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SELEÇÃO DE DESCRITORES MORFOAGRONÔMICOS, DIVERSIDADE 

GENÉTICA E ESTABELECIMENTO DE COLEÇÃO NUCLEAR EM MAMOEIRO 

 

 

Autora: Gilmara Alvarenga Fachardo Oliveira 
Orientador: Dr. Carlos Alberto da Silva Ledo 
 

RESUMO: Uma alternativa para aumentar o uso da variabilidade genética presente 

nos bancos de germoplasma e favorecer as atividades relacionadas ao 

melhoramento das culturas, é a formação de coleções nucleares. Trata-se de um 

grupo limitado de acessos oriundos de uma coleção de germoplasma, que 

representa grande parte da variabilidade genética existente na coleção completa. 

Assim, o objetivo desse estudo foi caracterizar, por meio de 35 descritores 

quantitativos e 35 descritores qualitativos, os 94 acessos de mamoeiro 

pertencentes ao banco ativo de germoplasma (BAG-Mamão) da Embrapa 

Mandioca e Fruticultura para posterior seleção dos descritores mais informativos, 

análise de diversidade genética e estabelecimento de uma coleção nuclear.  Dos 

70 descritores avaliados, 23 descritores quantitativos e 17 descritores qualitativos 

foram selecionados por se apresentaram mais informativos. Foram formados três 

grupos com 38, 39 e 17 acessos, respectivamente, onde os grupos 1 e 3 se 

apresentaram mais divergentes e os grupos 1 e 2 mais similares. Os descritores 

quantitativos relacionados aos frutos foram os que mais contribuíram para detectar 

a diversidade genética existentes entre os acessos. Para estabelecimento da 

coleção nuclear, dois diferentes algorítimos foram utilizados, MSTRAT e 

PowerCore, selecionando 30 (31,91%) e 37 (39,36%) acessos, respectivamente. 

Houve coincidência na seleção de 24 acessos e com a união dos resultados 

(MSTRAT + PowerCore), 43 diferentes acessos foram selecionados. Ao serem 

analisados, apresentaram maior retenção da variabilidade genética presente na 

coleção completa (MD=3,99%, VD=24,59%, CR=83,23% e VR=101,38). A redução 

de 54,26% dos acessos facilitará os procedimentos clássicos de melhoramento 

genético, permitindo maior versatilidade e dinamismo aos trabalhos envolvendo a 

cultura.  

Palavras chave: Carica papaya L., melhoramento vegetal, recursos genéticos. 



SELECTION OF MORFOAGRONOMIC DESCRIPTORS, GENETIC DIVERSITY 

AND ESTABLISHMENT OF CORE COLLECTION IN PAPAYA 

 

 

Author: Gilmara Alvarenga Fachardo Oliveira 

Adviser: Dr. Carlos Alberto da Silva Ledo 

 

 

ABSTRACT: An alternative to increase the use of the genetic variability present in 

the germplasm banks and to favor the activities related to crop improvement, is the 

formation of nuclear collections. It is a limited group of accesses originating from a 

collection of germplasm, which represents a large part of the genetic variability in 

the complete collection. Thus, the objective of this study was to characterize, 

through 35 quantitative descriptors and 35 qualitative descriptors, the 94 accessions 

of papaya belonging to the active germplasm bank (BAG-Mamão) of Embrapa 

Mandioca and Fruticultura for later selection of the most informative descriptors, 

analysis of genetic diversity and establishment of a nuclear collection. Of the 70 

descriptors evaluated, 23 quantitative descriptors and 17 qualitative descriptors 

were selected because they were more informative. Three groups were formed with 

38, 39 and 17 accesses, respectively, where groups 1 and 3 were more divergent 

and groups 1 and 2 were more similar. The quantitative descriptors related to fruits 

were the ones that contributed the most to detect the genetic diversity between the 

accessions. To establish the nuclear collection, two different algorithms were used, 

MSTRAT and PowerCore, selecting 30 (31.91%) and 37 (39.36%) accesses, 

respectively. There was a coincidence in the selection of 24 accessions and with 

the union of the results (MSTRAT + PowerCore), 43 different accessions were 

selected. When analyzed, they presented greater retention of the genetic variability 

present in the complete collection (MD = 3.99%, RV = 24.59%, CR = 83.23% and 

RV = 101.38). The reduction of 54.26% of the accesses will facilitate the classic 

procedures of genetic improvement, allowing more versatility and dynamism to the 

works involving the culture. 

Keywords: Carica papaya L., plant breeding, genetic research management. 

 

 



REFERENCIAL TEÓRICO 

 

Centro de origem e aspectos botânicos 

Segundo Badillo (1993), o mamoeiro é uma planta tipicamente tropical com 

seu centro de origem na Bacia Amazônica Superior, onde sua diversidade genética 

é máxima. Pertence à família Caricaceae, que compreende 35 espécies 

distribuídas em seis gêneros, sendo Carica (1 espécie), Horovitzia (1 espécie), 

Jacaratia (7 espécies), Jarilla (3 espécies), Vasconcellea (21 espécies) e 

Cylicomorpha (2 espécies) (VAN DROOGENBROECK et al., 2004). 

As espécies pertencentes ao gênero Vasconcellea são consideradas 

importantes repositórios de genes de interesse ao melhoramento do mamoeiro, 

principalmente em relação à resistência a doenças (DREW et al., 1998). O principal 

centro de origem do gênero é o Equador, onde estão cerca de 70% das espécies 

descritas (VAN DEN EYNDEN et al., 1999). A espécie do gênero Horovitzia é 

originária do México; as espécies do gênero Jarilla são endêmicas do sul do México 

e Guatemala, e as espécies do gênero Jacaratia são originárias da América do Sul 

(BADILLO, 2000). 

O mamoeiro cultivado comercialmente (Carica papaya L.) pertence à classe 

Dicotyledoneae, subclasse Archichlamydeae, ordem Violales, subordem 

Caricineae, família Caricaceae e gênero Carica (COSTA; PACOVA, 2003).  

Considerada uma planta perene, apresenta raiz pivotante e ramificações 

laterais. O caule é do tipo herbáceo lenhoso, fistuloso nas regiões dos entrenós, 

suculento, ereto, contendo numerosas cicatrizes foliares, terminando com um grupo 

denso de grandes folhas na região apical. As folhas são alternadas com grandes 

limbos foliares. Os pecíolos são longos, fistulosos e cilíndricos. O embrião é reto, 

com cotilédones ovóides e achatados, circundados por endosperma carnoso, rico 

em ácidos graxos. A germinação é relativamente rápida e epígea (BADILLO, 1993). 

Segundo o MAPA (2018), a disponibilidade de água, temperatura e umidade 

relativa do ar são os elementos climáticos que mais influenciam o cultivo do 

mamoeiro. As condições ideais para o bom desenvolvimento da cultura são 

precipitações pluviométricas de 1.500 mm anuais, bem distribuídas, temperatura 

média anual de 25°C e umidade relativa entre 60 e 85%. Os solos mais indicados 

para o plantio são aqueles com textura média, profundos, permeáveis e com bom 

teor de matéria orgânica.
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Biologia reprodutiva 

São observadas três diferentes formas florais no mamoeiro: flores 

masculinas, femininas e hermafroditas (Figura 1).  

 

 

Figura 1: Formas florais do mamoeiro: flores masculinas (A), femininas (B) e 

hermafroditas (C). 

 

O formato do fruto está intimamente relacionado com o sexo das flores. As 

plantas masculinas, esporadicamente, produzem frutos e quando o fazem, não 

apresentam valor comercial. As plantas femininas possuem frutos de baixo valor 

comercial por apresentarem formato arredondado ou ligeiramente ovalado. Já as 

plantas hermafroditas produzem frutos alongados e cilíndricos que são valorizados 

no mercado, sendo estas utilizadas na maioria dos plantios comerciais (COSTA; 

PACOVA, 2003). 

A expressão sexual nas plantas é controlada por um único gene que possui 

três formas alélicas (m, M1 e M2). As plantas masculinas e hermafroditas são 

heterozigotas para os alelos M1 e M2, respectivamente. As plantas femininas são 

homozigotas para o alelo m. Assim, as combinações genotípicas encontradas no 

mamoeiro são: M1m (plantas masculinas), M2m (plantas hermafroditas) e mm 

(plantas femininas). As combinações M1M1 e M2M2 são letais (HOFMEYR, 1967). 

No cruzamento entre flor hermafrodita x flor feminina, as sementes produzidas 

deverão dar origem a 50% de plantas hermafroditas e 50% de plantas femininas. 

As sementes oriundas do cruzamento entre flor masculina x flor hermafrodita 

produzirão uma geração de descendentes em uma proporção de aproximadamente 

33% de plantas hermafroditas, 33% de plantas masculinas e 33% de plantas 

femininas. O cruzamento entre flor feminina x flor masculina produzirá sementes 

que irão originar 50% de plantas masculinas e 50% de plantas femininas, 

aproximadamente. Já no cruzamento entre flores hermafroditas, na qual é o 
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desejável em condições de cultivos comerciais, é esperado que as sementes 

produzam 66% de plantas hermafroditas e 33% de plantas femininas.  

 

Importância socioeconômica 

O mamoeiro é uma das fruteiras mais cultivadas e consumidas nas regiões 

tropicais e subtropicais do mundo, com grande expressão econômica dentre as 

espécies tropicais (CHEN et al., 1991). Sua exploração comercial no Brasil teve 

início no estado de São Paulo, nos anos 60 (RUGGIERO et al., 2011). O país se 

destaca como segundo maior produtor da fruta, sendo apenas superado pela Índia, 

com produção de 1,05 e 5,94 milhões de toneladas em 2017, respectivamente 

(FAO, 2019). O Espírito Santo se destacou, entre os estados brasileiros, com uma 

produção de 317.754 toneladas no ano agrícola de 2017, seguido pelo Rio Grande 

do Norte com 288.141 toneladas, Bahia com 232.406 toneladas e Ceará com 

41.497 toneladas (IBGE, 2019). 

O crescimento do agronegócio do mamão no Brasil tem sido favorecido por 

um desenvolvimento tecnológico crescente, o que aumenta o potencial brasileiro 

de exportação da fruta. Segundo a BRAPEX (2019), o mamão brasileiro tem sido 

amplamente solicitado no mercado internacional, apresentando recorde no 

crescimento das exportações em 2018. O esperado para 2019 é de manutenção 

das exportações, uma vez que a demanda da União Europeia tem sido constante. 

Além da expressiva importância econômica para o Brasil, os plantios de 

mamoeiro possuem grande relevância social, uma vez que absorve mão-de-obra 

durante o ano todo devido à necessidade relevância social de manejo constante.  

 

Variedades utilizadas nos plantios comerciais 

As variedades de mamoeiros mais cultivadas no Brasil são classificadas em 

dois grupos: Solo e Formosa. As variedades do grupo Solo são representadas por 

linhagens (Sunrise Solo e Golden) que produzem frutos pequenos, casca lisa, polpa 

vermelho-alaranjada e peso médio variando de 450 a 600g (RUGGIERO et al., 

2011). 

Em relação ao grupo Formosa, as variedades utilizadas nos plantios 

correspondem a híbridos F1 (Tainung nº1 e Calimosa). Seus frutos apresentam 

polpa avermelhada e chegam a pesar entre 0,900 e 1,100 kg, apresentando maior 



4 

aceitação nos mercados interno e externo (BRAPEX, 2019; DANTAS; OLIVEIRA, 

2009). 

O número reduzido de variedades de mamoeiro utilizadas nos plantios 

comerciais provoca uma maior vulnerabilidade das plantas às doenças e alterações 

climáticas, dificultando assim a expansão das lavouras (DIAS; OLIVEIRA; 

DANTAS, 2011). 

 

Caracterização dos recursos genéticos  

A caracterização do germoplasma pode ser realizada utilizando lista de 

descritores morfológicos, agronômicos, marcadores moleculares, bioquímicos e 

citogenéticos. No caso do mamoeiro, um conjunto de 62 descritores morfológicos e 

agronômicos tem sido utilizada para a caracterização de acessos de germoplasma 

e cultivares (DANTAS et al., 2000). A seleção desses descritores ocorreu a partir 

dos “Descritores para papaya”, estabelecidos pelo ex- International Board for Plant 

Genetic Resources - IBPGR (IBPGR, 1988), mediante trabalho desenvolvido por 

Pinto (1999), onde 20 acessos do Banco Ativo de Germoplasma de Mamão (BAG-

Mamão) da Embrapa Mandioca e Fruticultura foram caracterizados, utilizando 15 

descritores vegetativos, 36 descritores da inflorescência e fruto, 6 descritores 

relativos à semente e 5 referentes à composição química dos frutos.  

A partir da caracterização dos acessos, é possível quantificar a diversidade 

genética, selecionar os descritores mais informativos, analisar as relações 

genéticas existentes entre os genótipos, além de direcionar cruzamentos visando 

explorar a heterose encontrada, o que contribuirá para a sustentabilidade da cultura 

do mamoeiro.  

 

Coleção nuclear 

O estabelecimento de coleções nucleares tem sido uma alternativa para 

aumentar o uso da variabilidade presente nos bancos de germoplasma 

(SIVALINGAM et al., 2014). Segundo Brown (1989), as coleções nucleares são 

formadas por um grupo limitado de acessos oriundos de uma coleção de 

germoplasma, que representam a variabilidade genética da coleção completa. Por 

se tratar de um número reduzido de acessos, sua utilização, conservação e manejo 

são facilitados e os acessos podem ser melhor caracterizados e utilizados nos 

programas de melhoramento. 
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Seleção de descritores morfoagronômicos para caracterização de 

germoplasma de mamoeiro 

 

 

Resumo: O objetivo deste trabalho foi selecionar os descritores morfoagronômicos 

com maior relevância para discriminação dos acessos que compõe o banco ativo 

de germoplasma de mamoeiro (BAG-Mamão) da Embrapa Mandioca e Fruticultura. 

Foram avaliados 70 descritores (35 quantitativos e 35 qualitativos) relacionados à 

planta, folhas, flores, frutos e sementes em 94 acessos de mamoeiro.  Os 

descritores quantitativos foram submetidos à análise de componentes principais e 

o descarte dos descritores redundantes foi baseado nas informações obtidas pelos 

métodos de seleção direta e diagnóstico de multicolinearidade. A combinação das 

informações de ambos os métodos permitiu uma redução de 12 (34,28%) 

descritores quantitativos a serem utilizados para uma descrição eficiente dos 

genótipos de mamoeiro. Para a seleção dos descritores qualitativos, foi utilizado o 

coeficiente de entropia de Shannon, por meio do qual 18 (51,43%) dos 35 

descritores foram selecionados para descarte por apresentarem nível de entropia 

inferior a 0,50. Pelo heatmap obtido, considerando os descritores quantitativos (23 

descritores) e qualitativos (17 descritores) selecionados, foi possível observar uma 

grande variação na intensidade das cores, confirmando a dissimilaridade existente 

entre os acessos. Sendo assim, foi possível o descarte de 42,86% dos descritores 

usualmente empregados na caracterização dos acessos de mamoeiro sem perdas 

significativas de informações sobre a variabilidade genética existente entre os 

acessos.  

 

 

Palavras-chave: Carica papaya L., recursos genéticos, pré-melhoramento. 
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Selection of morphoagronomic descriptors for the characterization of 

papaya germplasm 

 

 

Abstract: The objective of this work was to select the most informative 

morphoagronomic descriptors to discriminate accessions of the papaya germplasm 

bank (BAG-Papaya) of Embrapa Mandioca e Fruticultura. Seventy descriptors (35 

quantitative and 35 qualitative) related to plant, leaves, flowers, fruits and seeds 

were evaluated in 94 accessions of papaya. Data from the quantitative descriptors 

were submitted to principal components analysis and the discarding of the 

redundant descriptors was based on the information obtained by the direct selection 

and multicollinearity diagnostic methods. The combination of the results from both 

methods allowed a reduction of 12 (34.28%) quantitative descriptors to be used for 

an efficient characterization of papaya genotypes. For the selection of qualitative 

descriptors, the Shannon entropy coefficient was used, in which 18 (51.43%) of the 

35 descriptors presented an entropy level lower than 0.50, so that, they were 

disposal. Based on the heat map, considering the quantitative (23 descriptors) and 

qualitative descriptors (17 descriptors) selected, it was possible to observe a great 

variation in the intensity of the colors, confirming the dissimilarity between the 

accessions. Thus, it was possible to discard 42.86% of the descriptors usually used 

in the characterization of the accessions of papaya without significant loss of 

information about the genetic variability existing between the accessions. 

 

 

Keywords: Carica papaya L., plant genetic sources, pre-breeding. 
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INTRODUÇÃO 

 

O mamoeiro cultivado comercialmente é denominado Carica papaya L. e 

pertence à classe Dicotyledoneae, subclasse Archichalamydea, ordem Violales, 

subordem Caricineae, família Caricaceae e gênero Carica (BADILLO, 1993). Trata-

se de uma cultura de grande importância econômica para o Brasil, sendo o país 

classificado como segundo maior produtor da fruta em 2016, com produção 

estimada de 1,05 milhões de toneladas (FAO, 2019). Os estados do Espírito Santo, 

Rio Grande do Norte, Bahia e Ceará se destacaram no cultivo da fruta no referido 

ano, com produção de 317.754, 288.141, 232.406 e 41.497 toneladas, 

respectivamente (IBGE, 2019). É uma espécie frutífera tropical consumida em todo 

o mundo, com sabor agradável e grandes propriedades nutricionais e 

farmacológicas (BADILLO, 2000; OLIVEIRA; VITÓRIA, 2011; RIVERA-

PASTRANHA; YAHIA; GONZÁLEZ-AGUILAR, 2010). 

