na geracdo F1, foi
verificado que todos os frutos racharam, sendo considerada a presenca do cracking.

De acordo com a Tabela 2, em F2 foi constatada a presenca de cracking em frutos de
95 individuos e 72 individuos com auséncia de rachaduras. A segregacao nesta populacéo
mostra uma razao esperada de nove frutos que racham para sete frutos que ndo racham. O
modelo proposto para heranca desta caracteristica é o que envolve a interacdo génica de dois
genes do tipo epistasia dupla recessiva. Os valores de y? = 0,024 e p = 0,876 comprovam esta
teoria.

Neste caso, a heranca seria controlada por dois genes compostos por dois alelos cada,
sendo os alelos recessivos epistaticos, além da presenca de dominantes nos dois loci produzir

individuos com a presenca de rachaduras.

Tabela 2. Frequéncia absoluta, Razdo esperada e teste Qui-quadrado para cracking em
populagdes procedentes do cruzamentos AC-02 x ‘Timeless Gold’. Mossord, UFERSA, 2023.

Frequéncia absoluta

Progenie Presente Ausente Razéo Y p
AC-02 (P1) 10 0 (1:0)
‘Timeless Gold’ (P2) 0 10 (0:1)
F1 (P1 X P2) 10 0 (1:0)
F2 (F1 X F1) 95 72 9:7) 0,024  0,876™

ns: ndo significativo

3.3 Heranca do rendilhamento

O rendilhamento do pericarpo ¢ caracteristico de frutos do cultivar ‘Timeless Gold’.
Em virtude disso, foi estudada a heranca deste carater nos dois cruzamentos. N&o foi
observado rendilhamento nos frutos do AC-02 e 1-180 (Tabela 3). Na geracdo F1, por sua vez,

todos os frutos mostravam-se com presenca de rendilhamento.
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Tabela 3. Frequéncia absoluta, Razdo esperada e teste Qui-quadrado para rendilhamento do
epicarpo em populagdes procedentes dos cruzamentos AC-02 x ‘Timeless Gold” e 1-180 x
‘Timeless Gold’. Mossord, UFERSA, 2023.

Frequéncia absoluta

Progenie Presente Ausente Razao v p

Cruzamento 01

AC-02 (P1) 0 10 (1:0)

‘Timeless Gold’ (P2) 10 0 (0:1)

F1 (P1 X P2) 10 0 (1:0)

F2 (F1 X F1) 130 37 (3:1) 0,517 0,472™
Cruzamento 02

1-180 (P1) 0 10 (1:0)

‘Timeless Gold’ (P2) 10 0 (0:1)

F1 (P1 X P2) 10 0 (1:0)

F2 (F1 X F1) 132 33 (3:1) 2,587  0,108™

ns: ndo significativo

Na geracdo F2 do cruzamento AC-02 x ‘Timeless Gold’, a fenotipagem indicou 130
individuos com frutos rendilhados e 37 com rede ausente. No segundo cruzamento, 132
plantas com frutos rendilhados e 33 sem a presenca de rede no pericarpo (Tabela 3). A partir
das frequéncias observadas em ambos 0s cruzamentos, foi proposto 0 modelo de uma herancga
simples, com um gene composto por dois alelos (A e a). O alelo que confere a presenca de
rede é dominante sobre o alelo que confere auséncia e a proporcao fenotipica esperada é de
trés plantas com frutos rendilhados para uma planta com frutos de pericarpo liso.

Foi comprovada a validade do modelo, pois os testes y? foram iguais a 0,517 e 2,587
com p > 0,05, respectivamente. Assim, a heranga do rendilhamento do pericarpo em frutos de
meloeiro é do tipo monogénica dominante. Este tipo de heranca dificulta a obtencéo de frutos
lisos nos programas de melhoramento envolvendo cruzamentos com meldes do grupo

cantaloupensis.
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4 DISCUSSAO

Em epistasia dominante, um alelo dominante (A) inibe a expressédo do alelo (B). Para
que (B) seja expresso, um par de alelos (aa) devera estar presente em outro loco. Assim, 0
genitor ‘Timeless Gold’ mostrou frutos de cor salméo devido a presenga do alelo dominante
(A). Por sua vez, o AC-02 e 1-180, por conter a presenga do par de alelos (aa), permite a
manifestacdo de (B). Em F1 de ambos os cruzamentos séo observados frutos de polpa salméao,
pois a presenca de um alelo dominante no genitor ‘Timeless Gold” impede o aparecimento de
frutos brancos. Na geracdo F2, sdo esperados 12 individuos A (salmdo), para trés
individuos aa/B_ (branca) para um individuo aabb (verde).

Os primeiros trabalhos que relacionam a heranca da cor do mesocarpo foram
realizados por Hughes (1948) e Imam et al. (1972), que identificaram a presenca de dois
genes, os quais foram denominados de gf (green fresh) e wf (white fresh) condicionando as
coloracOes verde e branca, respectivamente. Clayberg (1992) descreveu que a cor salmédo é
dominante em relacdo as cores verde e branca. Além disso, relatou que héa epistasia entre gf e
wf, de modo que as combinagdes genotipicas produzem frutos de polpa salmdo, branca e
verde, sendo salméo dominante entre as cores e branca dominante sobre verde, corroborando
0s resultados observados nos cruzamentos AC-02 x ‘Timeless Gold’ e 1-180 x ‘Timeless
Gold’.

