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Melhoramento Genético do Mamoeiro UENF/CALIMAN:  

estratégias de melhoramento e desenvolvimento de novas 

cultivares



• Aumento de Produtividade 

– Melhoramento genético + 

– Melhoramento ambiental 

(manejo)

50%    +    50%  



• Fruteiras

–Produtividade

–Qualidade

•Tamanho do fruto

•Firmeza 

•Sabor



• Como fazer melhoramento?

–Conhecer a cultura

–Herança das característica

•Tipos de cultivares

–Híbridos

–Variedades

–...



• Recursos

–Pessoal (UENF e CALIMAN)

–Financeiros (FINEP, CNPq, FAPERJ, 

CAPES)

–Estrutura de campo (CALIMAN)

–Estrutura de laboratório

• Molecular

• Genética

• Pós-colheita

• Fitopatologia

• ....



Pessoal

1- UENF

Professores

Pós doutores 

Doutorandos

Mestrandos

Graduandos

2- CALIMAN

Técnicos

Suporte



Bio

Informática

Citogenética

Melhoramento

Clássico

Formação

de Pessoal

Novas

Variedades

Conhecimento

Científico

ESTRATÉGIA DE MELHORAMENTO

Fitopatologia

Fisiol. P. 

Colheita

Genética

Molecular



Solo



Formosa



Herança

Análise de gerações

Uso de testadores

Análises dialélicas



Componentes de Rendimento

Número e Peso Médio de Frutos

Componentes de Qualidade do Fruto

Firmeza de fruto

Sólidos Solúveis (Brix)

Predominantemente Aditiva e

Dominância Parcial



•Viabilidade para melhoramento 

intrapopulacional 

– Caracteres em geral

•Viabilidade para explorar o vigor 

híbrido 

– Especialmente Rendimento



Melhoramento Genético do 

Mamoeiro:

Cruzamentos entre genótipos 

divergentes.

Exploração do vigor 

híbrido

Desenvolvimento de 

Linhagens



Grupos Heteróticos: 

SOLO FORMOSA 



Dialelo Parcial

8 Genitores ‘Solo’

X

8 Genitores ‘Formosa’



Híbridos selecionados:

(Rendimento e Qualidade) 

•Sunrise Solo 72/12 × JS 12

•Sunrise Solo TJ × JS 12

•Baixinho de Santa Amália × JS 12

•Sunrise Solo TJ × JS11

•Sunrise Solo 72/12 x Costa Rica 



‘UENF/CALIMAN01’

‘CALIMOSA’



Híbrido UENF/Caliman 01: 

•Primeiro híbrido 

nacional 











Uso de testadores



Testador ‘Solo’ (SS-72/12)

X

Genótipos ‘Formosa’

Testador ‘Formosa’ (JS-12)

X

Genótipos ‘Solo’



(UC04)



(UC03)



KS  x SS



Dialelo completo



1- Existe grupo heterótico?

2- Heterose intra grupo ?

S XS versus Solo Autof.

FXF versus Formosa Autof

.

3- Viável híbrido intra grupo?

Híbrido S x S

Híbrido F x F



Grupos e

Genótipos

Formosa (F) Solo (S)

1 2 3 4 5 6 7 8

F 1 F x F
2

3

4

S 5 S x S
6

7

8

F x S

S x F



















Cat. PMF PROD ºBrix OBS

Solo 357 15991 11,6

SxS 526

(47%)

26609

(66%)

11,8

(1%)

MB

Formosa 1214 31437 9,5

FXF 1412

(16%)

41406

(32%)

10,1

(6%)

MB

PMF 786 23714 10,6

FxS 946 34270 11,6 MB

SXF 994

(24%)

37265

(56%)

11,2

(7%)

MB







Respostas:

Viável híbrido intra grupo? SIM

Híbrido S x S

Frutos menores

Híbrido S X F

Frutos intermediários

Híbrido F x F

Frutos grandes



Híbridos de dois grupos distintos de 

genitores (Solo e Formosa)