A sustentabilidade e expansão da cultura do mamoeiro dependem do 

desenvolvimento de novos genótipos. No Brasil, três instituições se destacam na 

busca pela mudança deste cenário: a Universidade Estadual do Norte Fluminense 

Darcy Riberio (UENF), a Embrapa Mandioca e Fruticultura (CNPMF) e o Instituto 

Capixaba de Pesquisa, Assistência Técnica e Extensão Rural (INCAPER). Tais 

instituições têm concentrado esforços ao longo dos últimos anos para a obtenção 

de linhagens e híbridos de alto desempenho (CORTES et al., 2018; OLIVEIRA et 

al., 2012; MADROÑERO et al.; 2018). No entanto, embora exista uma gama de 

variedades disponíveis para comercialização e plantio, a adoção para cultivo por 

meio dos produtores é restrita (DIAS; OLIVEIRA; DANTAS, 2011). 

Direcionar esforços para pesquisas com o mamoeiro é fundamental para o 

país, pois os programas de melhoramento genético podem contribuir de forma ativa 

no desenvolvimento de variedades adaptadas às diversas regiões produtoras, com 

alta produtividade, resistência a pragas e doenças e que atendam às exigências do 

mercado interno e externo (RAMOS et al., 2014). Para isso, explorar a variabilidade 

genética presente nos acessos que compõe o banco ativo de germoplasma (BAG) 

pode ser uma estratégia eficiente, resultando em ganhos no processo de seleção. 

A caracterização dos bancos ativos de germoplasma deve ser realizada a 

partir da avaliação das características que descrevem e diferenciam os acessos 

que os compõe (ALMEIDA et al., 2005). Especificamente no caso do mamoeiro, 



11 

uma lista com diversos descritores relacionados a caracteres de planta, flor, fruto e 

semente tem sido utilizada para a caracterização dos acessos (DANTAS et al., 

2000). Essa etapa exige o registro de um grande número de observações, tornando 

a tarefa laboriosa e de alto custo. Neste sentido, a redução do número de 

características avaliadas durante a caracterização dos acessos pode melhorar a 

eficiência e reduzir custos. 

Diversos estudos têm sido realizados para seleção de descritores mais 

informativos, a fim de possibilitar a distinção dos acessos em bancos de 

germoplasma e a redução do trabalho envolvido nas atividades de caracterização 

para diversas espécies. Castro et al. (2012) observaram que o descarte de 21,43% 

dos descritores utilizados para caracterização morfoagronômica de acessos de 

maracujá amarelo, não gerou perdas significativas de informações. Silva, Carvalho 

e Duarte (2013), após avaliarem 893 acessos de pimentão com o uso de 56 

descritores morfológicos, sugeriram o descarte de 50% deles, de modo que 

somente descritores relacionados com características de importância para o 

programa de melhoramento genético da espécie, tais como armazenamento, 

processamento e comercialização, foram recomendados para avaliação. Para a 

cultura da mandioca, Oliveira, Oliveira Filho e Santos (2014), ao avaliarem 95 

acessos com o auxílio de 51 descritores morfoagronômicos detectaram a 

possibilidade de exclusão de 19 (37,25%) descritores, selecionando àqueles com 

alta capacidade de discriminação do germoplasma de mandioca. Observa-se, 

portanto, que a avaliação e a caracterização dos acessos pertencentes aos bancos 

de germoplasma são atividades importantes, pois descreve a variabilidade genética 

existente, ponto de partida do melhoramento genético. 

Desse modo, o objetivo deste trabalho foi selecionar descritores 

morfoagronômicos com maior relevância para caracterização eficiente dos acessos 

do banco ativo de germoplasma de mamoeiro (BAG-Mamão) da Embrapa 

Mandioca e Fruticultura. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

 

Área experimental e material vegetal 

O ensaio de caracterização foi instalado na área experimental da Embrapa 

Mandioca e Fruticultura, localizada na cidade de Cruz das Almas, Bahia, Brasil, a 



12 

12°40’19’’ de latitude sul, 39°06’22’’ de longitude oeste e altitude de 220 m. O 

plantio das mudas foi realizado em agosto de 2014. 

Um total de 94 acessos de mamoeiro pertencentes ao (BAG-Mamão da 

Embrapa Mandioca e Fruticultura foram caracterizados (Tabela 1). Mudas dos 

acessos foram plantadas na área experimental sob delineamento em blocos 

completos casualizados, com duas repetições. As parcelas foram constituídas por 

duas linhas com seis plantas cada, espaçadas em 2,0 x 2,0 metros. Os tratos 

culturais recomendados para o mamoeiro foram realizados de acordo com a 

necessidade da cultura (MARTINS; COSTA, 2003). 

 

Tabela 1. Relação de acessos do BAG-Mamão da Embrapa Mandioca e 

Fruticultura. 

CMF 002 CMF 026 CMF 054 CMF 087 CMF 131 CMF 185 

CMF 003 CMF 027 CMF 055 CMF 088 CMF 132 CMF 188 

CMF 004 CMF 028 CMF 056 CMF 090 CMF 133 CMF 204 

CMF 005 CMF 030 CMF 058 CMF 092 CMF 135 CMF 207 

CMF 006 CMF 031 CMF 060 CMF 094 CMF 139 CMF 219 

CMF 008 CMF 033 CMF 065 CMF 099 CMF 142 CMF 220 

CMF 011 CMF 035 CMF 066 CMF 102 CMF 145 CMF 230 

CMF 012 CMF037 CMF 067 CMF 104 CMF 146 CMF 232 

CMF 014 CMF 038 CMF 069 CMF 114 CMF 150 CMF 233 

CMF 015 CMF 041 CMF 072 CMF 115 CMF 152 CMF 234 

CMF 017 CMF 044 CMF 075 CMF 116 CMF 154 CMF 235 

CMF 018 CMF 046 CMF 076 CMF 120 CMF 164 CMF 245 

CMF 020 CMF 047 CMF 077 CMF 121 CMF 165 CMF 246 

CMF 021 CMF 050 CMF 078 CMF 123 CMF 166 CMF 247 

CMF 022 CMF 051 CMF 079 CMF 129 CMF 177  

CMF 023 CMF 052 CMF 082 CMF 130 CMF 180   

 

Caracterização dos acessos 

A caracterização dos acessos foi realizada por meio da avaliação de 35 

descritores quantitativos (Tabela 2) e 35 qualitativos (Tabela 3) que fazem parte da 

lista de descritores proposta para o mamoeiro (DANTAS et al., 2000). 

As mensurações dos caracteres foram iniciadas após oito meses do plantio 

das mudas, no começo da produção. Duas plantas por parcela foram 

caracterizadas e, para isso, foram tomadas aleatoriamente as medidas de 5 flores, 

5 folhas e coletados para análise, 5 frutos por planta no estágio 5 de 

amadurecimento (fruto com 76 a 100% da superfície amarela), (Ceagesp, 2018). 
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Tabela 2. Relação de descritores quantitativos com suas respectivas abreviaturas 

utilizados na caracterização de 94 acessos de mamoeiro. 

Descritores quantitativos Abreviatura 

Planta   

Altura da planta (m) aos 8 e 12 meses AP8/AP12 

Diâmetro do caule (cm) aos 8 e 12 meses DC8/DC12 

Número de frutos por axila NFA 

Número de frutos aos 8 e 12 meses NF8/NF12 

Número de frutos comerciais aos 8 e 12 meses NFCO8/NFCO12 

Número de frutos carpelóides aos 8 e 12 meses NFCA8/NFCA12 

Altura dos primeiros frutos (m) APF 

Comprimento dos internódios (cm) aos 8 e 12 meses CI8/CI12 

    

Folha   

Comprimento da folha (cm) aos 8 e 12 meses CF8/CF12 

Comprimento do pecíolo da folha (cm) aos 8 e 12 meses CPF8/CPF12 

Largura da folha (cm) aos 8 e 12 meses LF8/LF12 

  

Frutos   

Potencial hidrogeniônico pH 

Acidez titulável (% de ácido cítrico) AT 

Sólidos solúveis (°brix) SS 

Comprimento do fruto (cm) COF 

Comprimento do pedúnculo do fruto (cm) CPFR 

Peso do fruto PF 

Diâmetro da cavidade central (mm) DCC 

Diâmetro do fruto (cm) DF 

Firmeza do fruto (libras) FF 

Vitamina C (mg de ácido ascórbico/100g de polpa) VITC 

    

Sementes   

Peso fresco das sementes do fruto (g) PFS 

Peso fresco de 100 sementes (g) OS 

  

Inflorescência   

Comprimento do pedúnculo da inflorescência (cm) CPI 

Número de flores por pedúnculo NFP 

Comprimento da corola (cm) CCF 
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Tabela 3. Relação de descritores qualitativos com suas respectivas abreviaturas 

utilizados na caracterização de 94 acessos de mamoeiro. 

Descritores qualitativos Abreviatura 

Planta   

Cor do caule CC 

Pigmentação do caule PC 

Uniformidade de distribuição de frutos UDF 

Folha   

Cor do pecíolo CP 

Forma da folha FF 

Forma dos bordos foliares FBOF 

Presença de pêlos P 

Presença de cera C 

Forma da cavidade do limbo FCL 

Frutos   

Coloração da casca do fruto imaturo  CCFI 

Formato dos frutos FFR 

Coloração da casca do fruto maduro CCFM 

Formato da base do fruto FBAF 

Textura da casca TC 

Sulcos na superfície do fruto SSF 

Formato da cavidade central FCC 

Aroma da polpa APO 

Coloração da polpa COP 

Consistência da polpa CPO 

Qualidade de mesa QM 

Espessura da casca  EC 

Fibrose da polpa FP 

Tecido placental TEC 

Sementes   

Coloração da semente CS 

Brilho da superfície da semente BSS 

Formato da semente FS 

Quantidade de mucilagem da semente QMS 

Inflorescência  

Tipo de hermafroditismo TH 

Coloração dos lóbulos da corola CLC 

Coloração das flores  CF 

Densidade de flores na inflorescência  DFI 

Mudança de sexo da flor MS 

Tipo de florescimento TF 

Densidade da inflorescência  DI 

Coloração do pedúnculo da inflorescência COPI 
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Análises estatísticas 

Para os 35 descritores quantitativos foi realizada a padronização dos dados 

por meio do índice Z, com intuito de eliminar as diferenças entre as escalas 

utilizadas na avaliação das características, conforme a seguinte fórmula: Zi =
Xi-X̅

Si
, 

na qual Zi é o valor padronizado para um determinado descritor ‘i’ com magnitude 

Xi, média geral X̅ e desvio padrão 𝑆𝑖, com 𝑍𝑖 ~ 𝑁(0,1). 

Utilizou-se a técnica de análise multivariada de componentes principais com 

todos os descritores quantitativos e com apenas com os descritores quantitativos 

selecionados, a partir da matriz de correlação entre os descritores avaliados. A 

importância relativa de cada componente principal foi avaliada pela percentagem 

de variância total explicada.  

A recomendação do descarte dos descritores quantitativos redundantes foi 

baseada em dois procedimentos: 1) Método por seleção direta (JOLLIFFE, 1973), 

que indica para descarte todo descritor que apresentar maior coeficiente de 

ponderação em valor absoluto (autovetor), no componente principal de menor 

autovalor, partindo do último componente até aquele cujo autovalor não excedeu 

0,70; 2) Diagnóstico de multicolinearidade, com exclusão de descritores em função 

da existência de alta correlação, classificando-os em função do número de 

condição (NC). Quando o NC for inferior a 100, a multicolinearidade é fraca; entre 

100 e 1000, a multicolinearidade é considerada moderada a forte e, quando 

superior a 1000, a multicolinearidade é classificada com severa (MONTGOMERY; 

PECK, 1981). 

O descarte final foi realizado considerando os procedimentos 1 e 2, no qual, 

foram descartados os descritores recomendados em ambos os procedimentos. 

Para a seleção dos descritores qualitativos, foram estimadas as frequências 

(percentuais) de cada categoria e o nível de entropia dos descritores por meio do 

coeficiente de entropia de Shannon (ZHANG; GRABCHAK, 2016). Foram 

considerados como descritores passíveis de descarte aqueles que apresentaram 

nível de entropia inferior a 0,50. 

Todas as análises foram realizadas com auxílio do software R versão 3.5.1 

(R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2018), utilizando-se a função prcomp e os 

pacotes computacionais agricolae, usdm, FactoMineR, dplyr, vegan. 
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A representação gráfica dos descritores quantitativos selecionados e os 

recomendados para descarte foi realizada por meio da função qplot inserida nos 

pacotes reshape e ggplot2. Para a visualização da variação dos acessos dentro 

dos descritores qualitativos e quantitativos selecionados, foi construído um 

heatmap, utilizando o pacote hapmap3. 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

Descarte de descritores quantitativos 

Os onze primeiros componentes principais (CPs) apresentaram magnitudes 

dos autovalores superiores a 0,89, e, quando somados, representaram 82,74% da 

variação dos dados (Tabela 4). Por outro lado, os CPs entre 12 e 35 apresentaram 

estimativas dos autovalores abaixo de 0,67, e baixa variância relativa acumulada, 

com magnitude de 17,26%. De acordo com Oliveira, Dias e Dantas (2012), os 

descritores que apresentam alta correlação com os CPs de menor variância são 

poucos informativos, pois explicam uma pequena proporção da variação dos dados. 

Desse modo, as estimativas dos autovalores associados aos CPs indicaram que 

24 dos 35 descritores (68,57%) são passíveis de descarte, em razão do número de 

componentes que apresentaram autovalores menores que 0,70 (JOLLIFFE, 1973). 

O primeiro descritor passível de descarte foi NF12, que apresentou 

magnitude da estimativa do coeficiente de ponderação em módulo de 0,51 

relacionado ao CP35 (Tabela 5). O segundo descritor indicado para descarte foi 

AP8, relacionado ao CP34 com estimativa de 0,73. Desse modo, a sequência de 

descarte para os demais descritores, baseada na maior magnitude do coeficiente 

de ponderação em módulo associada a cada componente principal foi: CF12, PF, 

DC8, CF8, LF12, DCC, CPF12, DC12, CI8, CPI, CCF, NFCA8, SS, NFP, CPF8, 

NF8, NFA, AT, NFCA12, PFS, PS e APF. Dentre os descritores selecionados para 

descarte, dez estão relacionados às características de planta, quatro aos frutos, 

cinco às folhas, dois às sementes e três às inflorescências.  
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Tabela 4. Estimativas dos autovalores e da variância relativa acumulada 

associadas aos componentes principais obtidas dos 35 descritores quantitativos 

avaliados nos 94 acessos de mamoeiro. 

Componente λ λ (%) 
λ (%) 

Acumulada   
Componente λ λ (%) 

λ (%) 

Acumulada 

1 7,96 22,75 22,75  19 0,33 0,93 94,54 

2 6,75 19,28 42,03  20 0,31 0,89 95,43 

3 2,96 8,46 50,50  21 0,29 0,82 96,26 

4 2,24 6,41 56,90  22 0,28 0,81 97,06 

5 1,98 5,66 62,57  23 0,22 0,64 97,70 

6 1,49 4,25 66,82  24 0,18 0,50 98,21 

7 1,40 4,00 70,83  25 0,16 0,45 98,66 

8 1,22 3,50 74,33  26 0,10 0,30 98,96 

9 1,06 3,02 77,35  27 0,09 0,25 99,21 

10 0,99 2,83 80,18  28 0,07 0,21 99,42 

11 0,89 2,56 82,74  29 0,06 0,16 99,58 

12 0,67 1,92 84,66  30 0,05 0,13 99,71 

13 0,63 1,79 86,45  31 0,03 0,10 99,81 

14 0,57 1,62 88,07  32 0,03 0,08 99,88 

15 0,56 1,60 89,68  33 0,02 0,06 99,94 

16 0,54 1,54 91,22  34 0,01 0,04 99,98 

17 0,42 1,21 92,43  35 0,01 0,02 100,00 

18 0,41 1,18 93,61           

 

Resultados semelhantes foram obtidos por Strapasson et al. (2000), os quais 

por meio da análise de componentes principais em forrageiras do gênero 

Paspalum, descartaram 53%, 68% e 43% dos descritores reprodutivos, vegetativos 

e agronômicos, respectivamente. Os autores ainda verificaram que, por meio das 

estimativas dos coeficientes de correlação entre os descritores selecionados e 

descartados, aqueles indicados para descarte, por explicarem o mesmo tipo de 

informação que os selecionados, são redundantes, sendo, portanto, passíveis de 

serem eliminados. 

O procedimento utilizado para seleção de descritores quantitativos com base 

no diagnóstico de multicolinearidade, indicou como menos informativos os 

descritores APF, SS, DF, PF, PFS, PS, NFCA12, AP8, AP12, CF12, DC8, DC12, 

LF8, NF8 e NF12. Oito deles estão relacionados às características das plantas, três 

aos frutos e dois às folhas e sementes. Neste caso, foi observado que o número de 

condição reduziu de 1.162,72 na análise que englobou todos os descritores para 
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78,43 após a exclusão, e a multicolinearidade, que antes era classificada como 

severa, após a exclusão foi classificada como fraca.  

Os dois procedimentos, seleção direta e multicolinearidade, apresentam 

abordagens estatísticas baseadas na exclusão de descritores correlacionados. 

Mesmo assim, a maior eficiência no descarte de descritores é alcançada com a 

combinação de duas ou mais abordagens estatísticas, descartando apenas 

aqueles descritores coincidentes nos procedimentos (OLIVEIRA; DIAS; DANTAS, 

2012). Na pesquisa realizada por Oliveira, Oliveira Filho e Santos (2014), quatro 

métodos distintos para seleção dos descritores morfoagronômicos mais 

informativos para caracterização de germoplasma de mandioca foram utilizados, e 

apenas quatro descritores foram comuns a todos os métodos de descarte. Em 

função desse resultado, a decisão sobre quais descritores deveriam ser 

efetivamente descartados se baseou na coincidência de, pelo menos, dois 

métodos. 