Entretanto, Fukino et al. (2008) observaram que a cor da polpa era controlada por um
gene dominante Unico em analise da heranca envolvendo cruzamento do meldo PMAR N° 5
(polpa salmao) x ‘Harukei N° 3 (polpa verde), sendo toda geracao F1 de mesocarpo salmao e
em F2 apenas meldes de polpa salméo e verde foram encontrados. A referida heranca simples
foi presumida ao gene gf localizado no grupo de ligacdo IX.

Posteriormente, Tzuri et al. (2015) denominaram de SNP ‘Golden’ um alelo em CmOr
sendo responsavel pelos fen6tipos ndo salméo e salméo, sugerindo a edi¢cdo do genoma do
gene Or para biofortificagdo nutricional do mel&o. Silva (2017), estudando a heranga do teor
de B-caroteno em cruzamento derivado da linhagem A-16 (polpa branca) x ‘Védrantais’
(polpa salm@o), indicou que a segregagdo sugere que esta caracteristica € controlada por um
gene de efeito maior com efeitos aditivos e de dominancia associado aos poligenes de efeitos
aditivos.

Dois genes independentes (A e B) com epistasia dupla recessiva estdo relacionados a
presenca de cracking no cruzamento entre AC-02 e ‘Timeless Gold’. Neste caso, cada gene

possui dois alelos (A e a no gene A; B e b no gene B) e ha uma relacdo de dominancia
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completa. Os gendtipos sdo caracterizados da seguinte forma: AC-02 (P1), AABB (racham),
‘Timeless Gold’ (P2), aabb (ndo racham), F1 AaBb (racham), F2, (9) A_B_ (racham): (3)
A _bb (ndo racham): (3) aaB_ (ndo racham): (1) aabb (ndo racham). Nota-se que o cracking so
ocorre quando ha no minimo um dos alelos dominantes em cada loco (A_B_). Neste caso, sera
necessaria a presenca de alelos dominantes em cada loco para expressao da rachadura.

Alguns cultivares de meloeiro sdo mais sensiveis do que outros a rachaduras
(cracking). Essa condicdo € atribuida na maioria das vezes as variacfes de temperatura,
irrigacdo e nutricdo durante o estadgio de maturacdo que predispde os frutos a rachaduras
(Fernandez-Trujillo et al., 2013).

Entretanto, ha poucas evidéncias de que esta anomalia possui carater genético. Qi et al.
(2015), estudando modelos de heranga em um cruzamento envolvendo a variedade ‘RE-33’
(resistente a rachaduras) e a variedade ‘MOIN-10" (suscetivel ao cracking), demonstraram
que o modelo mais adequado para explicacdo deste carater é o que envolve dois genes
principais com efeitos aditivos e de dominancia com epistasia. Além disso, a herdabilidade
encontrada sugere também influéncia ambiental ou interacdo gendtipo x ambiente.

Informacdes importantes sobre as bases moleculares e metabodlicas da reticulagéo e sua
estreita associagdo com ligno-suberizacdo da casca durante o desenvolvimento do meléo
foram obtidas por Cohen et al (2019). A casca reticulada € caracterizada pela expressao
induzida de genes biossintéticos atuando nas vias centrais de fenilpropanoide, suberina,
lignina e lignana. Transcricdes de genes associados com montagem de polimero lipidico,
organizacdo da parede celular e afrouxamento sdo altamente enriquecidos em tecido
reticulado. Estas assinaturas sdo exclusivas para estruturas reticuladas e ausentes em

superficies lisas observadas entre as regides reticuladas e na pele de fruto liso.
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5 CONCLUSOES

A heranca da cor da polpa estd condicionada a interacdo epistatica de dominancia
entre dois genes.

O controle genético associado a rachaduras no meldo (cracking) envolve a interacdo
génica de dois genes do tipo epistasia dupla recessiva.

O rendilhamento do pericarpo do meldo possui controle monogénico dominante.
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CAPITULO 2

EMPREGO DE INDICE SELECAO EM LINHAGENS DE MELAO DO TIPO TIGRE

RESUMO

O meloeiro ¢ a principal cucurbiticea de importancia econémica para o semiarido brasileiro e
nos ultimos anos ha a tendéncia de diversificacdo do produto com diferentes tipos de meléo
no mercado. O objetivo do presente trabalho foi selecionar linhagens de meldo do tipo Tigre
utilizando-se indices de selecdo FAI-BLUP (Factor analysis and genotype-ideotype design) e
MGIDI (Multi-trait Genotype-ldeotype Distance Index). Foram avaliadas 24 linhagens em
dois experimentos conduzidos em blocos casualizados com trés repeti¢cbes durante os anos de
2021 e 2022. Para compor os indices, foram avaliados os seguintes caracteres: produtividade,
namero de frutos por planta, peso médio do fruto, espessura de polpa, firmeza de polpa e
solidos soluveis. A intensidade de selecdo adotada foi de 15%. A selecdo baseada no indice
MGIDI proporciona maior ganho com a selecdo para a produtividade (YD), peso médio do
fruto (FW), firmeza da polpa (PF) e sélidos sollveis (SS) do que aquela realizada com o
indice FAI-BLUP. Considerando os dois métodos, as linhagens mais promissoras para as
etapas subsequentes do programa de melhoramento para mel&o do tipo Tigre sdo TC-02, TC-
03, TC-14 e TC-22.