UC14

UC16

UC10

UC12

Intermediários

Formosa x Formosa

Formosa x Solo x Formosa



Genótipo PMF TSS PROD %

UC10 1900 9.8 260 139

UC12 1350 11.0 234 125

Tainung 1550 9.0 186 100

UC14 750 10.0 199 195

UC16 900 10.7 182 178

Golden 400 10.0 102 100



UC10









UC12









UC16







XYh/XX XYh/XX

XY/XX

Conversão 

sexual do 

Cariflora

XYh/XX

XY/XX



JS12
20 híbridos

SS 72-12
22 híbridos

Cariflora x SS 783

Pop. de retrocruzamentos RC1, RC2 e RC3

Seleção de 22 linhagens 

Topcross



Genótipo NFC PMF PROD FF FP TSS

Linhagem 01 89 394 34 88 70 11.2

UC27 108 503 52 90 78 10.7

UC28 85 565 50 102 84 10.1

Golden 85 352 30 79 68 9.8

Linhagem 13 72 1083 73 129 106 9,2

Hibrido 40 46 1691 81 126 100 8.9

Tainung 55 1391 76 100 85 8.6



Linhagens em destaque

Dialelo Parcial

(FRUTOS PEQUENOS)



Genótipo NFC PMF PROD FF FP TSS

UC20 60 292 33 113 83 11,3

UC21 47 454 39 116 81 11,8

UC22 48 534 47 105 81 10,7

UC23 52 479 45 119 85 11,0

UC24 50 441 42 114 75 11,4

UC25 50 420 39 110 77 11,4

Golden 46 286 24 102 74 10,7



Linhagem 01 THB Golden UC20 UC21

UC22 UC23 HS-20 UC24 UC25



UC20 ≈ 300 g



Populações Segregantes

Híbridos Padrão Formosa

FRUTOS GRANDES



Cruzamento biparental e avanço de gerações



Avaliação de Famílias F2:3



Algumas famílias em destaque já em F3

Ordem Linhag. a

Média 

Fenot. Ganho

Ganho 

(%)

Nova 

Média

1 6 14,64 58,94 14,64 43,24 48,49

2 16 7,63 47,15 11,13 32,88 44,99

3 14 6,97 47,92 9,74 28,78 43,60

4 9 6,71 44,10 8,99 26,55 42,84

5 5 5,87 40,39 8,36 24,71 42,22

6 8 4,20 40,00 7,67 22,66 41,52

Média

geral 33,85

Tainung 41,45

Produção em Kg/Planta



Linhagem 6 Linhagem 14 Linhagem 9



Seleção de linhagens superiores com boa capacidade de 

combinação

30 Famílias F2:3 (32 plantas/Família) = 960 plantas

Dialelo Parcial

Seleção de 6 famílias F2:3 superiores/ 6 melhores plantas=36 plantas

Ensaio de competição (híbridos vs linhagens per se)

Top Cross 



População F4



População F5



Gráfico das duas primeiras variáveis canônicas para os três grupos formados pela análise Ward-

MLM em mamoeiro (Vettorazzi et al., 2021).





Seleção recorrente em mamoeiro

Variabilidade

Genética









UCP–C0

1 - STA-22(3); 2 - STA-05(5); 3 - STA-

17(6); 4 - STA-02(6) e  5 - STA-04(5)

x

x

x

x

x


Obtenção de 196 

Progênies S1

(Avaliação agronômica via fenotipagem digital)



NFC PMF PROD FF FP TSS

Média 41 863 12 127 107 10

Máximo 122 1890 36 167 133 14,9

Mínimo 6 280 1.2 77 59 5

UCP–C0 

(Variabilidade Genética)



UCP–C0 



UCP–C0 



UCP–C0 



Progênies S1

(Selecionadas 

Para

Recombinação)

a) progênie UCP015-061

com fenótipo de pele

clara;

b) progênie UCP015-188

com baixa altura de

inserção do primeiro

fruto;

c) Progênie UCP015-188

com boa frutificação, três

frutos por axila;

d) Fruto aberto

apresentando o fenótipo

laranja para a cor da

polpa;

e) Progênie UCP015-015

com boa frutificação, 2 a

3 frutos em algumas

axilas;

f) Progênie UCP015-226

com ótima frutificação, 4

a 5 frutos por axila

(Pereira e Santa Catarina

2021).