Do total de 24 descritores recomendados para descarte pela seleção direta 

e 15 pelo diagnóstico de multicolinearidade, 12 deles foram coincidentes nos dois 

procedimentos: APF, SS, PF, PFS, PS, NFCA12, AP8, CF12, DC8, DC12, NF8 e 

NF12 (Tabela 6). A combinação dos métodos permitiu a redução de 34,28% dos 

descritores sugeridos para uma completa análise dos acessos pertencentes ao 

BAG-Mamão. Valor semelhante (40%) foi reportado por Oliveira, Dias e Dantas 

(2012) ao analisarem 27 acessos de mamoeiro, incluindo cultivares, germoplasma 

melhorado, variedades locais, híbridos e linhagens, por meio de 30 descritores 

quantitativos. Os autores relataram que descritores considerados de grande 

importância para o programa de melhoramento foram destinados para descarte, 

como massa, firmeza e espessura da casca dos frutos, entretanto, apresentaram 

alta correlação com algum descritor selecionado, o que pode minimizar as perdas 

no processo de seleção de novos genótipos.  
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Tabela 5. Estimativas dos coeficientes de ponderação associados aos componentes principais (CP) com autovalores inferiores a 

0,70. 

Descritor 
Componentes principais   

CP35 CP34 CP33 CP32 CP31 CP30 CP29 CP28 CP27 CP26 CP25 CP24 CP23 CP22 CP21 CP20 CP19 CP18 CP17 CP16 CP15 CP14 CP13 CP12 

NFA 0,01 -0,02 0,01 0,09 -0,11 -0,02 0,01 0,09 -0,10 0,01 0,41 0,02 -0,09 0,05 -0,03 0,31 -0,07 0,16 0,57      

pH 0,01 -0,01 0,02 -0,01 0,03 0,03 -0,01 -0,01 -0,09 0,02 -0,06 0,05 -0,06 -0,10 0,01 0,02 0,02 -0,23 -0,27 -0,08 0,05 -0,12 -0,33 0,27 

AT 0,02 0,01 -0,01 0,05 -0,02 0,05 0,01 0,07 -0,05 -0,07 0,04 0,03 -0,02 0,02 0,10 0,14 -0,09 0,09 -0,10 -0,39     

APF -0,02 0,04 -0,03 -0,06 0,08 0,02 0,08 -0,04 0,09 0,15 -0,06 -0,33 0,39 0,32 0,09 0,17 0,12 0,14 0,07 -0,08 -0,19 0,04 -0,17 0,29 

SS 0,00 0,02 0,00 -0,01 0,06 -0,06 -0,08 0,02 -0,07 0,03 0,01 0,02 0,37 -0,21 0,46          

CCF 0,00 -0,01 0,01 -0,01 -0,01 0,02 0,00 0,09 -0,06 0,08 0,00 -0,26 -0,46            

COF -0,02 0,03 0,04 0,24 -0,02 0,25 0,08 -0,22 0,21 0,20 0,07 0,11 0,17 0,10 0,31 -0,24 0,08 -0,07 0,37 -0,33 0,18 0,12 -0,02 -0,14 

CPFR 0,01 0,02 0,01 -0,04 0,02 0,01 -0,04 0,02 -0,10 -0,06 0,25 -0,14 -0,08 0,20 0,24 0,23 0,35 -0,22 -0,34 0,01 0,02 -0,10 0,33 -0,16 

CPI 0,01 -0,03 -0,06 0,04 0,08 -0,07 0,10 0,01 0,29 0,09 -0,16 0,50             

DCC 0,00 -0,04 0,01 0,00 0,04 0,01 0,13 -0,71                 

DF -0,06 0,05 0,11 0,38 -0,18 0,10 0,24 0,55 -0,10 -0,20 -0,27 -0,09 0,18 -0,06 -0,04 0,11 -0,02 -0,02 -0,04 0,08 0,00 -0,08 0,08 -0,11 

FF -0,01 0,01 -0,02 0,00 -0,01 0,13 -0,05 0,02 0,06 0,15 0,09 0,03 -0,17 -0,14 0,02 0,09 0,11 0,05 -0,15 0,34 0,13 0,21 -0,33 -0,02 

NFP -0,01 0,01 -0,01 -0,01 0,01 -0,02 0,01 0,03 -0,19 -0,09 0,06 -0,27 0,15 -0,04 0,00 -0,45         

PF 0,00 -0,04 -0,09 -0,50                     

PFS 0,05 0,01 -0,03 -0,04 0,03 0,05 -0,02 0,16 0,28 0,30 0,34 0,22 -0,13 -0,10 0,05 -0,29 0,21 0,20 -0,17 0,15 -0,19 -0,28   

PS 0,00 0,02 0,00 -0,01 0,01 0,05 0,03 -0,04 -0,04 0,08 0,05 0,07 0,15 0,11 -0,14 0,25 0,00 -0,11 0,00 0,10 0,10 0,13 -0,43  

VITC -0,02 -0,01 0,02 -0,05 0,00 0,01 0,04 0,10 0,11 0,06 -0,11 -0,12 -0,11 0,31 -0,35 -0,05 0,35 0,11 -0,02 -0,11 0,42 -0,11 0,06 -0,18 

NFCA8 -0,02 -0,03 -0,01 -0,07 0,03 0,02 0,02 0,06 0,04 -0,10 -0,07 0,10 0,02 0,46           

AP8 -0,06 -0,73                       

CF8 -0,02 -0,09 0,49 0,04 -0,02 -0,45                   

CI8 -0,02 -0,03 -0,02 -0,02 0,06 0,03 0,01 -0,02 0,03 0,12 -0,44              

 

continua... 
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continuação... 

 

Tabela 5. Estimativas dos coeficientes de ponderação associados aos componentes principais (CP) com autovalores inferiores a 0,7. 

Descritor 
Componentes principais   

CP35 CP34 CP33 CP32 CP31 CP30 CP29 CP28 CP27 CP26 CP25 CP24 CP23 CP22 CP21 CP20 CP19 CP18 CP17 CP16 CP15 CP14 CP13 CP12 

CPF8 -0,07 0,00 0,02 0,05 -0,07 0,00 -0,04 -0,03 0,20 -0,23 -0,13 -0,03 -0,02 -0,21 0,09 0,19 0,49        

DC8 0,05 0,16 -0,04 -0,14 0,61                    

LF8 0,06 0,10 -0,37 0,00 -0,08 0,4 -0,17 0,02 -0,40 0,10 -0,17 0,03 -0,07 -0,06 -0,19 -0,19 0,12 -0,12 0,11 -0,04 -0,06 -0,02 0,14 0,23 

NFCO8 -0,49 0,00 -0,11 0,31 0,22 -0,13 -0,26 0,01 0,02 0,18 -0,03 -0,04 0,21 0,14 -0,06 -0,06 0,06 0,23 -0,23 0,01 0,01 0,03 0,11 0,08 

NF8 0,50 0,05 0,09 -0,33 -0,26 0,16 0,15 0,06 0,15 -0,02 -0,06 -0,02 0,26 0,05 0,02 -0,06 0,03 0,24       

NFCA12 0,03 0,01 -0,01 0,03 0,00 -0,05 0,00 -0,02 -0,05 0,11 0,09 -0,09 0,09 -0,38 -0,03 0,21 -0,09 0,15 -0,10 -0,24 0,43    

AP12 0,08 0,58 0,16 0,15 -0,05 -0,10 -0,26 -0,07 -0,13 -0,34 0,10 0,32 -0,05 0,13 0,04 -0,06 -0,02 0,15 -0,07 -0,05 0,12 0,07 -0,04 -0,03 

CF12 -0,05 0,12 -0,56                      

CI12 -0,03 0,06 0,04 0,05 -0,13 -0,10 0,05 -0,03 0,06 0,01 0,33 -0,34 0,11 -0,29 -0,43 -0,13 0,12 -0,23 0,02 -0,02 -0,29 0,24 0,01 -0,11 

CPF12 0,07 -0,03 0,00 -0,03 -0,04 -0,21 0,25 0,02 -0,48                

DC12 0,02 -0,08 0,01 0,08 -0,48 -0,05 -0,25 -0,11 0,10 0,40               

LF12 -0,02 -0,15 0,45 -0,08 0,26 0,44 -0,33                  

NFCO12 0,47 -0,12 -0,07 0,32 0,27 -0,08 -0,18 -0,03 0,05 0,00 -0,19 -0,07 -0,16 -0,04 0,03 0,00 0,11 -0,12 -0,01 -0,15 -0,16 0,16 -0,14 -0,20 

NF12 -0,51                        

* NFA: Número de frutos por axila; pH: Potencial hidrogeniônico; AT: Acidez titulável (% ácido cítrico); APF: altura dos primeiros frutos (m); SS: Sólidos solúveis (°Brix); CCF: Comprimento da corola 
da flor (cm); COF: Comprimento do fruto (cm); CPFR: Comprimento do pedúnculo do fruto (cm); CPI: Comprimento do pedúnculo da inflorescência (cm); DCC: Diâmetro da cavidade central (mm), 
DF: Diâmetro o fruto (cm); FF: Firmeza dos frutos (Kg); NFP: Número de flores por pedúnculo; PF: Peso do fruto (kg); PFS: Peso fresco das sementes (g); PS: Peso fresco de 100 sementes (g); VITC: 

Vitamina C (mg de ácido ascórbico x 100g de polpa); NFCA8: Número de frutos carpelóides aos 8 meses; AP8: Altura da planta (m) aos 8 meses; CF8: Comprimento da folha (cm) aos 8 meses; CI8: 
Comprimento dos internódios (cm) aos 8 meses; CPF8: Comprimento do pecíolo da folha (cm) aos 8 meses; DC8: Diâmetro de caule (cm) aos 8 meses; LF8: Largura de folha (cm) aos 8 meses; 
NFCO8: Número de frutos comerciais aos 8 meses; NF8: Número de frutos por planta aos 8 meses; NFCA12: Número de frutos carpelóides aos 12 meses; AP12: Altura da planta (m) aos 12 meses; 

CF12: Comprimento da folha (cm) aos 128 meses; CI12: Comprimento dos internódios (cm) aos12 meses; CPF12: Comprimento do pecíolo da folha (cm) aos 12 meses; DC12: Diâmetro de caule 
(cm) aos 12 meses; LF12: Largura de folha (cm) aos 12 meses; NFCO12: Número de frutos comerciais aos 12 meses; NF12: Número de frutos por planta aos 12 meses.  
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Tabela 6. Relação dos descritores de mamoeiro indicados para descarte 

utilizando como critério o método de seleção direta e o diagnóstico de 

multicolinearidade. 

Descritor 

Critério de descarte 

Seleção 

  

Descritor 

Critério de descarte 

Seleção 
Método 

de 

seleção 

direta 

Diagnóstico de 

multicolinearidade 
 

Método 

de 

seleção 

direta 

Diagnóstico de 

multicolinearidade 

AT X  S  NFCA12 X X D 

APF X X D  AP8 X X D 

SS X X D  AP12  X S 

CCF X  S  CF8 X  S 

COF   S  CF12 X X D 

CPFR   S  CI8 X  S 

CPI X  S  CI12   S 

DCC X  S  CPF8 X  S 

DF  X S  CPF12 X  S 

FF   S  DC8 X X D 

NFP X  S  DC12 X X D 

PF X X D  LF8  X S 

PFS X X D  LF12 X  S 

PS X X D  NFCO8   S 

Vit C   S  NFCO12   S 

NFA X  S  NF8 X X D 

pH   S  NF12 X X D 

NFCA8 X   S           

* AT: Acidez titulável (% ácido cítrico); APF: altura dos primeiros frutos (m); SS: Sólidos solúveis (°Brix); 
CCF: Comprimento da corola da flor (cm); COF: Comprimento do fruto (cm); CPFR: Comprimento do 
pedúnculo do fruto (cm); CPI: Comprimento do pedúnculo da inflorescência (cm); DCC: Diâmetro da 
cavidade central (mm), DF: Diâmetro do fruto (cm); FF: Firmeza dos frutos (libras); NFP: Número de flores 
por pedúnculo; PF: Peso do fruto (kg); PFS: Peso fresco das sementes (g); PS: Peso fresco de 100 
sementes (g); Vit C: Vitamina C (mg de ácido ascórbico x 100g de polpa); NFA: Número de frutos por axila; 
pH: concentração hidrogeniônica; NFCA: Número de frutos carpeloides aos 8 e 12 meses; AP: Altura da 
planta (m) aos 8 e 12 meses; CF: Comprimento da folha (cm) aos 8 e 12 meses; CI: Comprimento dos 
internódios (cm) aos 8 e 12 meses; CPF: Comprimento do pecíolo da folha (cm) aos 8 e 12 meses; DC: 
Diâmetro de caule (cm) aos 8 e 12 meses; LF: Largura da folha (cm) aos 8 e 12 meses; NFCO: Número de 
frutos comerciais aos 8 e 12 meses; NF: Número de frutos por planta aos 8 e 12 meses; S: selecionados, 
D: descartados.  

 

Após a exclusão dos 12 descritores quantitativos menos informativos, foi 

realizada uma nova análise de componentes principais, utilizando informações 

dos 23 descritores selecionados. A maior parte da variação foi distribuída até o 

10º componente principal, indicando 83,64% da variação relativa observada 

(Tabela 7), um incremente da ordem de 0,9% em relação à análise com todos 



22 

os descritores. Isso indica que o descarte dos descritores selecionados foi 

eficiente, uma vez que suas ausências não apresentaram perda significativa de 

informação. 

 

Tabela 7. Estimativas dos autovalores e da variância relativa acumulada 

associadas aos componentes principais obtidas após a seleção dos descritores 

quantitativos avaliados nos 94 acessos de mamoeiro. 

Componente λ λ (%) 
λ (%) 

Acumulada   
Componente λ λ (%) 

λ (%) 

Acumulada 

1 5,62 24,44 24,44  13 0,43 1,86 90,43 

2 3,91 17,01 41,45  14 0,39 1,69 92,12 

3 1,96 8,51 49,96  15 0,37 1,62 93,74 

4 1,65 7,17 57,13  16 0,36 1,55 95,29 

5 1,36 5,93 63,07  17 0,30 1,31 96,60 

6 1,20 5,20 68,27  18 0,24 1,05 97,65 

7 1,06 4,63 72,90  19 0,21 0,90 98,55 

8 0,94 4,09 76,98  20 0,14 0,61 99,16 

9 0,83 3,60 80,58  21 0,08 0,35 99.51 

10 0,70 3,05 83,64  22 0,07 0,30 99,81 

11 0,64 2,77 86,41  23 0,04 0,19 100,00 

12 0,50 2,17 88,57           

 

As estimativas dos autovalores associados aos componentes principais e 

suas respectivas variâncias relativas acumuladas, explicaram 49,96% da 

variação total nos três primeiros componentes (Figura 3).  Asudi et al. (2010) ao 

analisarem a diversidade morfológica existente no banco de germoplasma de 

mamoeiro do Quênia, observaram menor explicação da variação total nos três 

primeiros componentes principais (42,70%). Valores próximos em relação à 

variação total nos três primeiros componentes foram encontrados em estudos 

com guariroba (45,31%) e açaizeiro (46,86%) (PINTO et al., 2010; OLIVEIRA; 

FERREIRA; SANTOS, 2006). Em contrapartida, Castro et al. (2012) constataram 

maior variação nos três primeiros componentes (67,17%) ao analisarem 

genótipos de maracujazeiro utilizando 20 descritores quantitativos referentes a 

planta, folhas, flores e frutos. 

O componente principal 1 explicou 24,44% da variação total (Tabela 7), 

com destaque para a participação dos descritores relacionados às folhas do 

mamoeiro: LF8, LF12, CF8, COF e CPI (Tabela 8). A completa cobertura do 
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mamoeiro pelas folhas é uma característica importante para os programas de 

melhoramento, uma vez que elas protegem os frutos do sol, além de estarem 

relacionadas, diretamente, com o processo de fotossíntese. O componente 2, 

que explicou 17,01% da variância total, apresentou maior participação dos 

descritores NFA, NFCO8, NFCO12, CI8, CI12, AP12 e DCC. Nesse sentido, as 

sete características são de suma importância, pois os produtores visam 

variedades que apresentam alta produtividade de frutos, associada ao baixo 

porte da planta. Tais características favorecem os tratos culturais, a colheita e, 

consequentemente, a comercialização dos frutos, uma vez que estas atividades 

são efetuadas de maneira contínua nas lavouras, podendo se estender por dois 

ou três anos. Já o componente 3 foi responsável por explicar 8,51% da variância 

total, com maior destaque para os descritores CPFR, VITC e CPF12.  Dentre as 

substâncias presentes na polpa do mamão destaca-se a vitamina C, 

característica que tem grande influência na qualidade do fruto.  

 

Tabela 8. Identificação dos descritores que mais contribuíram para os primeiros 

três componentes principais, avaliados nos 23 descritores quantitativos 

selecionados por meio dos procedimentos de seleção direta e diagnóstico de 

multicolinearidade. 