Palavras-chave: Cucumis melo. Melhoramento genético. Multiplos caracteres.
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CHAPTER 2

MULTI-TRAIT SELECTION OF TIGER MELON LINES

ABSTRACT

The melon is the main cucurbit of economic importance for the Brazilian semi-arid region and
in recent years there has been a tendency to diversify the product with different types of
melon on the market. The objective of the present work was to select Tigre-type melon lines
using selection indices FAI-BLUP (Factor analysis and genotype-ideotype design) and
MGIDI (Multi-trait Genotype-ldeotype Distance Index). Twenty-four lines were evaluated in
two experiments carried out in randomized blocks with three replications during the years
2021 and 2022. To compose the selection indexes, the following traits were evaluated: yield,
number of fruits per plant, average fruit weight, pulp thickness, pulp firmness and soluble
solids. The selection intensity adopted was 15%. Selection based on the MGIDI index
provides greater gains from selection for yield (YD), average fruit weight (FW), pulp firmness
(PF) and soluble solids (SS) than that carried out using the FAI-BLUP index. Considering
both methods, the most promising lines for the subsequent stages of the breeding program for
Tiger melon are TC-02, TC-03, TC-14 and TC-22.

Keywords: Cucumis melo. Genetic breeding. Multiple traits.
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1 INTRODUCAO

A producdo brasileira de meldo (Cucumis melo L.) esta concentrada nos Estados do
Rio Grande do Norte e Ceard, que juntos sdo responsaveis por mais de 90% do melédo
produzido e quase a totalidade exportada pelo pais. As razdes do sucesso do meloeiro no
semiérido séo as condi¢des favoraveis de luminosidade, temperatura e fotoperiodo para o seu
desenvolvimento. Associado as boas condi¢cdes climaticas, esta o uso de alta tecnologia por
parte das empresas produtoras, permitindo que a cultura atinja produtividades acima de 25 t
ha (Nunes et al., 2016).

Nos programas de melhoramento genético, é usual a mensuracdo de varios caracteres
com objetivo de se praticar a selecdo simultanea para alguns deles. As opc¢des de selecdo de
varios caracteres sdo agrupadas em trés metodologias: 1: Tandem, que se baseia na selecédo de
uma caracteristica por vez, considerado um procedimento demorado e de eficiéncia duvidosa,
além de poquissimo praticado; 2: Niveis independentes de selecdo, que estabelece niveis
minimos ou maximos para cada caracteristica, podendo haver descarte de individuos fora do
limite previamente estabelecido para determinada caracteristica, porém &timos para as
demais; 3: E por ultimo, os indices de sele¢do, que combinam a informacdo de todos o0s
caracteres, de modo que a selecdo é fundamentada em um Unico valor, envolvendo todos 0s
demais (Ramalho et al., 2012).

Dentre as trés opcdes supracitadas, é notdrio que os dois primeiros sdo eficientes
apenas para caracteristicas com alta associacdo genética. Esta situacdo € bastante limitada,
pois o melhorista de meldo precisa levar em conta muitos atributos simultaneamente. Ao
utilizar indices de selecdo, busca-se obter ganhos simultdneos para diversas caracteristicas,
facilitando significativamente decis6es de selecdo adequadas (Michel et al., 2019; Céron-
Rojas; Crossa, 2020). Além disso, os ganhos sdo mais bem distribuidos entre o conjunto de
caracteristicas consideradas importantes para selecdo no programa de melhoramento.

Existem diversos indices de selecdo citados na literatura que sd&o usados no
melhoramento vegetal, dentre os quais vale destacar: Smith (1936) e Hazel (1943) e o de
Mulamba; Mock (1978), dentre outros. Todavia, para obter ganhos mais confidveis com a
selecdo, devem ser escolhidas ferramentas que permitam inferéncias sobre valores
genotipicos, 0 que permite ao melhorista selecionar gendtipos com maior precisdo (Candido et
al., 2020b). Nesse sentido, a utilizagdo da metodologia REML/BLUP pode ser considerada
um procedimento adequado, pois permite maior precisdo nas estimativas de parametros

genéticos e predigédo de valores genotipicos (Resende, 2016). Neste contexto, o uso de indices
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baseados em valores de BLUPs pode ser uma alternativa promissora para a selecdo de
genotipos superiores.

Por outro lado, o melhorista muitas vezes tem em mente um conjunto de
caracteristicas das plantas que se reunidos em um novo genotipo levaria a alto desempenho.
Nesta situacdo, o gendtipo alvo é tratado como ide6tipo, conceito introduzido por Donald
(1968) e Wricke and Weber (1986). A ideia subjacente ao design de ide6tipos € a selecdo de
gendtipos com base em multiplas caracteristicas simultaneamente. Para o caso do mel&o,
busca-se uma planta que tenha alta produtividade e qualidade de frutos.