Purificação de Genitores de 

Híbridos



A nível de campo





A nível molecular

Linhagem Locos Na HE HO F 

SS-72/12 26.00 2.00 0.26 0.00 1.00 

JS-12G 25.99 3.00 0.26 0.02 0.94 

JS-12P 25.99 3.00 0.26 0.01 0.95 

Sekati 25.85 2.13 0.50 0.02 0.97 

Média geral 25.96 2.53 0.32 0.01 0.97 

 

Na: número de alelos observados, HE: heterozigosidade esperada (se em pamixia), HO:

heterozigosidade observada e F: índice de fixação.



A nível

molecular



Análise e processamento de imagens 
digitais aplicada no Melhoramento 

do Mamoeiro

Metas do Programa UENF/CALIMAN

• Validar metodologias de análise e processamento de
imagens digitais de baixo custo, aplicada na
fenotipagem de características morfoagronômicas em
mamoeiro



➢ 150 plantas do híbrido UENF/Caliman-01

➢ 150 plantas da cultivar THB

➢Dois Talhões comerciais da Empresa Caliman

Agrícola S/A. Linhares, Espírito Santo

➢ Plantas amostradas aleatoriamente no talhão

Mensuração de características morfoagronômicas 

com base na planta



Características avaliadas

➢ Altura da Planta (AP)-cm

➢ Diâmetro do Caule (DC)- cm

➢ Comprimento do Cacho (cm)

➢ Número de Frutos comerciais (NFCom)

➢ Número de Frutos deformados (NFD)

Validação

• Mensurações manuais

• Paquímetro digital

• Trena



Captura de Imagens digitais

Especificações

Câmera Sony DSCHX300

Imagem: espaço RGB

Tamanho da imagem: 2592X 1594 pixels

Modo A, valor de abertura  finder (F) 5.6

Flash: on

Exposição: 0 EV 

Foco automático

Velocidade ISO automático





Conclusões

➢ Para as duas cultivares, as estimativas de características

morfoagronômicas, assistidas por imagens digitais
não apresentaram diferenças significativas em
relação à contagem manual, indicando que esta
metodologia pode ser utilizada para predizer estas
características com alta precisão e pouca mão de obra.

➢ Considerando que os dois lados fotografados são iguais e

correspondem à metade do número de frutos, somente
é necessário contar um lado e multiplicar
por dois para se obter o número de frutos comerciais.



Estimação de características morfológicas em frutos de 
mamão utilizando imagens digitais

Scanner 
Objetivo

Desenvolver uma metodologia de análise e

processamento de imagens digitais utilizando scanner,

para avaliar características morfológicas em frutos de

mamão.

Desenvolver e validar equações para estimação de peso de

frutos;



Material e Métodos

❖ Variedade THB

❖ Talhão comercial – Caliman Agrícola S.A. Linhares, ES.

❖100 frutos

Mensurações manuais e digitais

✓ Paquímetro digital

✓ Balança analítica

✓ Software ImageJ



Carac.
Média

Manual

Média

Imagem

CV

manual

CV

imagem p value CI r

CF 13,49 13,47 6,78 6,75 0,232 [-0.0133 ; 0.0535] 0,99

DF 8,26 8,23 5,77 5,42 0,144 [-0.0122 ; 0.0797] 0,94

CCO 9,63 9,61 8,84 8,76 0,187 [-0.0106 ; 0.0528] 0,99

DCO 4,26 4,23 9,66 9,21 0,060 [-0.0008 ; 0.0685] 0,95

EP 2,04 2,03 8,68 8,39 0,061 [-0.0006 ; 0.0267] 0,96

VF 473,50 480,32 17,99 15,45 0,098 [-14.948 ; 1.310] 0,95

PMF 395,16 395,76 17,45 17,12 0,699 [-3.682 ; 2.486] 0,99



Conclusão

Os resultados indicam uma boa precisão da

metodologia digital em relação à

metodologia manual.