Descritor* 
Componente Principal   

Descritor 
Componente Principal 

1 2 3   1 2 3 

NFCA8 0,61 2,24 7,09  VITC 1,14 0,10 13,10 

NFA 1,29 11,47 5,10  AP12 2,86 9,14 4,57 

pH 0,01 0,17 3,71  CF8 10,11 0,51 0,15 

AT 2,07 0,56 0,04  CI8 0,84 10,51 0,03 

CCF 5,41 3,47 3,82  CI12 3,17 9,56 0,64 

COF 8,95 2,73 2,60  CPF8 4,47 6,16 0,30 

CPFR 4,19 0,06 17,19  CPF12 7,08 1,45 8,63 

CPI 8,25 0,46 4,05  LF8 11,68 0,86 0,33 

DCC 2,82 9,10 2,53  LF12 11,82 0,23 5,60 

DF 5,63 8,74 1,16  NFCO8 1,95 9,22 7,17 

FF 0,29 0,67 6,31  NFCO12 1,28 11,15 1,80 

NFP 4,09 1,42 4,08           
*NFCA8: Número de frutos carpelóides aos 8 meses; NFA: Número de frutos por axila; pH: concentração 
hidrogeniônica; AT: Acidez titulável; CCF: Comprimento da corola da flor; COF: Comprimento do fruto; 
CPFR: Comprimento do pedúnculo do fruto; CPI: Comprimento do pedúnculo da inflorescência; DCC: 
Diâmetro da cavidade central; DF: Diâmetro do fruto; FF: Firmeza dos frutos; NFP: Número de flores por 
pedúnculo; VITC: Vitamina C; AP12: Altura da planta aos 12 meses; CF8: Comprimento da folha aos 8 
meses; CI8: Comprimento dos internódios aos 8 meses; CI12: Comprimento dos internódios aos 12 meses; 
CPF8: Comprimento do pecíolo da folha aos 8 meses; CPF12: Comprimento do pecíolo da folha aos 12 
meses; LF8: Largura da folha aos 8 meses; LF12: Largura da folha aos 12 meses; NFCO8: Número de 
frutos comerciais aos 8 meses; NFCO12: Número de frutos comerciais aos 12 meses. 
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Descarte de descritores qualitativos 

Em relação aos descritores qualitativos, do total de 35 avaliados, 18 

(51,43%) foram recomendados para descarte por apresentarem nível de entropia 

de Shannon inferior a 0,50 (Tabela 9).  São eles: coloração das flores (CF), 

uniformidade de distribuição de frutos (UDF), aroma da polpa (APO), sulcos na 

superfície do fruto (SSF), coloração dos lóbulos da corola (CLC), cor do pecíolo 

(CP), coloração do pedúnculo da inflorescência (COPI), forma da cavidade do 

limbo (FCL), forma da folha (FF), tipo de florescimento (TF), mudança do sexo 

da flor (MS), coloração da casca do fruto imaturo (CCFI), pelos (P), cera (C), 

textura da casca (TC), espessura da casca (EC), fibrose da polpa (FP) e formato 

da semente (FS).  

Baixos valores para entropia indicam uma menor quantidade de classes 

fenotípicas para o descritor e uma maior inconsistência entre a proporção dos 

acessos nas diferentes classes fenotípicas (BRANDÃO et al., 2013).  

A seleção dos descritores qualitativos foi consistente com o esperado, 

pois dentre as características remanescentes, o formato do fruto (FFR), formato 

da cavidade central (FCC), coloração da polpa (COP), consistência da polpa 

(CPO) e qualidade de mesa (QM), são importantes na descrição de uma 

variedade de mamoeiro, permitindo inclusive a classificação e destinação dos 

frutos de acordo com os diferentes tipos de mercado. 
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Tabela 9. Descritores qualitativos utilizados para avaliação dos 94 genótipos de 

mamoeiro, com suas respectivas categorias fenotípicas, frequência percentual e 

nível de entropia. 

Descritor Categorias Freq (%) 
Nível de 
entropia  

Formato do fruto 
(FFR) 

Globular 0,01 

1,8 

Elíptico 0,06 

Elongata 0,34 

Alongado - cilíndrico 0,02 

Forma de pera 0,25 

Forma de clava 0,04 

Forma de ameixa 0,07 

Alongado - forma de pera 0,02 

Oblongo - forma de pera 0,17 

Oval - forma de pera 0,03 

Formato da cavidade 
central (FCC) 

Irregular 0,19 

1,43 

Arredondada 0,26 

Angular 0,03 

Formato aproximado de estrela 0,37 

Estrela 0,15 

Coloração da semente 
(CS) 

Bronze 0,05 

1,36 

Cinza - amarelada 0,04 

Cinza 0,49 

Marrom - escuro 0,28 

Preta 0,06 

Variável 0,08 

Tipo de 
hermafroditismo (TH) 

Muitas flores estéries e poucas hermafroditas 
perfeitas; ausência de carpeloidia e pentandria. 

0,63 

1,06 

Poucas flores estéries e muitas hermafroditas 
perfeitas; ausência de carpeloidia e pentandria. 

0,20 

Poucas flores estéries e muitas hermafroditas 
perfeitas; poucas carpelóides e pentândricas. 

0,01 

Muitas flores hermafroditas perfeitas e poucas 
carpelóides e pentândricas. 

0,08 

Poucas flores hermafroditas perfeitas e muitas 
carpelóides e pentândricas. 

0,07 

Densidade de flores 
na inflorescência (DFI) 

Densa 0,46 

1,00 Média 0,39 

Esparsa 0,15 

 
continua... 
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continuação... 
 

Descritor Categorias Freq(%) Nível de entropia  

Forma dos bordos foliares (FBOF) 

Reta 0,59 

0,95 
Convexa 0,11 

Côncava 0,29 

Outras 0,01 

Coloração da polpa (COP) 

Amarelo b 0,01 

0,95 
Amarelo c 0,25 

Amarelo d 0,12 

Laranja a 0,63 

Densidade da inflorescência (DI) 

Densa 0,11 

0,94 Média 0,53 

Esparsa 0,36 

Consistência da polpa (CPO) 

Firme 0,28 

0,93 Intermediária  0,59 

Mole 0,13 

Qualidade de mesa (QM) 

Boa 0,36 

0,92 Média 0,54 

Ruim 0,10 

Quantidade de mucilagem da semente (QMS) 

Quase ausente 0,07 

0,84 Pequena 0,29 

Intermediária  0,64 

Cor do caule (CC) 

Esverdeada 0,02 

0,75 
Cinza claro 0,14 

Arroxeadas 0,07 

Outras 0,77 

Brilho da superfície da semente (BSS) 

Opaco 0,01 

0,74 Intermediário 0,56 

Brilhante 0,43 

Coloração da casca do fruto maduro (CCFM) 

Amarelo b 0,01 

0,72 Amarelo c 0,62 

Amarelo d 0,38 

Tecido placental (TEC) 

Pouco 0,29 

0,65 Intemediário 0,70 

Muito 0,01 

Formato da base do fruto (FBAF) 

Leve depressão 0,14 

0,63 
Achatado 0,81 

Inflado 0,01 

Pontiagudo 0,04 

Pigmentação do caule (PC) 
Parte basal 0,28 

0,59 
Indiscriminada 0,72 

continua... 



27 

continuação... 

 

Descritor Categorias Freq(%) 
Nível de 
entropia  

Coloração das flores (CF) 

Branco 0,03 

0,48 Amarelo 0,86 

Amarelo/verde com manchas arroxeadas 0,11 

Uniformidade de distribuição 
de frutos (UDF) 

Uniforme 0,15 
0,43 

Desuniforme 0,85 

Aroma da polpa (AP) 
Suave 0,85 

0,42 
Intermediária  0,15 

Sulcos na superfície do fruto 
(SSF) 

Superficial 0,95 

0,23 Intermediário 0,04 

Profundo 0,01 

Coloração dos lóbulos da 
corola (CLC) 

Branco 0,05 
0,21 

Creme 0,95 

Cor do pecíolo (CP) 
Verde normal 0,05 

0,21 
Verde com manchas arroxeadas 0,95 

Coloração do pedúnculo da 
inflorescência (CPI) 

Esverdeado 0,95 
0,20 

Púrpura 0,05 

Forma da cavidade do limbo 
(FCL) 

Aberta 0,98 

0,12 Levemente aberta 0,01 

Fechada 0,01 

Forma da folha (FF) 
1 - catálogo 0,99 

0,06 
6 - catálogo 0,01 

Tipo de florescimento (TF) 
Flores isoladas 0,01 

0,06 

Inflorescência 0,99 

Mudança de sexo da flor (MS) Sem mudança de sexo 1,0 0 

Coloração da casca do fruto 
imaturo (CCFI) 

Verde b 1,0 0 

Presença de pelos (P) Ausência 1,0 0 

Presença de cera (C) Ausência 1,0 0 

Textura da casca (TC) Lisa 1,0 0 

Espessura da casca (EC) Fina 1,0 0 

Fibrose da polpa (FP) Ausente 1,0 0 

Formato da semente (FS) Esférico ou ovóide 1,0 0 
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Expressão dos descritores selecionados 

A variação entre os acessos para os descritores selecionados (23 

quantitativos e 17 qualitativos) foi representada por meio do gráfico de calor 

(Figura 4). As diferenças de tonalidade estão relacionadas com a capacidade de 

discriminação dos descritores e a dissimilaridade entre os acessos. Para os 

descritores quantitativos verificou-se uma maior variação na escala de cores, 

conforme observado para os acessos CMF 038, 060, 188, 011 em relação aos 

descritores CPF8, CPFR, pH e AT, respectivamente, que possuem cores 

variando de azul escuro até vermelho intenso. 

De modo geral, as informações apresentadas no mapa de calor 

confirmam os resultados anteriores, nos quais verificou-se que os 40 descritores 

selecionados apresentam alta variação entre acessos, podendo ser utilizados 

para caracterizar os acessos de mamoeiro. 

A etapa de caracterização dos acessos de BAGs é necessária para 

catalogar a variação existente e disponibilizá-las nos dados de passaporte, de 

modo que todos os descritores são avaliados. Entretanto, na conservação in vivo 

do BAG de mamão, os ensaios são plantados a cada 18 meses e novas 

avaliações dos acessos são realizadas. Nesse sentido, a redução do número de 

descritores avaliados pode otimizar a tomada de informações, diminuindo o 

tempo e os recursos humanos e financeiros. A utilização de descritores 

altamente discriminantes é importante para aumentar a eficiência da 

caracterização morfológica e explorar a variabilidade genética disponível 

(GIRALDO et al., 2010). 
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Figura 1.  Representação gráfica da variação existente entre 94 acessos de 

mamoeiro avaliados por meio de 23 descritores quantitativos e 17 qualitativos. A 

escala de cores variando de azul a vermelho remete à diferença entre os acessos 

para cada descritor. 

*CPF12: Comprimento do pecíolo da folha aos 12 meses; LF12: Largura da folha aos 12 meses; CPF8: 
Comprimento do pecíolo da folha aos 8 meses; LF8: Largura da folha aos 8 meses; CF8: Comprimento da 
folha aos 8 meses; CI12: Comprimento dos internódios aos 12 meses; AP12: Altura da planta aos 12 meses; 
CI8: Comprimento dos internódios aos 8 meses; FBOF: Forma dos bordos foliares; DCC: Diâmetro da 
cavidade central; DF: Diâmetro do fruto; CCF: Comprimento da corola da flor; COF: Comprimento do fruto; 
NFP: Número de flores por pedúnculo; CPI: Comprimento do pedúnculo da inflorescência; CPFR: 
Comprimento do pedúnculo do fruto; pH: concentração hidrogeniônica; VITC: Vitamina C; AT: Acidez 
titulável; FF: Firmeza dos frutos; DI: Densidade da inflorescência; DFI: Densidade de flores na 
inflorescência; BSS: Brilho da superfície da semente; TEC: Tecido placental; FCC: Formato da cavidade 
central; CCFM: Coloração da casca do fruto maduro; TH: Tipo de hermafroditismo; NFCA8: Número de 
frutos carpeloides aos 8 meses; NFCO8: Número de frutos comerciais aos 8 meses; NFCO12: Número de 
frutos comerciais aos 12 meses; NFA: Número de frutos por axila; FFR: Formato dos frutos; COP: Coloração 
da polpa; PC: Pigmentação do caule; CS: Coloração da semente; CC: Cor do caule; CPO: Consistência da 
polpa; FBAF: Formato da base do fruto; QM: Qualidade de mesa; QMS: Quantidade de mucilagem na 
semente. 
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CONCLUSÕES 

 

Foram selecionados 23 descritores quantitativos e 17 qualitativos mais 

informativos para quantificação da variabilidade genética dentro do BAG de 

mamão da Embrapa Mandioca e Fruticultura. 

O descarte de 42,86% dos descritores usualmente empregados na 

caracterização dos acessos de mamoeiro pode ser feito sem perdas 

significativas de informações da variabilidade genética existente entre os 

acessos.  
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Diversidade genética em germoplasma de mamoeiro com base em descritores 

qualitativos e quantitativos 

 

 

Resumo: O objetivo deste trabalho foi avaliar a diversidade genética de acessos de 

mamoeiro baseado na análise conjunta de descritores qualitativos e quantitativos. 

Foram caracterizados 94 acessos pertencentes ao banco ativo de germoplasma da 

Embrapa Mandioca e Fruticultura com uso de 23 descritores quantitativos e 17 

qualitativos. As análises foram realizadas com base no método Ward-MLM, onde de 

acordo com os critérios do pseudo-F, pseudo-t2 e máxima verossimilhança, foram 

identificados três grupos. A probabilidade máxima de alocação dos acessos dentro de 

cada grupo variou entre 99 e 100% para 92 acessos, indicando a eficiência do 

agrupamento. Os grupos 1, 2 e 3 foram formados por 38, 39 e 17 acessos, 

respectivamente. Em função das distâncias entre pares de grupos, observou-se que 

os grupos 1 e 3 foram os mais divergentes e os grupos 1 e 2 os mais similares. Os 

descritores quantitativos relacionados aos frutos foram os que mais contribuíram para 

indicar a diversidade genética existente entre os acessos. Em relação aos descritores 

qualitativos, 94,1% apresentaram três ou mais classes, sendo considerados altamente 

informativos. Apesar das classes que descrevem grande parte dos descritores 

estarem presentes nos três agrupamentos, pode-se atribuir o predomínio de 

determinadas características morfológicas aos grupos formados. O método de Ward-

MLM possibilitou identificar a diversidade genética existente entre os acessos de 

mamoeiro, que poderá ser explorada em programas de melhoramento da cultura.  

 

 

Palavras-chave: Carica papaya L., recursos genéticos, variáveis canônicas, Ward-

MLM.  
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Genetic diversity in papaya germplasm based on qualitative and quantitative 

descriptors 

 

 

Abstract: The goal of this research was to estimate the genetic diversity of accessions 

of papaya analyzing together qualitative and quantitative descriptors. A total of 23 

quantitative and 17 qualitative descriptors was used to characterize 94 accessions 

belonging to the papaya germplasm bank of Embrapa Mandioca e Fruticultura. The 

analyzes were performed based on the Ward-MLM method, where according to the 

criteria of pseudo-F, pseudo-t2 and maximum likelihood, three groups were defined. 

The maximum probability of accession allocation within each group varied between 99 

and 100% for 92 accessions, indicating the efficiency of the clustering. Groups 1, 2 

and 3 were composed by 38, 39 and 17 accessions, respectively. As a function of the 

distances between pairs of groups, it was observed that groups 1 and 3 were the most 

divergent and groups 1 and 2 were the most similar. The quantitative descriptors 

related to the fruits had higher contribution to the genetic diversity estimated between 

the accessions. Regarding the qualitative descriptors, 94.1% presented three or more 

classes, being considered highly informative. Although the classes that describe most 

of the descriptors are present in the three groups, the predominance of certain 

morphological traits can be attributed to the formed groups. The Ward-MLM method 

was efficient to estimate the genetic diversity existing between the accessions of 

papaya, which could be explored in the breeding programs of the crop. 

 

 

Keywords: Carica papaya L., plant genetic resources, canonical variables, Ward-

MLM. 
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INTRODUÇÃO 

 

O mamoeiro (Carica papaya L.) é uma das fruteiras mais cultivadas e 

consumidas nas regiões tropicais e subtropicais (CHEN et al., 2007). No ano de 2017, 

o Brasil se destacou com produção de 1,05 milhões de toneladas da fruta, sendo 

apenas superado pela Índia, com produção de 5,94 milhões de toneladas (FAO, 

2019). Entre os estados brasileiros que produzem mamão destacaram-se, no ano 

agrícola de 2017, o Espírito Santo com uma produção de 317.754 toneladas, seguido 

pelo Rio Grande do Norte com 288.141 toneladas, Bahia com 232.406 toneladas e 

Ceará com 41.497 toneladas (IBGE, 2019). O valor da produção de frutíferas teve um 

acréscimo de 26,0%, de modo que seis principais produtos concentram 73,2% do 

valor da produção nacional, sendo eles: laranja (25,1%), banana (25,0%), abacaxi 

(7,3%), uva (6,4%), maçã (5,0%) e mamão (4,4%) (IBGE, 2018). 

As variedades de mamoeiro mais cultivadas no Brasil são classificadas em dois 

grupos: Solo e Formosa (RUGGIEIRO et al., 2011). Em função do número restrito de 

variedades para o plantio comercial, a cultura apresenta uma base genética estreita 

que influencia, negativamente, sua expansão (OLIVEIRA et al., 2010). As plantas 

ficam mais susceptíveis a doenças, pragas e intempéries climáticas, comprometendo 

o bom desenvolvimento das lavouras (DIAS et al., 2011). Uma opção plausível para 

alterar esse cenário é o desenvolvimento de híbridos oriundos de diferentes grupos 

heteróticos (IDE et al., 2009) que agreguem resistência genética aos principais 

patógenos e insetos-pragas, além de maior estabilidade de produção nas diferentes 

regiões de cultivo do mamoeiro. Para tanto, é importante que se conheça o potencial 

do germoplasma disponível para uma melhor exploração da sua diversidade 

(BERTAN et al., 2009). 

A Embrapa Mandioca e Fruticultura, localizada em Cruz das Almas, BA, Brasil, 

possui um banco de germoplasma de mamoeiro (BAG-Mamão) composto por 94 

acessos da espécie Carica papaya L. A conservação dos acessos é feita in vivo sob 

condições de campo e por meio de armazenamento de sementes em câmara fria 

(10°C). O armazenamento de sementes do banco de germoplasma é realizado a cada 

dois anos, ou seja, quando os ensaios para conservação dos acessos do BAG são 

renovados. Como o mamoeiro é uma planta predominantemente autógama, mas com 

possiblidade de fecundação cruzada, alguns procedimentos são realizados para 
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garantir a identidade genética dos acessos durante a conservação no BAG. Para isso, 

uma média de três plantas de cada acesso são selecionadas, de modo que algumas 

flores são protegidas para evitar a polinização cruzada, por conseguinte, a 

autofecundação é realizada. Após a formação dos frutos oriundos de flores protegidas, 

as sementes são extraídas e armazenadas, as quais darão origem ao próximo ensaio 

de conservação do BAG de mamão.  