Os indices FAI-BLUP (Factor analysis and genotype-ideotype design) (Rocha et al.,
2018) e MGIDI (Multi-trait Genotype-ldeotype Distance Index) (Olivoto; Nardino, 2020)
combinam as predicbes de médias genotipicas e a ideia de idedtipo, constituindo
metodologias multivariadas promissoras para a selecdo de gendtipos. O primeiro método tem
como principal o ranqueamento baseado em multicaracteristicas sem problemas de
muticolinearidade. O segundo método, por sua vez, tem por objetivo estimar a distancia do
gendtipo ao ideoGtipo por meio da técnica multivariada de andlise fatorial agregando as
multiplas caracteristicas em estudo. Esses dois indices tém sido utilizados em vaérias culturas
como trigo, morango, mandioca, café, capim elefante, dentre outros (Olivoto et al., 2022;
Ladarosa, 2021; Olivoto; Nardino, 2020; Rocha et al., 2018), mas ainda ndo foram testados
para a selecdo de gendtipos de meloeiro.

Diante dessas consideracdes, o objetivo do presente trabalho foi selecionar linhagens
de meldo do tipo Tigre utilizando-se indices de selecdo multivariados FAI-BLUP e MGIDI,
com o intuito de identificar gendtipos que associem caracteristicas desejaveis para a producéao

e qualidade de frutos.
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2 MATERIAL E METODOS

Foram realizados dois ensaios em campo, sendo o primeiro em 2021 e o segundo em
2022, entre os meses de setembro a dezembro. Os dois experimentos foram conduzidos na
Fazenda Rafael Fernandes, situada em Alagoinha, localizada a 20 km dos municipios de
Mossord, Rio Grande do Norte, sob as coordenadas geogréficas 5°03'40.3"S 37°23'52.3"W e
79 m de altitude.

Foram avaliadas 24 linhagens de meldo do Tipo Tigre, na geracdo Fs, oriundas do
Programa de Melhoramento genético de meloeiro desenvolvido na Universidade Federal
Rural do Semi-arido (UFERSA), e seus genitores foram o hibrido cantaloupe ‘Timeless’ € o
acesso 1-180.

As sementes dos gendtipos foram semeadas em bandejas de polietileno preenchidas
com substrato comercial especifico para producdo de mudas. O transplantio para o campo foi
realizado 12 dias ap6s a semeadura, em canteiros cobertos por mulching. A adubacdo de
fundacdo utilizada foi 250 kg ha? superfosfato simples e cobertura com fertirrigagio
diariamente para atendimento da demanda de nutrientes. Ap6s o transplantio, foi colocada a
manta de TNT, a qual foi retirada no inicio da antese para polinizacdo. Os tratos culturais
foram realizados de acordo com a produgdo comercial de meldo da regido com controle de
pragas e doengas.

Por ocasido da colheita aos 65 dias apds o transplantio, foram avaliadas as seguintes
caracteristicas referentes a uma amostra de cinco frutos por parcela: a) Produtividade: obtida
pela pesagem dos frutos provenientes da area da parcela, expresso em t ha*; b) Peso médio do
fruto: obtido pela soma total dos pesos dos frutos da amostra da parcela dividido pelo nimero
de frutos, em kg; c) Espessura de polpa: foi medida com uma régua a espessura da polpa de
um dos lados da metade do fruto, calculando-se a média dessas duas medidas, em cm; d)
Firmeza de polpa: o fruto foi dividido longitudinalmente, e em cada parte foi medida a
resisténcia por meio de um penetrdmetro manual na regido mediana da polpa de um dos lados
do fruto (duas leituras por fruto em regides distintas). Os resultados no aparelho foram
expressos em libras (Ib); €) Sélidos sollveis: estimados por meio de refratometria digital, pela
leitura em duas partes da polpa de um dos lados do fruto cortado longitudinalmente, expresso
em percentagem de graus brix.

O delineamento experimental utilizado foi de blocos casualizados com trés repeticdes
e 10 (dez) plantas por parcela, nos dois anos. O espagamento adotado foi de 2,0 m entre linhas

e 0,3 m entre plantas.
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Os dados foram submetidos a analise de deviance considerando o efeito de genotipos e
da interacdo gendtipos por ambientes como aleatorios, ao passo que os demais efeitos foram
considerados como fixos. Foram estimados 0os componentes de variancia e preditas as médias
genotipicas pelo método REML/BLUP. Foram estimados os seguintes indices de selecdo
multivariados: a) FAI-BLUP (Factor analysis and genotype-ideotype design) (ROCHA et al.,
2018) e b) MGIDI (Multi-trait Genotype-ldeotype Distance Index) (Olivoto; Nardino, 2020).
A partir das médias genotipicas, foram estimadas as distancias euclidianas padronizadas e a
analise de componentes principais. Utilizou-se 0 método da ligacdo média entre grupos
(Average linkage ou Unweighted Pair-Group Average - UPGMA).

Todas as analises foram realizadas pelo Programa R v. 4.3.1. (R CORE TEAM, 2023).
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3 RESULTADOS

3.1 Modelo misto

Praticamente todas as estimativas de acurécia seletiva foram superiores 0,90. A
excecdo foi o valor de 0,784 para a firmeza da polpa (PF) (Tabela 1), indicando elevada
precisdo experimental na analise conjunta.

Verificou-se efeito de linhagens para todos os caracteres avaliados, evidenciando
heterogeneidade no grupo de linhagens (Tabela 1). Constatou-se a presenca da interacéo
genotipos por ambientes (G x A) para a firmeza da polpa (PF) e a produtividade (YD). A
presenca da interacdo indica comportamento diferenciado das linhagens nos dois ambientes de
avaliacdo. A interacdo é predominantemente do tipo simples, ou seja, decorrente da
magnitude da diferenca entre as variancias genéticas nos dois ambientes de avaliacdo (Tabela
1).