Indicando que esta metodologia pode ser utilizada

com segurança para mensurar estas características em

frutos de mamão, com boa precisão e pouca mão

de obra.



Objetivo:

Comparar a eficiência da metodologia de fenotipagem

baseada em imagem digital na estimativa de parâmetros

genéticos e na seleção de linhagens recombinantes F4.

Aplicação da fenotipagem baseada em imagens 

digitais no melhoramento do mamoeiro 







Conclusões
A fenotipagem baseada em imagens digital é um instrumento de análise

fenotípica eficiente no que diz respeito à precisão seletiva e

precisão na captura de variabilidade genética e nos ganhos obtidos
a partir da seleção de linhas superiores, quando comparado à metodologia

tradicional de fenotipagem.

A metodologia pode ser facilmente adotada, uma vez que as imagens são

capturadas usando uma câmera convencional de baixo custo, fácil de manusear

e transportar. Além disso, as imagens podem ser armazenadas em um

computador para posterior análise.

Reduz tanto o trabalho quanto o tempo gasto nas

medições de campo e, assim, melhora a avaliação

fenotípica. Dois avaliadores usaram 100 s na

metodologia tradicional, enquanto os mesmos

avaliadores usaram 16 s para tirar duas fotos por planta e

30 s para analisar as imagens.



Mapa genético

• Alguns mapas já foram construídos para mamoeiro utilizando

marcadores RAPD, SSR e AFLP;

• Até o momento, não foi desenvolvido nenhum mapa com alto grau

de saturação, ou seja, com número de GL igual ao número haplóide

de cromossomos da espécie;

• O nosso desafio é desenvolver um mapa com alto grau de saturação

utilizando marcadores SNPs identificados via RAD-sequencing;

• Projeto desenvolvido em parceria com a University of Illinois at

Urbana-Champaign.



Resumo do mapa genético – Resultado 

preliminar

Number LG name Number of markers Genetic Length (cM)

1 LG1 175 473,0

2 LG2 138 573,5

3 LG3 152 353,3

4 LG4 98 503,2

5 LG5 223 346,3

6 LG6 154 449,9

7 LG7 122 313,3

8 LG8 87 482,9

9 LG9 47 182,3

10 LG10 39 164,6

Total 1235 3.442,3



Mapa genético – Resultado preliminar

➢ Um segundo conjunto de marcadores SNPs

desenvolvidos no LMGV/UENF será

adicionado ao mapa.



Fenotipagem da população F2

➢ Avaliações de campo e 

laboratório



Marcadores moleculares SSR gênicos e 

genômicos;

Bioinformática



Publicado em:



Localização Genômica.

73

Éxon-
íntron

5.344

Éxon

15.814

Íntron

139.087

Intergêni
co

0,05% 3,33% 9,86% 86,76%



Nº de primers desenhados por  grupo de ligação.

Total ➔ 113.446



Nº de primers por grupo e por localização genômica

63

Éxon-
íntron

4.702

Éxon

14.160

Íntron

94.521

Intergên
ico

0,1% 4,1% 12,5% 83,3%



Vidal NM, Grazziotin AL, Ramos HCC, Pereira MG, Venancio TM (2014) Development of a Gene-Centered SSR Atlas as a Resource for Papaya 

(Carica papaya) Marker-Assisted Selection and Population Genetic Studies. PLoS ONE 9(11): e112654. doi:10.1371/journal.pone.0112654

http://127.0.0.1:8081/plosone/article?id=info:doi/10.1371/journal.pone.0112654

Informações de apoio

http://journals.plos.org/plosone/article?id=10.1371/journal.pone.0112654

http://127.0.0.1:8081/plosone/article?id=info:doi/10.1371/journal.pone.0112654


Sexagem molecular



Calimosa Aliança

28,4 % 20,8 %



Obrigado

messiasgpereira@gmail.com