A caracterização do germoplasma pode ser realizada por meio de lista de 

descritores morfológicos, agronômicos, marcadores moleculares, entre outros. 

Independente do método utilizado, o importante é que os resultados possibilitem uma 

boa distinção dos acessos, permitindo a identificação de duplicatas e acessos com 

características que possam ser relevantes (COSTA et al., 2009). No caso do 

mamoeiro, uma lista com diversos descritores morfológicos e agronômicos tem sido 

utilizada para a caracterização de acessos de germoplasma e de variedades 

(DANTAS et al., 2000). Estes descritores baseiam-se em caracteres fenotípicos, 

envolvendo características quantitativas e qualitativas.  

Entre os diversos algoritmos multivariados utilizados para quantificar a 

diversidade genética entre plantas, o método de Ward-MLM (Modified Location Model) 

proposto por Franco et al. (1998) se destaca por possibilitar análises simultâneas de 

variáveis quantitativas e qualitativas, além de informações moleculares (SUDRÉ et al., 

2010). Os acessos submetidos à referida análise são separados em grupos de acordo 

com suas similaridades, indicando a probabilidade de adesão de cada acesso a um 

grupo específico. 

A praticidade de obtenção de informações sobre a diversidade genética 

baseadas em caracteres quantitativos, qualitativos e moleculares tem aumentado o 

número de trabalhos com a exploração do método de Ward-MLM. A aplicação desse 

método se estende a diversas culturas como feijão (BARBÉ et al., 2010), sorgo 

sacarino (SANTOS et al., 2018), entre outras, e também à quantificação da 

variabilidade genética de acessos de bancos de germoplasma (KUROSAWA et al., 

2017) e de genótipos melhorados (RODRIGUES et al., 2016). Nestes trabalhos, o 

número de genótipos, assim como o número de características quantitativas e 

qualitativas e moleculares, quando utilizadas, é diverso, no entanto, os resultados são 

consistentes e geram grupos com alta dissimilaridade. Para a cultura da banana da 
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terra, que possui uma base genética estreita, o método de Ward-MLM possibilitou a 

formação de grupos divergentes (GONÇALVES et al., 2018). 

Considerando a importância da quantificação da diversidade genética no banco 

de germoplasma de mamão da Embrapa Mandioca e Fruticultura, o objetivo deste 

estudo foi quantificar a diversidade genética entre os acessos de mamoeiro baseado 

na análise conjunta de descritores qualitativos e quantitativos. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

 

Foram avaliados 94 acessos de mamoeiro (Carica papaya L.), pertencentes ao 

banco ativo de germoplasma de mamoeiro (BAG-Mamão) da Embrapa Mandioca e 

Fruticultura (Cruz das Almas, Bahia), procedentes do Brasil e de vários outros países 

(Tabela 1). No entanto, não foi possível a identificação do local de origem de todos os 

acessos, devido à falta de informações nos dados de passaporte. Dos 94 acessos, 34 

produzem fruto do tipo Solo e 60 do tipo Formosa. 

 

Tabela 1. Identificação e origem dos 94 acessos pertencentes ao Banco de 

Germoplasma de Mamão da Embrapa Mandioca e Fruticultura. 

Acessos Tipo de fruto Sistema reprodutivo País 

CMF 002 Formosa Ginodióico Costa Rica 

CMF 003 Formosa Ginodióico Taiwan 

CMF 004 Formosa Ginodióico Havaí 

CMF 005 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 006 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 008 Formosa Ginodióico Malásia 

CMF 011 Formosa Ginodióico Costa Rica 

CMF 012 Solo Ginodióico Malásia 

CMF 014 Solo Ginodióico Malásia 

CMF 015 Formosa Ginodióico Malásia 

CMF 017 Formosa Ginodióico Taiwan 

CMF 018 Formosa Ginodióico Taiwan 

CMF 020 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 021 Solo Ginodióico Taiwan 

CMF 022 Formosa Ginodióico Malásia 

CMF 023 Formosa Trióico Malásia 

  

continua... 
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...continuação 

 

Acessos Tipo de fruto Sistema reprodutivo País 

CMF 026 Formosa Ginodióico Taiwan 

CMF 027 Formosa Ginodióico NR 

CMF 028 Formosa Ginodióico Costa Rica 

CMF 030 Formosa Ginodióico NR 

CMF 031 Formosa Ginodióico Costa Rica 

CMF 033 Formosa Ginodióico NR 

CMF 035 Solo Ginodióico NR 

CMF037 Solo Ginodióico NR 

CMF 038 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 041 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 044 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 046 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 047 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 050 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 051 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 052 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 054 Formosa Ginodióico Havaí 

CMF 055 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 056 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 058 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 060 Formosa Ginodióico Havaí 

CMF 065 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 066 Formosa Ginodióico NR 

CMF 067 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 069 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 072 Solo Ginodióico NR 

CMF 075 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 076 Formosa Ginodióico NR 

CMF 077 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 078 Solo Ginodióico NR 

CMF 079 Formosa Ginodióico NR 

CMF 082 Solo Ginodióico África-do-Sul 

CMF 087 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 088 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 090 Solo Ginodióico NR 

CMF 092 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 094 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 099 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 102 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 104 Solo Ginodióico NR 

 

continua... 
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...continuação 

 

Acessos Tipo de fruto Sistema reprodutivo País 

CMF 114 Formosa Ginodióico África do Sul 

CMF 115 Formosa Ginodióico África do Sul 

CMF 116 Solo Ginodióico África do Sul 

CMF 120 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 121 Formosa Ginodióico NR 

CMF 123 Formosa Ginodióico Tailândia 

CMF 129 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 130 Formosa Ginodióico NR 

CMF 131 Formosa Ginodióico NR 

CMF 132 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 133 Formosa Ginodióico Havaí 

CMF 135 Formosa Ginodióico NR 

CMF 139 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 142 Formosa Ginodióico NR 

CMF 145 Formosa Ginodióico NR 

CMF 146 Formosa Ginodióico NR 

CMF 150 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 152 Formosa Ginodióico NR 

CMF 154 Formosa Ginodióico Guatemala 

CMF 164 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 165 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 166 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 177 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 180 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 185 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 188 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 204 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 207 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 219 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 220 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 230 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 232 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 233 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 234 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 235 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 245 Formosa Trióico Nicarágua 

CMF 246 Formosa Trióico Brasil 

CMF 247 Formosa Ginodióico Brasil 

Legenda: NR - Acessos não referenciados. 
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O ensaio foi instalado em Cruz das Almas, BA, Brasil, na área experimental da 

Embrapa Mandioca e Fruticultura (12º48'38''S e 39º6'26''W). Utilizou-se o 

delineamento em blocos completos casualizados, com duas repetições. As parcelas 

foram constituídas por duas linhas com seis plantas cada. O plantio foi realizado no 

espaçamento de 2,0 x 2,0 m, seguindo-se todos os tratos culturais recomendados 

para a cultura (MARTINS; COSTA, 2003). 

A avaliação foi realizada com uso de 23 descritores quantitativos e 17 

qualitativos (Tabela 2) que fazem parte da lista de descritores proposta para o 

mamoeiro (DANTAS et al., 2000). Esses descritores foram selecionados por 

representarem de forma eficiente à variabilidade genética e por proporcionarem maior 

discriminação dos acessos do BAG de mamão Embrapa Mandioca e Fruticultura 

(OLIVEIRA et al., 2018 – dados não publicados). 

Para os dados quantitativos, foi realizada análise de variância e obtidas as 

médias ajustadas. Essa análise foi realizada com auxílio do pacote easyanova 

(ARHNOLD, 2013), implementado no software R versão 3.5.1 (R DEVELOPMENT 

CORE TEAM, 2018).  Já os dados qualitativos foram classificados de acordo com o 

número de classes apresentadas. 

Os dados quantitativos e qualitativos foram analisados, simultaneamente 

utilizando-se o procedimento Ward-MLM. O método de agrupamento de Ward foi 

obtido por meio da matriz de distância utilizando como medida de dissimilaridade a 

distância de Gower (1971). O número ideal de grupos foi definido com base nos 

critérios pseudo-t², pseudo-F e na função logarítmica da probabilidade Log-likelihood.  

Os dados quantitativos foram submetidos à análise discriminante por variáveis 

canônicas usando o procedimento CANDISC do SAS (SAS Institute, 2017). 

Após o estabelecimento do número de grupos pelo método de Ward-MLM, a 

dispersão fenotípica de cada grupo foi apresentada por meio dos gráficos boxplots. 

Esses gráficos foram elaborados com auxílio do software R versão 3.5.1 (R 

DEVELOPMENT CORE TEAM, 2018), utilizando-se os pacotes computacionais 

ggplot2, gridExtra, rgl e elipse. 
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Tabela 2. Descritores quantitativos e qualitativos utilizados na caracterização de 94 

acessos de mamoeiro. 

Partes da 
planta 

Qualitativos Abrev. Quantitativos Abrev. 

Planta 

Cor do caule CC 
Altura da planta (m) aos 12 

meses 
AP12 

Pigmentação do caule PC 
Comprimento dos internódios 

(cm) aos 8 e 12 meses 
CI8/CI12 

Tipo de 
hermafroditismo 

TH     

Folhas 

Forma dos bordos 
foliares 

FBOF 
Largura da folha (cm) aos 8 e 12 

meses 
LF8/LF12 

   
Comprimento da folha (cm) aos 8 

meses 
CF8 

   
Comprimento do pecíolo da folha 

(cm) aos 8 e 12 meses 
CPF8/CPF12 

Flores 

Densidade da 
inflorescência no caule 

DI Número de flores por pedúnculo NFP 

Densidade de flores na 
inflorescência 

DFI 
Comprimento do pedúnculo da 

inflorescência (cm)  
CPI 

    
Comprimento da corola da flor 

(cm)  
CCF 

Frutos 

Formato dos frutos FFR 
Número de frutos comerciais aos 

8 e 12 meses 
NFCO8/NFCO12 

Coloração da casca do 
fruto maduro 

CCFM 
Comprimento do pedúnculo do 

fruto (cm)  
CPFR 

Formato da base do 
fruto 

FBAF Comprimento do fruto (cm) COF 

Formato da cavidade 
central 

FCC Diâmetro do fruto (cm)  DF 

Coloração da polpa COP Firmeza dos frutos (libras) FF 

Consistência da polpa CPO 
Diâmetro da cavidade central 

(mm) 
DCC 

Tecido placental TEC Acidez titulável (% ácido nítrico) AT 

Qualidade de mesa QM 
Vitamina C (mg de ácido 

ascórbico x 100g de polpa) 
Vit C 

   Concentração hidrogeniônica pH 

   Número de frutos por axila NFA 

   
Número de frutos carpelóides 

aos 8 meses 
NFCA8 

Sementes  

Coloração da semente CS     

Brilho da superfície da 
semente 

BSS 
    

Quantidade de 
mucilagem na semente 

QMS 
    

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

O procedimento Ward-MLM indicou, de acordo com os critérios pseudo-F e 

pseudo-t2, a formação de três grupos de diversidade em função do valor máximo do 

incremento da função de verossimilhança (Figura 1). A probabilidade de alocação dos 

acessos nos grupos está apresentada na Tabela 3 e dos 94 acessos avaliados, 92 
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(97,8%) apresentaram entre 99 e 100% de probabilidade de alocação em seus 

respectivos grupos. Apenas os acessos CMF017 e CMF207 apresentaram 

probabilidade de alocação inferior, com 82% e 96% respectivamente, ambos no grupo 

dois. 

 

 

Figura 1. Gráfico da função logarítmica de likelihood (Log-Likelihood) para o número 

de grupos formado por meio do método de Ward-MLM obtido da avaliação de 94 

acessos de mamoeiro. 

 

O número de grupos definidos pela metodologia de Ward-MLM sofre variações 

em função da espécie em estudo, do número de acessos analisados, número e tipo 

de descritores utilizados. Além dos fatores citados, a base genética da espécie é um 

fator determinante na formação de grupos com maior diversidade (GONÇALVES et 

al., 2018), e que, somente métodos com alta capacidade de detecção de variabilidade 

genética, como o método de Ward-MLM, são capazes de alocar acessos com maior 

similaridade genética dentro de grupos, maximizando a distância entre grupos.  

Campos et al. (2013), avaliando a diversidade existente entre 138 acessos de 

goiabeira por meio de cinco descritores qualitativos e oito quantitativos, observaram 

que o maior incremento na função logarítmica indicou a formação de oito grupos. 

Outro trabalho de mesma natureza foi desenvolvido por Oliveira et al. (2015) onde 

foram caracterizados 95 acessos de mandioca por meio de 35 descritores qualitativos 

e 13 quantitativos, com a constituição de quatro grupos. Por sua vez, Gonçalves et al. 

(2009) ao analisarem a diversidade genética entre 40 acessos de tomateiro com 
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auxílio de 22 descritores morfoagronômicos e 131 marcadores moleculares, 

observaram o maior incremento na função da probabilidade na formação de cinco 

grupos. 

 

Tabela 3. Agrupamento formado pela estratégia Ward-MLM utilizando dados 

quantitativos e qualitativos em acessos de germoplasma de mamão e probabilidade 

de alocação dos acessos nos grupos estabelecidos. 

Grupo Número de acessos Probabilidade de alocação Acessos 

1 38 (0,9975 – 1,0000) 

CMF005    CMF006    CMF008    CMF012    
CMF015    CMF018    CMF030    CMF037    
CMF041    CMF046    CMF051    CMF054    
CMF055    CMF065    CMF067    CMF069    
CMF072    CMF075    CMF078    CMF087    
CMF115    CMF121    CMF129    CMF131    
CMF132    CMF135    CMF139    CMF145    
CMF146    CMF150    CMF154    CMF164    
CMF180    CMF204    CMF230    CMF232    
CMF233    CMF246 

2 39 (0,8220 – 1,0000) 

CMF002    CMF003    CMF004    CMF011    
CMF014    CMF017    CMF021    CMF022    
CMF026    CMF028    CMF031    CMF033    
CMF038    CMF047    CMF050    CMF076    
CMF077    CMF079    CMF082    CMF088    
CMF090    CMF092    CMF094    CMF099    
CMF102    CMF104    CMF114    CMF120    
CMF123    CMF130    CMF152    CMF166    
CMF177    CMF185    CMF188    CMF207    
CMF219    CMF245    CMF247 

3 17 (0,9977 – 1,0000) 

CMF020    CMF023    CMF027    CMF035    
CMF044    CMF052    CMF056    CMF058    
CMF060    CMF066    CMF116    CMF133    
CMF142    CMF165    CMF220    CMF234    
CMF235 

 

O grupo 1 foi formado por 38 acessos (Tabela 3), sendo 16 acessos do tipo 

Solo e 22 do tipo Formosa. Os acessos que compõe esse grupo apresentaram, em 

média, maior número de NFA, associados também ao maior número de NFCO8 e 

NFCO12 (Figura 2). Por outro lado, os acessos desse grupo apresentaram, em média, 

os menores valores do CCF, COF, DF e LF12. A precocidade e a alta produção de 

frutos são fatores fundamentais que o produtor leva em consideração para a adoção 

de uma determinada variedade. Nesse sentido, os acessos do grupo 1 possuem 

potencial para gerar populações segregantes com maior precocidade e alta produção.  
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Figura 2. Representação gráfica da distribuição e dispersão dos valores médios das 

características quantitativas, para cada agrupamento formado pela estratégia Ward-

MLM em acessos de germoplasma de mamão. 

* NFCA8: Número de frutos carpelóides aos 8 meses; NFA: Número de frutos por axila; pH: Potencial hidrogeniônico; AT: Acidez 
titulável (% ácido cítrico); CCF: Comprimento da corola da flor (cm); COF: Comprimento do fruto (cm); CPFR: Comprimento do 
pedúnculo do fruto (cm); CPI: Comprimento do pedúnculo da inflorescência (cm); DCC: Diâmetro da cavidade central (mm); DF: 

Diâmetro do fruto (cm); FF: Firmeza dos frutos (kg); NFP: Número de flores por pedúnculo; VITC: Vitamina C (mg de ácido 
ascórbico x 100g de polpa); AP12: Altura da planta aos 12 meses (m); CF8: Comprimento da folha aos 8 meses (cm); CI8: 
Comprimento dos internódios aos 8 meses (cm); CI12: Comprimento dos internódios aos12 meses (cm); CPF8: Comprimento do 

pecíolo da folha aos 8 meses (cm); CPF12: Comprimento do pecíolo da folha aos 12 meses (cm); LF8: Largura de folha aos 8 
meses (cm); LF12: Largura de folha aos 12 meses (cm); NFCO8: Número de frutos comerciais aos 8 meses; NFCO12: Número 
de frutos comerciais aos 12 meses. 
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O grupo 2 alocou 39 acessos, os quais apresentaram maior variação para as 

médias referentes ao NFCA8 e COF, o oposto observado em NFCO12 e NFA, para 

as quais foram observadas baixa variação nos valores médios (Figura 2). Houve maior 

predomínio de acessos produtores de frutos do tipo Formosa nesse grupo (71,8%), 

corroborando com as maiores médias para COF. De acordo com Dias et al. (2011), o 

mercado externo tem preferência por frutos menores, com variação de peso entre 300 

a 650 gramas para frutos do grupo Solo, entretanto, para o grupo Formosa, a demanda 

é por frutos de tamanho médio, com peso variando entre 1.000 a 1.300 gramas. Trata-

se de híbridos comerciais que vêm ganhando espaço nos mercados nacional e 

internacional (DIAS et al., 2011; OLIVEIRA et al., 2011). 