Com excecdo da firmeza de polpa (PF), com estimativa intermediaria para a
correlacdo genética considerando os dois ambientes, verificou-se magnitudes elevadas para
todas as variaveis, evidenciando ordenamentos semelhantes das linhagens nos dois ambientes,
ratificando a predominéancia da interagéo do tipo simples.

Com relacgdo as estimativas de componentes de variancia, verificou-se predominio da
variancia genotipica para os caracteres peso médio do fruto (FW), espessura da polpa (PT),
solidos soluveis (SS) e produtividade (YD), ao passo que para a firmeza da polpa (PF)
verificou-se predominancia da variancia residual (Figura 1). A magnitude do componente de
variancia da interacdo G x A foi maior para a firmeza da polpa (PF) em relacdo aquela

observada para a produtividade (YD).
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Tabela 1. Teste LRT, estimativas de componentes de variancia, herdabilidade, acuracia,
coeficiente de determinacdo da interacdo G x A, correlagdo genética, coeficiente de variagdo e
média de caracteres de producgéo e qualidade de frutos em linhagens do Tipo ‘Tigre’ avaliadas
em dois experimentos.

Efeito Caracteres
FW PT PF SS YD
Completo -332,64 -140,09 52,49 203,07 793,40
Genotipo -262,98" -81,54™ 57,95 238,19 809,54™
G xA -332,63 -140,08 61,93 203,18™ 803,75
VZg 0,127 0,296 0,188 1,863 66,765
VZca 0,019 0,001 0,140 0,029 18,245
V% 0,127 0,074 0,289 0,779 35,319
h%e 0,975 0,959 0,614 0,928 0,816
As 0,988 0,979 0,784 0,963 0,904
C%a 0,001 0,002 0,227 0,011 0,152
R 0,998 0,998 0,573 0,985 0,785
CVe
CV (%) 18,88 9,490 21,588 13,000 22,179
Média 0,73 2,868 2,494 6,787 26,796

V2s: Variancia genotipica; VZa: Variancia da interacdo gendtipos por ambientes; V2%: Variancia do
erro experimental; h%: Herdabilidade média; As: Acurécia seletiva; C%ca: Coeficiente de determinagédo
da interacdo; r: Correlagdo genotipica entre todos os ambientes. FW: Peso médio do fruto, em kg; PT:
Espessura da polpa, em cm; PF: Firmeza da polpa, em Kgf; SS: Sélidos sollveis, em %; YD:
Produtividade, em Mg. ha.

100%
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Figura 1. Contribuicdo percentual dos componentes de variancia genotipica, da interacdo
genotipo por ambientes e residual caracteres de producdo e qualidade de frutos em linhagens
do Tipo ‘Tigre’ avaliadas em dois experimentos. FW: Peso médio do fruto, em kg; YD:
Produtividade, em Mg. ha; SS: Sélidos sollveis, em %; PT: Espessura da polpa, em cm; e
PF: Firmeza da polpa, em Kgf.
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3.2  Correlagdo entre caracteres e Divergéncia genética

Na Figura 2a, estdo as correlagdes dos valores genotipicos entre os caracteres de
producao e qualidade de frutos em linhagens do Tipo ‘Tigre’ avaliadas em dois experimentos.
As estimativas significativas variaram 0,44 a 0,91.

A espessura da polpa (PT) apresentou estimativa elevada do coeficiente de correlagéo
com o peso médio do fruto (FW) e produtividade (YD) e valor moderado com sdlidos
sollveis (SS). O peso médio do fruto (FW) correlacionou-se moderada e positivamente com a
produtividade (YD) e s6lidos soluveis (SS) (Figura 2a).

No que concerne a andlise de componentes principais (ACP), observou-se que 0
primeiro componente principal explicou 58,2% da variacdo total, ao passo que o segundo
explicou 23%. Portanto, os dois primeiros componentes principais explicaram conjuntamente
81,2% da variagdo total (Figura 2b).

As variaveis espessura da polpa (PT), peso médio do fruto (FW) e produtividade
(YD), nesta ordem, foram aquelas que mais contribuiram para o primeiro componente
principal, ao passo que as variaveis firmeza da polpa (PF) e so6lidos soltveis (SS) foram
aquelas associadas ao segundo componente principal.

Verificou-se a formacdo de dois grupos de genétipos na ACP, sendo o primeiro
composto pelos genotipos ‘Timeless’ e TC-22, e 0 segundo, pelos demais genoétipos. O
hibrido ‘Timeless’ destacou-se com elevada média genotipica para solidos sollveis e firmeza
de polpa, ao passo que a linhagem TC-22 sobressaiu para a produtividade (YD), espessura de
polpa (PT), peso médio do fruto (FW) e solidos soltveis (SS) (Figura 2b). As demais
linhagens apresentaram variacdo para todas as variaveis, especialmente para peso médio do
fruto (FW) e produtividade (YD).

As maiores distancias euclidianas foram observadas quando estava envolvida a
linhagem TC-22 ou o hibrido ‘Timeless’ em relagao aos demais gendtipos (Figura 3a). A
maior distancia foi verificada entre o genitor GW-180 e a linhagem TC-22. Este fato
contribuiu para que no agrupamento UPGMA fossem formados dois grupos de genétipos, o
primeiro por ‘Timeless’ e TC-22, e 0 segundo pelos demais genotipos (Figura 3b), ratificando
0 agrupamento da analise ACP apresentado na Figura 2b. O agrupamento UPGMA pode ser
considerado de alta qualidade, uma vez que a correlacdo entre a matriz de distancias original e

a matriz final, denominada matriz cofenética, foi superior a 0,80 (p< 0,01).
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Figura 2. (a) Correlagdes dos valores genotipicos entre os caracteres de producdo e qualidade de
frutos em linhagens do Tipo ‘Tigre’ avaliadas em dois experimentos. (b) Dispersdao dos
genotipos em funcdo dos escores dos dois primeiros componentes principais. FW: Peso médio
do fruto, em kg; YD: Produtividade, em Mg.ha-1; SS: Solidos soluveis, em %; PT: Espessura da
polpa, em cm; e PF: Firmeza da polpa, em Kgf.
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3.3 Andlise Fatorial

Na analise fatorial para os métodos MGIDI e FAI-BLUP, o primeiro componente
principal (A=2,85) explicou 56,9% da varia¢do, enquanto o segundo componente (A2 =1,09)
explicou 21,8%, totalizando 78,7% da variagao total.

Na Tabela 2, estdo os resultados da andlise de fatorial concernente aos indices de
distancia de ideOtipo de genotipo multicaracteristica e FAI-BLUB. Os caracteres foram
agrupados em dois fatores, com a comunalidade média igual a 0,79. A comunalidade média
explicou uma alta proporcdo da variagdo total observada. Os caracteres peso do fruto,
espessura da polpa, sélidos sollveis constituiram o primeiro fator, enquanto a firmeza da

polpa constituiu o segundo fator.

Tabela 2. Variancia explicada, cargas fatoriais apds rotacdo varimax e comunalidades obtidas
na analise fatorial para caracteres de producdo e qualidade de frutos em linhagens do Tipo
‘Tigre’ avaliadas em dois experimentos.

Variavel Fatores Comunalidade
1° 2°
Fw -0,91 0,03 0,83
PE -0,96 0,08 0,92
PT 0,11 -0,93 0,87
SS -0,66 -0,41 0,61
YD -0,80 0,26 0,71
Média 0,79

FW: Peso médio do fruto, em kg; PT: Espessura da polpa, em cm; PF: Firmeza da polpa, em
Kgf; SS: Slidos sollveis, em %; YD: Produtividade, em Mg ha™*

3.4  Ganhos de selecdo e geno6tipos selecionados

Na Tabela 3, estdo a media original, médias apds a selecdo e ganhos genéticos em
porcentagem de ganho genético para os métodos MGIDI e FAI-BLUP, considerando 0s
caracteres avaliados. Verificou-se que a média de selecdo para os caracteres peso do fruto,
espessura da polpa, sélidos soltveis e produtividade foi superior no método MGIDI quando
comparadas aquelas do método FAI-BLUP. Por consequéncia, 0s ganhos percentuais com a

selecdo nos referidos caracteres foram superiores no metodo MGIDI.
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Tabela 3. Média original, médias apds a selecdo e ganhos genéticos percentuais obtidos pelos
métodos MGIDI e FAI-BLUP considerando caracteres de producéo e qualidade de frutos em
linhagens do Tipo ‘Tigre’ avaliadas em dois experimentos.

Variavel Fator Xo XsMaGIDI) XsrarBLup)  GSmveipy  GSrai
FW 1 0,72 1,25 0,92 72,5 26,36
PF 1 2,87 3,45 3,06 20,5 6,86
PT 2 2,50 2,87 3,05 14,9 22,12
SS 1 6,79 8,00 7,56 17,8 11,37
YD 1 26,87 31,60 26,89 18,1 0,39

FW: Peso médio do fruto, em kg; PT: Espessura da polpa, em cm; PF: Firmeza da polpa, em
Kgf; SS: Solidos sollveis, em %; YD: Produtividade, em Mg.ha™.

Considerando uma intensidade de selecdo de 15%, foram observados ganhos com a
selecdo para todos os caracteres. No caso do indice MGIDI, os ganhos variaram de 14,9%
para espessura de polpa (PT) a 72,5% para o peso médio do fruto (FW). Para o caso do indice
FAI-BLUP, os ganhos variaram de 0,39% para a produtividade (YD) a 26,36% para 0 peso
médio dos frutos (FW).

Os genotipos selecionados pelo método MGIDI foram o genitor ‘Timeless’ e as
linhagens TC-22, TC-02 e TC-14 (Figura 4a), ao passo que 0s gendtipos selecionados no
método FAI-BLUP foram ‘Timeless’, TC-03, TC-02 e TC-14 (Figura 4b).

Nessa intensidade de selecdo, a coincidéncia de genotipos selecionados nos dois
métodos foi 75%, ou seja, dos quatro genotipos selecionados, trés foram comuns nos dois
métodos. Na Figura 5, observa-se que o nimero de genotipos coincidentes selecionados nos
dois indices é diretamente proporcional ao nimero de gendétipos selecionado com estimativa
de coeficiente de correlacdo de 5 = 0,996 (p < 0,01) (Figura 4).