O grupo 3 foi composto por 17 acessos, sendo sete do tipo Solo e dez do tipo 

Formosa. Os acessos desse grupo, de modo geral, apresentaram maiores valores 

médios para CPI, NFP, AP12, CF8, CPF8, CPF12, LF8, LF12 (Figura 2). Por outro 

lado, para NFCO8 foi observado os menores valores médios. Além disso, foram 

observados nesse grupo os maiores valores para o teor de VITC (81,43mg). O teor de 

vitamina C presente na polpa do mamão imaturo varia entre 44 e 48 mg de ácido 

ascórbico para cada 100g de polpa, podendo duplicar durante o amadurecimento 

(WILLS; WIDJANARKO, 1995). Sendo assim, o valor de vitamina C encontrado está 

dentro do esperado, uma vez que todos os frutos foram avaliados no estágio cinco de 

maturação. 

A distribuição dos descritores qualitativos entre os três grupos formados não 

indicou um grupo de descritores específicos que melhor caracteriza determinados 

agrupamentos (Tabela 4). Cabral et al. (2010), ao analisaram 57 acessos de feijoeiro 

com base em 26 descritores agronômicos, morfológicas e moleculares, observaram 

entre os cinco grupos formados, uma distribuição homogênea entre as diversas 

classes dos descritores morfológicos. O mesmo foi observado por Oliveira et al. (2015) 

ao analisarem 95 acessos de mandioca utilizando 13 características contínuas, 10 

binárias e 25 multicategóricas.  

Apesar das classes que descrevem grande parte dos descritores estarem 

presentes nos três agrupamentos, pode-se atribuir o predomínio de determinadas 

características morfológicas aos grupos formados. 

A dominância do formato dos frutos (FFR) que compuseram o grupo 1 foi o 

elongata, seguido por oblongo e forma de pera. O formato da cavidade central (FCC) 
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dos frutos apresentou maior variação entre a configuração aproximado de estrela e 

irregular. Frutos com consistência de polpa (CPO) intermediária predominaram nesse 

grupo (Tabela 4). A consistência da polpa, assim como a firmeza do fruto está 

relacionada com o grau de maturação. Frutos maduros apresentam menor firmeza e 

são menos resistentes ao manuseio, transporte e armazenamento (FAGUNDES; 

YAMANISHI, 2001). 

Houve predominância de frutos com a base achatada (FBAF) para os acessos 

que compuseram o grupo 2, além de valores intermediários para quantidade de tecido 

placental (TEC), quantidade de mucilagem na semente (QMS) e consistência da polpa 

(CPO). A coloração da polpa (COP) em destaque foi “laranja a” (56%) e grande parte 

das plantas (51,3%) apresentaram média densidade de flores na inflorescência (DFI) 

(Tabela 4). Vale ressaltar que os frutos que apresentam cor de polpa mais intensa são 

preferidos pelo consumidor. 

Para o grupo 3, houve predominância de acessos com pigmentação do caule 

(PC) indiscriminada, forma dos bordos foliares (FBOF) reta, coloração da casca do 

fruto maduro (CCFM) “amarelo c” e formato da base do fruto (FBAF) achatado. 

Observou-se que, de um total de 17 descritores qualitativos selecionados, 

apenas PC apresentou duas classes, seguidos por 8 (47,06%) que apresentaram três 

classes e 8 (47,06%) apresentando quatro ou mais classes (COP, FBAF, FBOF, CC, 

FCC, TH, CS e FFR), sendo considerados altamente informativos (Figura 3). O 

descritor formato do fruto (FFR) apresentou o maior número de classes durante a 

avaliação dos 94 acessos.  Trata-se de uma variação interessante para o programa 

de melhoramento, uma vez que a seleção do formato do fruto ideal além de influenciar 

no peso, é de suma importância quando se refere ao transporte da produção e 

preferência do consumidor. 

 

 

 

 

 

 

 

 



48 

Tabela 4. Distribuição dos acessos de mamão entre os três grupos formados, com 

base nos descritores qualitativos. 

Descritor Classe G1 (38)  G2 (39)  G3 (17)  

CC 

Esverdeada  2  

Cinza claro 4 9  

Arroxeadas 2 4 1 

Outras 32 24 16 

PC 
Parte basal 11 12 4 

Indiscriminada 27 27 13 

FBOF 

Reta 19 23 13 

Convexa 8 1 1 

Côncava 11 13 3 

Outras   2   

FFR 

Globular   1   

Elíptico 1 1 3 

Elongata 13 14 4 

Alongado - cilíndrico  2  

Forma de pera 8 10 5 

Forma de clava 2 1 1 

Forma de ameixa 4 2  

Alongada - forma de pera  2  

Oblongo - forma de pera 9 3 3 

Oval - forma de pera 1 2  

Acesso com dado perdido   1 1 

TH 

Muitas flores estéries e poucas flores hermafroditas perfeitas; 
ausência de carpeloidia e pentandria. 

21 26 8 

Poucas flores estéries e muitas flores hermafroditas 
perfeitas; ausência de capeloidia e pentandria. 

10 6 2 

Poucas flores estéries, muitas flores hermafroditas e poucas 
carpelóides e pentândricas. 

 1  

Muitas flores hermafroditas perfeitas e poucas carpelóides e 
pentândricas. 

2 4 1 

Poucas flores hermafroditas perfeitas e muitas carpelóides e 
pentândricas. 

2 1 3 

Acesso com dado perdido 3 1 3 

 

continua.... 
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...continuação 

Descritor Classe G1 (38) G2 (39)  G3 (17) 

DI 

Densa 2 5 2 

Média 20 20 9 

Esparsa 16 14 5 

Acesso com dado perdido     1 

DFI 

Densa 15 20 8 

Média 18 13 5 

Esparsa 5 6 3 

Acesso com dado perdido     1 

CCFM 

Amarelo b  1  

Amarelo c 23 22 12 

Amarelo d 14 16 6 

FBAF 

Leve depressão 6 4 2 

Achatado 30 30 16 

Inflado 1   

Pontiagudo  1 3  

Acesso com dado perdido   1   

FCC 

Irregular 10 7 2 

Arredondada 5 12 6 

Angular 2 1  

Formato aproximado de estrela 18 12 5 

Estrela 3 7 4 

COP 

Amarelo b  1  

Amarelo c 8 10 6 

Amarelo d 5 5 1 

Laranja a 25 23 10 

CPO 

Firme 9 14 2 

Intermediária 21 23 13 

Mole 8 2 2 

TEC 

Pouco 12 12 4 

Intermediário 26 27 12 

Muito     1 

QM 

Boa 8 18 7 

Média 24 18 10 

Ruim 6 3   

CS 

Bronze 1 3  

Cinza - amarelada  4 1 

Cinza 22 18 6 

Marrom - escuro 9 9 8 

Preta 1 3 2 

Variável 4 2 1 

 

 continua... 
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...continuação 

 

Descritor Classe G1 (38) G2 (39) G3 (17) 

BSS 

Opaco 1   

Intermediário 21 21 12 

Brilhante 16 18 5 

QMS 

Quase ausente 1 5 1 

Pequena 9 12 6 

Intermediária 28 22 10 

* CC = Cor do caule; PC = Pigmentação do caule; FBOF = Forma dos bordos foliares; FFR = Formato 
do fruto; TH = Tipo de hermafroditismo; DI = Densidade de inflorescência; DFI = Densidade de flores 
na inflorescência; CCFM= Coloração da casca do fruto maduro; FBAF = Formato da base do fruto; FCC 
= Formato da cavidade central; COP = Coloração da polpa; CPO = Consistência da polpa; TEC = Tecido 
placental; QM = Qualidade de mesa; CS = Coloração da semente; BSS = Brilho na superfície da 
semente; QMS = Quantidade de mucilagem na semente. 

 

 

Figura 3. Distribuição dos descritores qualitativos de acordo com o número de classes 

encontradas.  

*PC = Pigmentação do caule; QMS = Quantidade de mucilagem na semente; BSS = Brilho na superfície 

da semente; QM = Qualidade de mesa; TEC = Tecido placental; CPO = Consistência da polpa; CCFM= 

Coloração da casca do fruto maduro; DFI = Densidade de flores na inflorescência; DI = Densidade de 

inflorescência; COP = Coloração da polpa; FBAF = Formato da base do fruto; FBOF = Forma dos 

bordos foliares; CC = Cor do caule; FCC = Formato da cavidade central; TH = Tipo de hermafroditismo; 

CS = Coloração da semente; FFR = Formato do fruto.  

 

A primeira e a segunda variáveis canônicas, com base nas características 

quantitativas (Figura 4), foram responsáveis por explicar 57% e 43% da variação     
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total encontrada, respectivamente, explicando 100 % da variação total dos dados 

Paiva et al. (2014), analisando a variabilidade genética entre espécies do gênero 

Passiflora, verificaram que as duas primeiras variáveis canônicas explicaram cerca de 

91,16% da variação total existente entre os oito grupos formados. Por sua vez, Padilla 

et al. (2005), ao analisar a diversidade genética existente em uma coleção de nabo do 

Noroeste da Espanha, verificaram que 90% da variabilidade encontrada entre os cinco 

grupos formados eram explicadas pelas duas primeiras variáveis canônicas. Em 

contrapartida, Campos et al. (2013), em seu estudo sobre diversidade genética entre 

acessos de goiabeira, observaram que as duas primeiras variáveis canônicas foram 

responsáveis por 61,79% da variação total encontrada entre os cinco grupos 

formados. 

 

 

Figura 4. Dispersão dos acessos de mamão com base nas duas primeiras variáveis 

canônicas obtidas da análise dos dados quantitativos, de acordo com os três grupos 

de diversidade identificados com base na estratégia Ward-MLM. * VC1 e VC2 – 

variáveis canônicas 1 e 2. 
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A análise das variáveis canônicas (Tabela 5) demonstrou que as características 

quantitativas que mais contribuíram para a diversidade genética existente entre os 

acessos, na primeira variável canônica, foram diâmetro do fruto (0,58), comprimento 

da corola da flor (0,57) e número de frutos comerciais aos 8 meses (0,50). Os 

descritores comprimento do pedúnculo da inflorescência (0,45), largura dos frutos aos 

8 e 12 meses (0,41) e altura da planta aos 12 meses (0,39) foram altamente 

correlacionados com a segunda variável canônica.  

As maiores dissimilaridades estimadas envolveram o acesso CMF 245 que, 

quando relacionado aos acessos CMF 008 e CMF 020, CMF 076 e CMF 114 e CMF 

164, apresentou um valor de 0,61, 0,59 e 0,58, respectivamente. Em contrapartida, os 

menores valores foram observados entre os acessos CMF 058 e CMF 133 (0,12), 

seguido pelos acessos CMF 030 e 120 (0,14) (Dados não mostrados). 

Com base nas distâncias entre pares de grupos, observou-se que os grupos 1 

e 3 foram os mais divergentes, apresentando uma distância de 22,02. Os grupos 1 e 

2 foram os mais similares, seguidos pelos grupos 2 e 3 que apresentaram uma 

distância de 14,14 e 18,26, respectivamente. Ao analisar a figura 2, realmente, 

observa-se pequenas diferenças entre os grupos 1 e 2 para as características CPFR, 

CPI, NFP, VITC, AP12, CI8, CI12 e CPF8.  

 

Tabela 5. Estimativas das variáveis canônicas obtidas da análise dos descritores 

quantitativos em acessos de mamoeiro. 

Descritores VC1 VC2    Descritores VC1 VC2 

NFCA8  0,07 -0,27  VITC  0,13 0,03 

NFA  -0,37 0,17  AP12  0,12 0,39 

PH  -0,17 0,17  CF8  0,41 0,33 

AT  0,01 -0,06  CI8  -0,03 0,18 

CCF 0,57 0,1  CI12  0,24 0,27 

COF  0,49 -0,25  CPF8  0,21 0,39 

CPFR  0,19 -0,14  CPF12  0,24 0,28 

CPI  0,32 0,45  LF8  0,48 0,41 

DCC  0,47 0,01  LF12  0,44 0,41 

DF  0,58 -0,03  NFCO8  -0,5 -0,09 

FF  0,27 0,06  NFCO12  -0,43 0,13 

NFP  0,2 0,3         
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CONCLUSÕES 

 

A utilização simultânea de variáveis qualitativas e quantitativas possibilitou a 

detecção da diversidade genética existente entre acessos de mamoeiro que compõe 

pertencentes ao banco ativo de germoplasma (BAG-Mamão) da Embrapa Mandioca 

e Fruticultura. 

 A formação de três grupos divergentes favorecerá a seleção de parentais 

contrastantes para utilização em trabalhos relacionados ao desenvolvimento de 

híbridos com características agronômicas superiores. 
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Estabelecimento de coleção nuclear de mamoeiro (Carica papaya L.) com base 

em descritores morfoagronômicos 

 

 

Resumo: O grande número de acessos que compõe as coleções de germoplasma 

promovem a subutilização dos recursos genéticos disponíveis, em função do alto 

custo envolvido na conservação, multiplicação e avaliação do material em condições 

de campo. Para reverter essa realidade, a formação de coleções nucleares tem sido 

utilizada como alternativa para estabelecimento de um grupo reduzido de acessos 

com a máxima variabilidade genética da espécie. A partir da caracterização de 94 

acessos de mamoeiro, por meio de 61 descritores morfoagronômicos, subconjuntos 

foram criados com o auxílio de dois diferentes algoritmos (PowerCore e MSTRAT), 

baseados na estratégia M (maximização). Foram selecionados, de forma efetiva, 30 e 

37 acessos para composição das coleções nucleares pelo MSTRAT e PowerCore, 

respectivamente, com 24 acessos concidentes entre elas. Após calculado os valores 

referentes a diferença média (MD%), diferença de variância (VD%), taxa de 

coincidência (CR%) e taxa variável (VR%) para a coleção formada pelo MSTRAT e 

para os 43 acessos selecionados em conjunto pelos dois algoritmos, pode-se observar 

que não houve diferenças significativas, nem mesmo quando comparados com a 

coleção estabelecida pelo PowerCore. Por se tratar de coleções pequenas, os 43 

acessos selecionados pelos dois métodos apresentaram o maior valor referente a 

retenção da variabilidade existente na coleção completa (CR=83,23%), de modo que, 

esse conjunto de acessos foi selecionado para compor a coleção nuclear do programa 

de melhoramento de mamão da Embrapa Mandioca e Fruticultura. 

 

 

Palavras-chave: Diversidade genética, germoplasma, PowerCore, Mstrat. 
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Establishment of nuclear papaya collection (Carica papaya L.) based on 

morphoagronomic descriptors 

 

 

Abstract: The large number of accessions that composes collections of plant 

germplasm promote the underutilization of available genetic sources, due to the high 

cost involved in the conservation, multiplication and evaluation of the plants under field 

conditions. To reverse this reality, the formation of core collections has been used as 

an alternative to establish a small group of accessions with the maximum genetic 

variability of the species. From the characterization of 94 accessions of papaya, by 

means of 61 morphoagronomic descriptors, subsets were created using two different 

algorithms (PowerCore and MSTRAT), based on the M strategy (maximization). A total 

of 30 and 37 accessions were selected for composition of the core collections by 

MSTRAT and PowerCore, respectively, with coincidence of 24 accessions among 

them. After calculating the values of mean difference (MD %), variance (VD %), 

coincidence rate (CR %) and variable rate (VR %) for the MSTRAT collection and for 

the 43 accessions selected jointly by the two algorithms, it can be observed that there 

were no significant differences, even when compared to the collection established by 

PowerCore. Because these were small collections, the 43 accessions selected by the 

two methods had the highest value regarding the retention of variability in the complete 

collection (CR = 83.23 %), so that this set of accessions was selected to compose the 

collection the Embrapa Mandioca e Fruticultura’s breeding program. 

 

 

Key words: Genetic diversity, germplasm, PowerCore, Mstrat. 
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INTRODUÇÃO 

 

O mamoeiro (Carica papaya L.) pertence à família Caricaceae que possui 35 

espécies distribuídas em seis gêneros, sendo Carica (1 espécie), Horovitzia (1 

espécie), Jacaratia (7 espécies), Jarilla (3 espécies) e Vasconcellea (21 espécies) 

originários das Américas do Sul e Central, enquanto o gênero Cylicomorpha (2 

espécies) pertence ao continente africano (VAN DROOGENBROECK et al., 2004). 

A espécie Carica papaya L. é a única conhecida comercialmente, sendo de 

grande importância econômica para as regiões tropicais e subtropicais do mundo onde 

é amplamente cultivada e consumida (CHEN et al., 2007). Os principais produtores 

mundiais são a Índia, Brasil, México, Indonésia e Nigéria, que juntos alcançaram uma 

produção superior a nove milhões de toneladas em 2017 (FAO, 2019).  

O crescimento do agronegócio do mamão no Brasil, ao longo dos anos, tem 

sido favorecido por um desenvolvimento tecnológico crescente e isso aumenta o 

potencial brasileiro de exportação da fruta. Segundo a BRAPEX (2019), o mamão 

brasileiro tem sido fortemente solicitado no mercado internacional. Apresentou 

recorde no crescimento das exportações em 2018, superando em 19% o ano de 2017 

e em 6% os recordes obtidos em 2014. A expectativa para 2019 é de manutenção das 

exportações, uma vez que a demanda da União Europeia tem sido constante. 

Entretanto, ainda existem muitos entraves que influenciam na expansão da 

cultura, a exemplo das doenças e das poucas variedades disponíveis para plantio que 

atendam às exigências dos mercados interno e externo. Do ponto de vista agrícola, 

ainda existe uma enorme demanda por novas variedades de mamão que possam 

reduzir o custo de produção da cultura, considerando os parâmetros de produtividade 

de frutos e maior resistência a doenças como Phytophthora, antracnose, varíola e 

mancha-anelar. Tais doenças são frequentes nos plantios e demandam constantes 

aplicações de defensivos que muitas vezes podem trazer problemas de 

comercialização e uso dos frutos para consumo humano, além de aumentar os custos 

para manutenção dos campos de produção.  

Em relação ao desenvolvimento de novas variedades, todo programa de 

melhoramento de plantas tem como objetivo principal reunir em um acesso as 

características desejáveis, de interesse comercial. Para tanto, é fundamental 

conhecer, avaliar e utilizar todo o potencial genético disponível no germoplasma da 
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espécie. Contudo, a manutenção dos acessos e disponibilização de informações 

sobre os recursos genéticos para uso efetivo no melhoramento do mamoeiro tem sido 

um grande desafio, sobretudo pelo alto custo envolvido na conservação, multiplicação 

e avaliação do germoplasma em condições de campo. 

Embora as sementes de mamão possam ser armazenadas por longos 

períodos, sua qualidade fisiológica é bastante influenciada pelo teor de umidade, 

forma e temperatura de armazenamento (BERBERT et al., 2008). O trabalho rotineiro 

de conhecimento da diversidade genética e a renovação do estoque de sementes 

necessariamente dependem da multiplicação em campo, que geralmente é 

acompanhada das atividades de caracterização e avaliação de germoplasma. Quando 

o número de acessos de germoplasma é elevado, os curadores tendem a reduzir o 

tamanho das parcelas experimentais ou mesmo reduzir a fenotipagem do 

germoplasma para apenas algumas características e isso reduz em muito a acurácia 

dos dados, ao mesmo tempo que aumenta o tempo necessário para a completa 

caracterização e avaliação dos recursos genéticos.     

A caracterização do germoplasma pode ser realizada por meio de descritores 

morfológicos, agronômicos, marcadores moleculares, entre outros. 

Independentemente do tipo de descritor utilizado, o importante é que os resultados 

possibilitem uma boa distinção dos acessos, permitindo a identificação de duplicatas 

e acessos com características que possam ser relevantes (COSTA et al., 2009). Os 

descritores morfoagronômicos são desenvolvidos para cada espécie, baseiam-se em 

caracteres fenotípicos, envolvendo características quantitativas e qualitativas. De 

modo geral, estes tipos de descritores ajudam os curadores e melhoristas no estudo 

da diversidade ao mesmo tempo que permite a seleção de parentais para realização 

de cruzamentos e geração de populações segregantes.  

Como o tamanho excessivo dos bancos de germoplasma dificulta a sua 

caracterização, avaliação, documentação e manejo, levando a subutilização dos 

recursos genéticos disponíveis (VASCONCELOS et al., 2007), a formação de 

coleções nucleares tem sido utilizada como uma alternativa para aumentar o uso da 

variabilidade presente nos bancos de germoplasma e ao mesmo tempo focar na 

conservação, caracterização e avaliação de um grupo reduzido de acessos com a 

máxima variabilidade genética da espécie (SIVALINGAM et al., 2014). 
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Diferentes abordagens metodológicas foram criadas para a avaliação da 

diversidade genética, proporcionando grandes avanços no estabelecimento de 

coleções nucleares (FRANCO et al., 2006; AGRAMA et al., 2009; BHATTACHARJEE 

et al., 2012; BAKKALI et al., 2013). Entretanto, a estratégia M (maximização), criada 

por Schoen e Brown (1993), tem sido amplamente utilizada pois examina todas as 

possíveis coleções nucleares, eliminando a redundância e capturando a maior parte 

da diversidade genética em um número reduzido de acessos. É aplicada em estudos 

baseados em marcadores moleculares, podendo ser estendida para abordagens 

fenotípicas (GOUESNARD et al., 2001).  

Diversos estudos estão relacionados ao estabelecimento de coleções 

nucleares, a exemplo do milho (LI et al., 2004), arroz (CHUNG et al., 2009), oliveiras 

(DIÉZ et al., 2012) e mandioca (OLIVEIRA et al., 2014). Porém, até o momento, 

nenhuma coleção nuclear foi desenvolvida para a cultura do mamoeiro. 

Dessa forma, este trabalho teve como objetivo a comparação de métodos 

estatísticos visando o estabelecimento de uma coleção nuclear de mamoeiro por meio 

da caracterização morfoagronômica de acessos do Banco Ativo de Germoplasma de 

Mamoeiro da Embrapa Mandioca e Fruticultura.   

 

MATERIAL E MÉTODOS 

 

Materiais vegetais 

Para esse trabalho, foram avaliados 94 acessos de mamoeiro (Carica papaya 

L.) pertencentes ao banco ativo de germoplasma de mamão (BAG-Mamão) da 

Embrapa Mandioca e Fruticultura, localizada em Cruz das Almas, Bahia, Brasil. O 

ensaio foi instalado no ano de 2014 na área experimental da Embrapa Mandioca e 

Fruticultura (12º48'38''S e 39º6'26''W). Foi utilizado delineamento em blocos 

completos casualizados, com duas repetições. As parcelas foram formadas por duas 

linhas com seis plantas cada. O plantio foi realizado no espaçamento de 2,0 x 2,0 m, 

seguindo-se todos os tratos culturais recomendados para a cultura (MARTINS; 

COSTA, 2003). 

Os acessos, são oriundos de nove países, embora a maior parte do 

germoplasma seja de origem brasileira. De modo geral, há um predomínio do sistema 

reprodutivo ginodióico, onde 63,8% dos acessos produzem frutos do tipo formosa e 
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36,2% frutos do tipo solo (Tabela 1). Esta distribuição se justifica pelo aleatoriedade 

das introduções de acessos realizadas. 

 

Tabela 1: Acessos que compõem o Banco Ativo de Germoplasma de Mamoeiro (BAG-

Mamão) da Embrapa Mandioca e Fruticultura. Cruz das Almas (BA). 

Acesso 
Tipo de 

fruto 
Sistema 

reprodutivo 
País 

 
Acesso 

Tipo de 
fruto 

Sistema 
reprodutivo 

País 

CMF 002 Formosa Ginodióico Costa Rica  CMF 051 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 003 Formosa Ginodióico Taiwan  CMF 052 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 004 Formosa Ginodióico Havaí  CMF 054 Formosa Ginodióico Havaí 

CMF 005 Solo Ginodióico Havaí  CMF 055 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 006 Solo Ginodióico Havaí  CMF 056 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 008 Formosa Ginodióico Malásia  CMF 058 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 011 Formosa Ginodióico Costa Rica  CMF 060 Formosa Ginodióico Havaí 

CMF 012 Solo Ginodióico Malásia  CMF 065 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 014 Solo Ginodióico Malásia  CMF 066 Formosa Ginodióico NR 

CMF 015 Formosa Ginodióico Malásia  CMF 067 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 017 Formosa Ginodióico Taiwan  CMF 069 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 018 Formosa Ginodióico Taiwan  CMF 072 Solo Ginodióico NR 

CMF 020 Formosa Ginodióico Brasil  CMF 075 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 021 Solo Ginodióico Taiwan  CMF 076 Formosa Ginodióico NR 

CMF 022 Formosa Ginodióico Malásia  CMF 077 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 023 Formosa Trióico Malásia  CMF 078 Solo Ginodióico NR 

CMF 026 Formosa Ginodióico Taiwan  CMF 079 Formosa Ginodióico NR 

CMF 027 Formosa Ginodióico NR  CMF 082 Solo Ginodióico África do Sul 

CMF 028 Formosa Ginodióico Costa Rica  CMF 087 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 030 Formosa Ginodióico NR  CMF 088 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 031 Formosa Ginodióico Costa Rica  CMF 090 Solo Ginodióico NR 

CMF 033 Formosa Ginodióico NR  CMF 092 Solo Ginodióico Havaí 

CMF 035 Solo Ginodióico NR  CMF 094 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF037 Solo Ginodióico NR  CMF 099 Solo Ginodióico Brasil 

CMF 038 Formosa Ginodióico Brasil  CMF 102 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 041 Formosa Ginodióico Brasil  CMF 104 Solo Ginodióico NR 

CMF 044 Formosa Ginodióico Brasil  CMF 114 Formosa Ginodióico África do Sul 

CMF 046 Formosa Ginodióico Brasil  CMF 115 Formosa Ginodióico África do Sul 

CMF 047 Formosa Ginodióico Brasil  CMF 116 Solo Ginodióico África do Sul 

CMF 050 Solo Ginodióico Brasil  CMF 120 Formosa Ginodióico Brasil 

 

continua... 
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...continuação 

 

Acesso 
Tipo de 

fruto 
Sistema 

reprodutivo 
País 

 
Acesso 

Tipo de 
fruto 

Sistema 
reprodutivo 

País 

CMF 121 Formosa Ginodióico NR  CMF 166 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 123 Formosa Ginodióico Tailândia  CMF 177 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 129 Formosa Ginodióico Brasil  CMF 180 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 130 Formosa Ginodióico NR  CMF 185 Formosa Ginodióico Brasil 

CMF 131 Formosa Ginodióico NR  CMF 188 Formosa Ginodióico  Brasil 

CMF 132 Solo Ginodióico Havaí  CMF 204 Solo Ginodióico  Brasil 

CMF 133 Formosa Ginodióico Havaí  CMF 207 Formosa Ginodióico  Brasil 

CMF 135 Formosa Ginodióico NR  CMF 219 Solo Ginodióico  Brasil 

CMF 139 Formosa Ginodióico Brasil  CMF 220 Formosa Ginodióico  Brasil 

CMF 142 Formosa Ginodióico NR  CMF 230 Solo Ginodióico  Brasil 

CMF 145 Formosa Ginodióico NR  CMF 232 Solo Ginodióico  Brasil 

CMF 146 Formosa Ginodióico NR  CMF 233 Solo Ginodióico  Brasil 

CMF 150 Solo Ginodióico Brasil  CMF 234 Solo Ginodióico  Brasil 

CMF 152 Formosa Ginodióico NR  CMF 235 Solo Ginodióico  Brasil 

CMF 154 Formosa Ginodióico Guatemala  CMF 245 Formosa Trióico Nicarágua 

CMF 164 Formosa Ginodióico Brasil  CMF 246 Formosa Trióico Brasil 

CMF 165 Formosa Ginodióico Brasil  CMF 247 Formosa Ginodióico Brasil 

NR - Indivíduos sem origem definida. 

 

Caracterização morfoagronômica 

Todos os acessos foram caracterizados utilizando 35 descritores quantitativos 

e 26 descritores qualitativos (Tabela 2), conforme descrito por Dantas et al. (2000). 

Embora o mamoeiro apresente três formas sexuais básicas (plantas masculinas, 

femininas e hermafroditas), o mercado consumidor prefere frutos provenientes de 

plantas hermafroditas. Sendo assim, três plantas hermafroditas de cada acesso foram 

selecionadas e submetidas às mensurações dos caracteres.   

As mensurações referentes aos descritores relacionadas às plantas, folhas e 

número de frutos foram realizadas aos 8 e 12 meses após o plantio. Em cada planta 

selecionada para caracterização, um total de cinco flores, cinco folhas e cinco frutos 

foram avaliados. 
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Tabela 2. Descritores quantitativos e qualitativos utilizados na caracterização de 94 

acessos de mamoeiro para estabelecimento da coleção nuclear. 

Descritores qualitativos Abrev.   Descritores quantitativos Abrev. 

Cor do caule CC  Acidez titulável (%) AT 
Pigmentação do caule PC  Altura dos primeiros frutos (m) APF 
Forma da folha FF  Sólidos solúveis (°brix) SS 
Forma dos bordos foliares FBOF  Comprimento da corola (cm) CCFH 
Forma da cavidade do limbo FCL  Comprimento do fruto (cm) COF 

Coloração dos lóbulos da corola CLC 
 
Comprimento do pedúnculo do fruto 
(cm) 

CPFR 

Coloração das flores  CF 
 
Comprimento do pedúnculo da 
inflorescência (cm) 

CPI 

Coloração da casca do fruto 
imaturo (8 meses) 

CCFI 
 
Diâmetro da cavidade central (mm) DCC 

Formato dos frutos FFR  Diâmetro do fruto (cm) DF 
Tipo de hermafroditismo TH  Firmeza do fruto (libras) FF 
Densidade da inflorescência  DI  Número de flores por pedúnculo NFP 
Densidade de flores na 
inflorescência  

DFI 
 
Peso do fruto PF 

Coloração da casca do fruto 
maduro 

CCFM 
 
Peso fresco das sementes do fruto 
(g) 

FPS 

Formato da base do fruto FBAF  Peso fresco de 100 sementes (g) PS 
Tipo de florescimento TF  Vitamina C (mg / 100g de polpa) VITC 
Sulcos na superfície do fruto SSF  Número de frutos por axila NFA 
Formato da cavidade central FCC  Potencial hidrogeniônico pH 

Aroma da polpa AP 
 
Número de frutos carpelóides aos  
8 e 12 meses 

NFCA8/NFCA12 

Coloração da polpa COP 
 
Altura da planta (m) aos 8 e 12 
meses 

AP8/AP12 

Consistência da polpa CPO 
 
Comprimento da folha (cm) aos 8 e 
12 meses 

CF8/CF12 

Tecido placental TEC 
 
Comprimento dos internódios (cm) 
aos 8 e 12 meses 

CI8/CI12 

Qualidade de mesa QM 
 
Comprimento do pecíolo da folha 
(cm) aos 8 e 12 meses 

CPF8/CPF12 

Coloração da semente CS 
 
Diâmetro do caule (cm) aos 8 e 12 
meses 

DC8/DC12 

Brilho da superfície da semente BSS  
Largura da folha (cm) aos 8 e 12 
meses 

LF8/LF12 

Quantidade de mucilagem da 
semente 

QMS 
 
Número de frutos comerciais aos 8 
e 12 meses 

NFCO8/NFCO12 

Coloração do pedúnculo da 
inflorescência 

CPI 
 
Número total de frutos aos 8 e 12 
meses 

NF8/NF12 

Uniformidade de distribuição de 
frutos 

UDF    

 

A acidez titulável (AT) foi calculada por meio da quantidade de ácido da amostra 

que reagia com uma base de concentração conhecida (hidróxido de sódio 0,1N), 

indicado pelo ponto de viragem da fenolftaleína. A concentração de sólidos solúveis 

(SS) foi verificada com o auxílio de um refratômetro. A análise de vitamina C foi 

realizada pela reação do ácido ascórbico com o 2,6-diclorofenol indofenol (DCFI) e 

leitura em espectrofotômetro (OLIVEIRA, 2010). Já a firmeza do fruto foi estipulada 
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com o auxílio de um penetrômetro. Todos esses parâmetros foram avaliados em 

triplicata e o valor final calculado em função da média das três medidas.  

 

Construção da coleção nuclear 

Dois diferentes algorítmos, baseados na estratégia M (maximização), foram 

testados com base nos dados oriundos da caracterização morfoagronômica: 

1. Programa PowerCore v. 1.0 (KIM et al., 2007): utiliza a estratégia M avançada 

implementada através de um algoritmo heurístico modificado, com o poder de 

representar todas as classes fenotípicas no desenvolvimento de coleções 

nucleares. Sem atribuir peso diferencial para nenhuma característica, foram 

calculados a diferença média (MD%) diferença de variância (VD%), taxa de 

coincidência (CR%) e taxa variável (VR%) (HU et al., 2000), onde:  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

A MD (%) exibe a diferença nas médias de acessos entre a coleção 

nuclear e a coleção completa e o VD (%) expõe a diferença na distribuição. O 

CR indica se os intervalos de distribuição de cada variável na coleção nuclear 

estão bem representados quando comparados com a coleção completa e o VR 

permite uma comparação entre os valores do coeficiente de variação existentes 

entre as duas coleções e determina o quão representativa é a coleção nuclear.  

2. Programa MSTRAT (GOUESNARD et al., 2001): utiliza a estratégia M padrão 

descrita por Schoen e Brown (1993).  Inicialmente é selecionado um 

subconjunto aleatório de entradas referentes ao total de acessos. 

Posteriormente, cada entrada é eliminada, sucessivamente, até reter o 

subconjunto que apresentar o nível mais alto de riqueza fenotípica.  A 

MD(%)= 1    ∑  Me-Mc  x 100 
                m           Mc J=1  

m 

CR(%)= 1    ∑   Rc  x 100 
                m         Re J=1  

m 

(Me: média da coleção completa) 
 (Mc: média da coleção nuclear) 
(m=número de características) 

 

(Rc: variação da coleção completa) 
 (Re: variação da coleção nuclear) 

VD(%)= 1    ∑   Ve-Vc  x 100 
                m           Vc 

J=1  

m 

VR(%)= 1    ∑   CVc  x 100 
                m         CVe 

J=1  

m 

(Ve: variância da coleção completa) 
 (Vc: variância da coleção nuclear) 

(CVc: coeficiente de variação  
da coleção completa) 

 (CVe: coeficiente de variação  
da coleção nuclear) 
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distribuição contínua das variáveis quantitativas são quebradas em uma série 

de classes discretas. Para cada variável qualitativa, o número de classes  é 

determinado pelos possíveis valores tomados pela variável em questão. Ao 

considerar várias variáveis correspondendo a várias características, a riqueza 

total é definida como a soma dos valores de riqueza entre as variáveis. Além 

disso, o índice de diversidade de Shannon-Weaver é usado como segundo 

critério para classificar subconjunto criado. Para a função redundância dessa 

análise, foram utilizados 20 replicatas, com 20 interações. 