Considerando a correlacdo de Spearman para a classificacdo dos genétipos nos dois
indices (Tabela 4), a estimativa foi 0,81 (p < 0,01), indicando que a selecdo dos genoétipos

pelos dois indices foi muito semelhante.
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Figura 4. Classificagcdo de linhagens e linhagens selecionadas (em vermelho) em ordem
crescente para o indice de distancia de idedtipo de genotipo multicaracteristica (a) e indice
FAI-BLUB. O circulo vermelho representa o ponto de corte de acordo com a pressdo de

selecdo.
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Figura 5. Ndmero de gendtipos coincidentes (NGC) em funcdo do nimero de gendtipos
selecionados (NGS) pelos indices MGDI e FAI-BLUP.

Tabela 4. Classificacdo segundo os indices MGDI e FAI-BLUP e predicbes de médias
genotipicas de caracteres de produgdo e qualidade de frutos em linhagens do Tipo ‘Tigre’ e

seus genitores.

Genétipo Classificagdo w+g)

MGDI  FAI-BLUP FW PT PE sSS YD

TC-01 4 3 1,35 3,78 1,98 7,99 35,23
TC-02 3 2 0,83 2,80 3,12 7,18 26,90
TC-03 11 9 0,87 2,89 2,99 8,90 24,29
TC-04 25 24 0,70 2,97 2,31 9,13 27,07
TC-05 9 7 0,75 2,62 2,40 6,68 20,83
TC-06 23 22 0,75 2,95 2,37 9,02 28,82
TC-07 7 6 0,65 2,61 2,56 6,58 25,67
TC-08 12 11 0,52 2,52 2,88 8,59 30,04
TC-09 16 16 0,77 3,04 2,17 9,67 19,52
TC-10 19 19 0,56 2,82 2,41 8,82 22,35
TC-11 22 21 0,67 3,00 2,45 7,38 27,33
TC-12 18 20 0,43 2,44 2,35 8,75 20,06
TC-13 5 4 0,47 2,35 2,72 8,44 19,70
TC-14 15 15 0,62 2,75 2,82 9,01 23,95
TC-15 8 10 0,50 2,73 2,49 8,61 28,37
TC-16 5 0,55 2,45 2,99 8,68 19,83
TC-17 17 17 0,52 3,06 2,58 9,20 31,57
TC-18 10 8 0,65 2,94 2,09 9,83 23,68
TC-19 14 14 0,68 3,04 2,27 9,49 24,99
TC-20 24 23 0,57 2,77 2,43 8,93 23,13
TC-21 2 26 0,58 2,44 2,52 7,27 20,49
TC-22 13 12 1,96 4,31 2,10 10,76 42,99
TC-23 20 18 0,68 2,96 2,19 9,39 44,41
TC-24 1 1 0,76 3,04 2,13 8,64 39,04
GW-180 26 25 0,16 1,45 2,27 8,40 14,03
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‘Timeless’ 21 13 1,35 3,81 3,27 13,15 32,41

FW: Peso médio do fruto, em kg; PT: Espessura da polpa, em cm; PF: Firmeza da polpa, em
Kgf; SS: Solidos soltveis, em %; YD: Produtividade, em Mg.ha™.
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4 DISCUSSAO

Em ensaios de avaliacdo de cultivo e uso, uma preocupacéo inicial é a qualidade dos
ensaios. A acuracia seletiva pode ser utilizada como medida de precisdo dentro do contexto
dos modelos mistos. A acurécia seletiva refere-se a correlacdo entre o valor genotipico
verdadeiro do tratamento genético e aquele estimado ou predito a partir das informac6es dos
experimentos (Resende; Duarte, 2007). Considerando a classificacdo dos referidos autores,
conforme a magnitudes das acuracias, a precisdo para todos os caracteres avaliados &€ muito
alta (> 0,90), com exce¢ao da firmeza da polpa (PF), cuja caracteristica ¢ considerada alta (>
0,70), como mostra a Tabela 1. Assim sendo, pode-se verificar que 0s ensaios foram
conduzidos com alta precisdo experimental.

A significancia do efeito genotipico para todas as caracteristicas avaliadas na anélise
conjunta dos dois experimentos indica a existéncia de variabilidade genética no grupo de
linhagens e a possibilidade de selecdo de gendtipos superiores de meldo do tipo Tigre. As
estimativas de herdabilidade obtidas indicam importante contribuicdo da variancia genotipica
a variacdo total observada para o conjunto de caracteristicas. Além disso, as estimativas
obtidas para a acuracia expressam alta correlacdo entre valores genéticos previstos e
observados (Lima et al., 2022; Resende; Duarte, 2007).

Ressalta-se que, embora tenha sido detectada, a variabilidade genética nos caracteres
avaliados ndo permitiu a discriminacdo dos genotipos em muitos grupos, conforme o estudo
da divergéncia genética, uma vez que apenas dois grupos de gendtipos foram formados, tendo
em um dos grupos locados praticamente todos os genotipos estudados. Todavia, mesmo
assim, é possivel obter ganhos genéticos selecionando no grupo linhagens desta populacao.