 

Validação da representatividade das coleções 

A estrutura genética das coleções nucleares em comparação com a coleção 

completa foi inferida com base nas relações genéticas entre os acessos, avaliados 

pela análise de componentes principais com dados mistos. A análise foi realizada com 

auxílio do software R versão 3.5.1 (R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2018), 

utilizando-se o pacote PCAmixdata. Posteriormente, gráficos de densidade, referentes 

às características quantitativas, foram construídos com auxílio do pacote ggplot2, plyr 

e gridExtra. 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

Estabelecimento da coleção nuclear pelo PowerCore  

Dos 94 acessos que compõe a coleção de mamoeiro, 37 (39,36 %) foram 

indicados para representar a coleção nuclear, de acordo com a estratégia M com 

pesquisa heurística do programa PowerCore. A diferença média (MD), diferença de 

variância (VD), taxa de coincidência (CR) e taxa variável (VR) foram de 3,67, 25,82, 

81,60 e 102,94 %, respectivamente. Para Hu et al. (2000), é considerada uma coleção 

nuclear representativa aquela que apresentar MD (%) inferior a 20 e CR (%) igual ou 

superior a 80. 

Pode-se observar na distribuição dos dados quantitativos que, de forma geral, 

não houve diferenças expressivas entre as densidades médias da maioria dos 

descritores avaliados, considerando os acessos selecionados para formação da 

coleção nuclear e a coleção completa (Figuras 1, 2 e 3), afirmando a excelência na 

seleção dos acessos para composição da coleção nuclear. 
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Figura 1. Gráficos de dispersão das características quantitativas relacionadas à 

planta, dos acessos que compõe a coleção completa de mamoeiro e daqueles 

selecionados para formação da coleção nuclear por meio do programa PowerCore. 

NFCA8/ NFCA12: número de frutos carpelóides aos 8 e 12 meses, NFA: número de 

frutos por axila, APF: Altura dos primeiros frutos, AP8/AP12: Altura da planta aos 8 e 

12 meses, DC8/DC12: Diâmetro do caule aos 8 e 12 meses, NF8/NF12: Número de 

frutos aos 8 e 12 meses, NFCO8/NFCO12: Número de frutos comerciais aos 8 e 12 

meses, CI8/CI12: Comprimento dos internódios aos 8 e 12 meses. 

 

Sivaligam et al. (2014) utilizaram, com sucesso, a mesma estratégia para 

estabelecer uma coleção nuclear de Ziziphus mauritiana L., por meio de 23 

características qualitativas e 20 quantitativas. A coleção completa, composta por 330 

acessos, foi retratada por 52 acessos (15,8%) que, juntos, apresentaram MD de 6,1 

% e CR de 98,1 %.  Outro trabalho de mesma natureza foi desenvolvido por Lee et al. 

(2016), onde foi criada uma coleção nuclear de pimentas (MD = 9,45 % e CR = 98,40 

%), baseada nas informações de 48 marcadores do tipo SNP (Single Nucleotide 

Polymorphism) e 32 características fenotípicas, formada por 240                            
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acessos, correspondendo a 5,2 % da coleção completa. Por sua vez, trabalhando com 

uma coleção completa de arroz com 10.368 acessos, Chung et al. (2009) formaram 

uma coleção nuclear contendo 107 acessos, com MD de 10,07 % e CR de 95,57 %. 

 

 

 

Figura 2. Gráficos de dispersão das características quantitativas relacionadas aos 

frutos e sementes, dos acessos que compõe a coleção completa de mamoeiro e 

daqueles selecionados para formação da coleção nuclear por meio do programa 

PowerCore. PH: Potencial hidrogeniônico, AT: Acidez titulável, SS: Sólidos solúveis, 

COF: Comprimento do fruto, CPFR: Comprimento do pedúnculo do fruto, PF: Peso do 

fruto, DCC: Diâmetro da cavidade central, DF: Diâmetro do fruto, FF: firmeza do fruto, 

VITC: Vitamina C, PFS: Peso fresco de semente, PS: Peso fresco de 100 sememtes. 
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Figura 3. Gráficos de dispersão das características quantitativas relacionadas às 

folhas e inflorescências, dos acessos que compõe a coleção completa de mamoeiro 

e daqueles selecionados para formação da coleção nuclear por meio do programa 

PowerCore. CF8/CF12: Comprimento da folha aos 8 e 12 meses, CPF8/CPF12: 

Comprimento do pecíolo da folha aos 8 e 12 meses, LF8/LF12: Largura da folha aos 

8 e 12 meses, CCFH: Comprimento da corola, CPI: Comprimento do pedúnculo da 

inflorescência, NFP: Número de flores por pedúnculo. 

 

Estabelecimento da coleção nuclear pelo MSTRAT 

Em contrapartida, a estratégia utilizada pelo programa MSTRAT indicou 30 

acessos para formação da coleção nuclear de mamoeiro (31,91% da coleção 

completa), com o valor de 91,17 para índice de diversidade de Shannon-Weaver.  

A distribuição dos valores referentes as características quantitativas se 

mostraram equilibradas, quando comparadas com a coleção nuclear estabelecida e a 

coleção completa, ressaltando a efetividade dos acessos selecionados (Figuras 4, 5 

e 6). 

A referida estratégia também foi aplicada com êxito em Carthamus tinctorius L., 

uma oleaginosa de sequeiro, onde foram indicados 4,9 % dos acessos 

correspondentes a coleção completa para formação de uma coleção nuclear 

representativa (KUMAR et al., 2016). Utilizando a mesma metodologia, Diéz et al. 

(2012) estabeleceram, também de forma eficiente, uma coleção nuclear de 

azeitonas,com intuito de melhorar a conservação e o manejo dos recursos       
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genéticos da cultura, além de favorecer estudos de interações diferenciais entre 

genótipo e ambiente.   

 

 

Figura 4. Gráficos de dispersão das características quantitativas relacionadas à 

planta, dos acessos que compõe a coleção completa de mamoeiro e daqueles 

selecionados para formação da coleção nuclear por meio do programa MSTRAT. 

NFCA8/ NFCA12: número de frutos carpelóides aos 8 e 12 meses, NFA: número de 

frutos por axila, APF: Altura dos primeiros frutos, AP8/AP12: Altura da planta aos 8 e 

12 meses, DC8/DC12: Diâmetro do caule aos 8 e 12 meses, NF8/NF12: Número de 

frutos aos 8 e 12 meses, NFCO8/NFCO12: Número de frutos comerciais aos 8 e 12 

meses, CI8/CI12: Comprimento dos internódios aos 8 e 12 meses. 
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Figura 5. Gráficos de dispersão das características quantitativas relacionadas aos 

frutos e sementes, dos acessos que compõe a coleção completa de mamoeiro e 

daqueles selecionados para formação da coleção nuclear por meio do programa 

MSTRAT. PH: Potencial hidrogeniônico, AT: Acidez titulável, SS: Sólidos solúveis, 

COF: Comprimento do fruto, CPFR: Comprimento do pedúnculo do fruto, PF: Peso do 

fruto, DCC: Diâmetro da cavidade central, DF: Diâmetro do fruto, FF: firmeza do fruto, 

VITC: Vitamina C, PFS: Peso fresco de semente, PS: Peso fresco de 100 sememtes. 
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Figura 6. Gráficos de dispersão das características quantitativas relacionadas às 

folhas e inflorescências, dos acessos que compõe a coleção completa de mamoeiro 

e daqueles selecionados para formação da coleção nuclear por meio do programa 

MSTRAT. CF8/CF12: Comprimento da folha aos 8 e 12 meses, CPF8/CPF12: 

Comprimento do pecíolo da folha aos 8 e 12 meses, LF8/LF12: Largura da folha aos 

8 e 12 meses, CCFH: Comprimento da corola, CPI: Comprimento do pedúnculo da 

inflorescência, NFP: Número de flores por pedúnculo. 

 

Comparação entre as coleções nucleares estabelecidas  

O desenvolvimento de uma coleção nuclear envolve estratégias de intensidade 

e procedimento de amostragem. Os métodos implementados pelos algoritmos 

PowerCore e MSTRAT foram muito semelhantes na formação das coleções nucleares 

de mamoeiro, havendo coincidência entre 24 acessos selecionados pelos dois 

métodos (Figura 7). 

Segundo Franco et al. (2006), a estratégia M é considerada uma função 

poderosa para a seleção de acessos divergentes, por eliminar as redundâncias 

resultantes de co-ancestralidade. Esta estratégia é capaz de selecionar os acessos 

para compor a coleçao nuclear, maximizando a probabilidade de que qualquer alelo 

existente na coleção completa esteja presente na coleção nuclear (SCHOEN E 

BROWN, 1993). O uso da estratégia M via MSTRAT permite que os alelos sejam 

selecionados de forma interativa, alcançando alta diversidade pelos critérios de 

riqueza alélica e grandes valores de soma dos quadrados das variáveis analisadas 

(GOUESNARD et al., 2001). Em contrapartida, o algoritmo PowerCore utiliza uma 
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busca heurística baseada no conceito de pesquisa “A”, que é definido pelos critérios 

de avaliação da cobertura variável, levando em consideração a razão entre os valores 

referentes a coleção nuclear e aqueles relacionados a coleção completa e a média de 

todas as variáveis (KIM et al., 2007). 

 

 

Figura 7. Relação dos acessos de mamoeiro indicados para formação das duas 

coleções nucleares com base nos algoritmos MSTRAT e PowerCore.  

 

Em relação ao tipo de fruto produzido pelo mamoeiro (solo e formosa), houve 

uma distribuição proporcional dos acessos para as duas coleções nucleares em 

comparação à coleção completa (Figura 8). Além disso, as duas coleções formadas 

também mostraram proporções equilibradas na distribuição dos acessos em relação 

a origem geográfica, embora os dois algoritmos não tenham selecionado acessos 

oriundos da Tailândia e Guatemala. Vale ressaltar que ambos os países foram 

representados por apenas um acesso. Em contrapartida, o único acesso oriundo da 

Nicarágua foi selecionado para compor as duas coleções nucleares, o que indica alta  
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dissimilaridade com os demais acessos que compõe a coleção completa (Figura 9).  

 

 

 

Figura 8. Distribuição dos acessos de mamoeiro de acordo com o tipo de fruto (solo 

e formosa) nas coleções nucleares estabelecidas com descritores morfoagronômicos 

de acordo com os algoritmos MSTRAT e PowerCore em comparação com a coleção 

completa. 

 

 

 

Figura 9. Distribuição dos acessos de mamoeiro de acordo com a origem geográfica 

nas coleções nucleares estabelecidas com descritores morfoagronômicos de acordo 

com os algoritmos MSTRAT e PowerCore em comparação com a coleção completa. 
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Validação das coleções estabelecidas  

A análise de componentes principais com dados mistos foi utilizada para validar 

as coleções nucleares, em função da distribuição dos acessos nos diferentes 

componentes principais em comparação com a coleção completa. Os dois primeiros 

componentes principais foram responsáveis por 17,66% da variância genética total 

(Figura 10), sendo capazes de representar a variação detectada pelos 61 descritores 

morfoagronômicos avaliados no germoplasma de mamoeiro. Os descritores 

quantitativos foram mais informativos quando comparados com os descritores 

qualitativos, com destaque para a participação de alguns descritores relacionados ao 

fruto (NF8/NF12, NFCO8/NFCO12, NFA, DF e PF), planta (AP8/AP12 e DC8/DC12) 

e folha (LF8/LF12 e CF12) do mamoeiro (Figura 11). 

 

 

 

Figura 10. Gráfico de dispersão dos acessos que foram selecionados pelos dois 

algoritmos (vermelho), apenas pelo MSTRAT (preto), apenas pelo PowerCore (azul) 

e acessos não selecionados (verde).  
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Figura 11. Contribuição das características quantitativas e qualitativas para 

identificação da diversidade genética existente entre os acessos de mamoeiro. 

 

De modo geral, as duas coleções nucleares conseguiram representar de forma 

bastante adequada a coleção completa, considerando a distribuição dos acessos nos 

diferentes quadrantes da análise de componentes principais. Portanto, as duas 

coleções nucleares se mostraram bem representativas da variabilidade detectada com 

os 61 descritores morfoagronômicos. Entretanto, a coleção nuclear formada por meio 

do algoritmo PowerCore permitiu a seleção de acessos em todos os quadrantes do 

gráfico. Oliveira et al. (2014) também utilizaram, de forma efetiva, a análise de 

componentes principais para validar as diferentes coleções nucleares criadas a partir 

do banco de germoplasma de mandioca.  

 

Análise dos resultados em conjunto e comparação das coleções nucleares 

utilizando o mesmo parâmetro 

Os 43 acessos selecionados em conjunto pelos dois algoritmos utilizados 

(MSTRAT e PowerCore) foram submetidos a análise de MD (%), VD (%), CR (%) e 

VR (%), assim como os 30 acessos indicados pelo MSTRAT. Posteriormente, os 

resultados foram comparados com os valores obtidos na coleção formada pelo 
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PowerCore onde, pode-se observar que não houve grandes discrepâncias entre as 

três possíveis coleções (MSTRAT, PowerCore e MSTRAT+PowerCore) (Tabela 3).   

 

Tabela 3. Diferença média (MD%), diferença de variância (VD%), taxa de coincidência 

(CR%) e taxa variável (VR%) para as três possíveis coleções nucleares de mamoeiro. 

Parâmetros 
Coleções nucleares 

 PowerCore 
(37 acessos) 

 MSTRAT 
(30 acessos) 

PowerCore + MSTRAT 
(43 acessos) 

MD(%) 3,67 4,04 3,99 

VD(%) 25,82 29,82 24,59 

CR(%) 81,60 77,06 83,23 

VR(%) 102,94 103,62 101,38 

 

Seleção da melhor coleção nuclear 

Normalmente, as coleções nucleares são compostas por 10% dos acessos da 

coleção original, com aproximadamente 70% da riqueza alélica encontrada na coleção 

completa (BROWN, 1989). Na prática, observa-se que a proporção de amostras tem 

variado de 5 a 20%, com 70 a 90% da diversidade (CRISTO-ARAÚJO, 2015). Vale 

ressaltar que o número de acessos nas coleções nucleares depende do tamanho, 

objetivos e necessidades de cada banco de germoplasma, considerando que, de 

modo geral, a representação da coleção nuclear é bastante influenciada pela natureza 

dos dados utilizados para caracterização e também pela estratégia de amostragem. 

É considerada uma boa coleção nuclear aquela que incorpora a diversidade máxima 

das espécies com redundância mínima, associada ao menor tamanho possível para 

facilitar seu manejo e uso no desenvolvimento de novas variedades (OLIVEIRA et al., 

2014).  

De acordo com Kumar et al. (2016), para uma coleção nuclear ser considerada 

representativa, o valor de  MD deve ser inferior a 20%,  o CR deve ser igual ou superior 

a 80% e o VR deve apresentar um valor superior a 100%. Sendo assim, as coleções 

formadas por 37 (PowerCore) e 43 acessos (PowerCore + MSTRAT) estão aptas para 

seleção.  

Com a evolução da genética molecular, surgiram diversos tipos de marcadores 

moleculares permitindo a identificação direta dos genótipos em nível de DNA, 

superando grande parte das limitações das análises fenotípicas. Assim, estudos 
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dessa natureza, utilizando dados moleculares, podem ser desenvolvidos com a cultura 

do mamoeiro para confirmação dos resultados obtidos. 

 

CONCLUSÃO 

 

Como se trata de coleções de pequeno porte, a coleção formada pelos 43 

acessos selecionados em conjunto pelos dois métodos (PowerCore e MSTRAT) é a 

mais indicada para ser utilizada no programa de melhoramento da Embrapa Mandioca 

e Fruticultura, uma vez que apresentou o maior valor referente à retenção da 

variabilidade existente na coleção completa.  

 A redução de 54,26% dos acessos facilitará a execução de trabalhos voltados 

para ampliação da base genética do mamoeiro, fator determinante para a expansão 

da cultura.  
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CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

O mamoeiro, Carica papaya L., além de apresentar expressiva importância 

para o Brasil, um dos principais países produtores da fruta, tem grande relevância 

social uma vez que utiliza de mão-de-obra durante todo o ano em função da 

necessidade constante de manejo. Os tratos culturais, a colheita e a comercialização 

dos frutos são efetuados de maneira contínua nas lavouras, além dos plantios serem 

renovados, em média, a cada dois anos.  

Entretanto, a sustentabilidade e expansão da cultura do mamoeiro dependem 

do surgimento de novas variedades com características superiores, que atendam às 

exigências dos mercados interno e externo. Para isso, se faz necessário conhecer, 

avaliar e utilizar todo o potencial genético disponível no banco de germoplasma da 

espécie. 

Uma lista com diversos descritores morfológicos e agronômicos, baseados em 

caracteres fenotípicos, tem sido utilizada para a caracterização de acessos de 

germoplasma de mamoeiro. Para auxiliar o programa de melhoramento de mamão da 

Embrapa Mandioca e Fruticultura, tais descritores foram utilizados para uma ampla 

caracterização e avaliação de todos os acessos que compõem o banco de 

germoplasma da referida instituição. Tais resultados possibilitaram a identificação dos 

descritores que mais contribuíram para a discriminação dos acessos de mamoeiro, 

além da detecção da diversidade genética existente dentro do BAG-Mamão.  

Entretanto, o tamanho excessivo dos bancos de germoplasma tem levado à 

subutilização dos recursos genéticos disponíveis. Com o intuito de reverter essa 

situação, foi estabelecido uma coleção nuclear para o mamoeiro composta por 43 

acessos que preservaram 83,26 % da diversidade genética encontrada na coleção 

completa. A redução de 54,26% dos acessos certamente facilitará os procedimentos 

clássicos de melhoramento genético, permitindo maior versatilidade e dinamismo aos 

trabalhos envolvendo a cultura.  

Sugere-se que os acessos que compõem a coleção completa sejam 

caracterizados molecularmente para posterior estabelecimento de uma coleção 

nuclear baseada em dados genotípicos e confirmação da participação dos acessos 

selecionados para compor a coleção principal. Tais resultados certamente auxiliarão 
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na orientação de cruzamentos específicos, a fim ampliar a base genética da espécie, 

visando a obtenção de genótipos com características de interesse agronômico. 

 