Considerando a variabilidade genética presente, o conhecimento da varia¢do conjunta
entre os caracteres de importancia econdémica € fundamental na definicdo de estratégias no
processo seletivo, que podem ser desenhadas para a selecdo de gendétipos superiores. Nesse
sentido, as estimativas do coeficiente de correlacdo obtidas neste trabalho indicam a
existéncia de alta associagdo linear entre a espessura da polpa (PT) com o peso médio do fruto
(FW) e produtividade (YD) e intermediaria com sélidos soltveis (SS). Por outro lado, o peso
médio do fruto (FW) correlacionou-se positivamente com a produtividade (YD) e solidos
sollveis (SS). AssociacOes positivas entre variaveis permitem que a selecéo indireta possa ser
uma estratégia a ser executada, definindo-se a variavel com a maior facilidade de
fenotipagem. Neste caso, considerando que as correlagcbes significativas foram todas

positivas, é possivel obter genotipos com elevadas produtividade e qualidade de frutos.
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Por outro lado, conhecendo a estrutura da relagdo entre os caracteres, a utilizacdo de
indices de selecdo é uma estratégia eficiente porque permite combinar multiplas informacdes,
para que seja possivel selecionar com base em um complexo de varidveis reunindo diversos
atributos de interesse econdémico. Neste contexto, diversas propostas de indices de selecao
tém sido apresentadas, desde os classicos indices de Smith (1936) e Hazel (1943) até
metodologias mais recentes. Dentre as mais recentes, destacam-se os indices multivariados de
FAI-BLUP (Factor analysis and genotype-ideotype design) (Rocha et al., 2018) e MGIDI
(Multi-trait Genotype-ldeotype Distance Index) (Olivoto; Nardino, 2020). Ambos os indices
exigem a aplicacdo de uma andlise fatorial, um método eficaz que ajusta os gendtipos
observados por fatores latentes ndo observados, maximizando a variancia comum entre
gendtipos correlacionados. Esses indices ndo exigem a necessidade de estabelecer pesos
econémicos. Além disso, no caso do indice MGIDI, ha a vantagem da sua capacidade de lidar
com a muticolinearidade. No presente estudo, ndo se verificou elevada muticolinearidade na
matriz de corelacéo.

Os ganhos com a selecdo utilizando o indice MGIDI foram maiores quando
comparados aqueles obtidos pelo método FAI-BLUP em todos os caracteres, com excecao da
espessura da polpa. Utilizando cinco indices e a intensidade de 20% para selecionar gendtipos
de trigo, Casagrande et al. (2022) observaram que o indice FAI-BLUP forneceu as menores
estimativas de GS% considerando a soma total, corroborando os resultados do presente
trabalho.

N&o obstante os maiores ganhos genéticos observados no indice MGIDI, verificou-se
alta coincidéncia de gendtipos selecionados nos dois métodos (75%), ou seja, dos quatro
genotipos selecionados, trés foram comuns nos dois métodos. Os genotipos selecionados pelo
método MGIDI foram o genitor ‘Timeless’ e as linhagens TC-22, TC-02 e TC-14, enquanto
0s gendtipos selecionados no método FAI-BLUP foram ‘Timeless’, TC-03, TC-02 e TC-14.
Em adicdo, a correlacdo entre os ordenamentos nos dois métodos foi elevada (> 0,80) e
positiva.

O mercado de meloeiro tem uma tendéncia para a diversificacdo nos préximos anos.
Com efeito, programas de melhoramento capazes de gerar novos tipos de meldao séo
necessarios e relevantes. No caso da Universidade Federal Rural do Semi-arido (UFERSA),
varios programas paralelos tém sido realizados para gerar diferentes tipos de meldo para
atender a varios nichos de mercado. Dentre eles, 0 meldo denominado de Tigre, oriundo do
cruzamento entre ‘Timeless’ ¢ GW-180, tem potencial para sucesso inovador. O referido tipo

de meldo tem como principais caracteristicas de seu fruto a casca de coloracdo laranja com
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manchas amarelas pardas e polpa salmdo e formato arredondado. Além disso, os frutos
herdaram as nervuras do genitor ‘Timeless’ e o formato arredondado do genitor GW-180.

Do ponto de vista pragmatico, diante do resultado do presente trabalho, serdo
executadas trés estratégias com as linhagens selecionadas TC-02, TC-03, TC-14 e TC-22. Na
primeira, as linhagens serdo autofecundadas para a obtencdo da geracdo F7 e avaliadas em
condigdes de campo e manejo em algumas propriedades do setor produtivo visando a
selecionar aquela mais promissora. Na segunda, as linhagens serdo intercruzadas para gerar
uma populacdo base da qual serdo selecionados frutos sem nervuras, alta produtividade,
tamanho até 1,5 kg, além da qualidade, especialmente solidos soltveis (> 11%). Na Gltima
estratégia, as linhagens serdo reunidas para formar uma variedade de polinizacdo aberta que

sera avaliada pelo setor empresarial e pelo pequeno produtor.
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5 CONCLUSOES

A selecdo baseada no indice MGIDI proporciona maior ganho com a selecdo para a
produtividade (YD), peso médio do fruto (FW), firmeza da polpa (PF) e solidos soltveis (SS)
do que aquela realizada com o indice FAI-BLUP.

Considerando os dois métodos, as linhagens mais promissoras para as etapas
subsequentes do programa de melhoramento para meldo do tipo Tigre sdo TC-02, TC-03, TC-
14e TC-22.
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