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RESUMO GERAL

Este estudo teve como objetivo, € predizer a variabilidade através da divergéncia
genética entre 16 genotipos de espinafre-da-Amazoénia e estimar os parametros
genéticos e predizer os valores genotipicos de gendtipos de espinafre-da-Amazoénia,
por meio da metodologia REML/BLUP e selecionar clones através da selecao clonal
individual. O experimento sobre o estudo da variabilidade foi conduzido em Rio Branco
- Acre, no periodo de marco a junho de 2020, adotando o delineamento de blocos
completos ao acaso, com 16 tratamentos e 4 repeticdes. Foram avaliados diversos
caracteres aos 45 dias ap0s o transplante das mudas, incluindo didmetro do colo,
ndamero de ramos por planta, altura da planta, largura da planta, nimero de folhas,
area foliar, massa fresca da parte aérea e massa seca da parte aérea. Utilizou-se o
modelo 20 (Blocos ao acaso, teste de clones ndo-aparentados, uma planta por parcela
ou média de parcelas). A existéncia de divergéncia genética justifica a formacao de
novas populagdes para futuros programas de melhoramento. Os gendtipos AM-7 e
AP-1 se destacaram por apresentarem valores superiores em caracteristicas
importantes, como altura da planta, massa fresca da parte aérea e area foliar, o que
0s torna promissores para a formacao de gendétipos superiores em futuros trabalhos
de melhoramento genético. Os métodos de agrupamento de Tocher e UPGMA
mostraram numeros de grupos distintos, mas houve concordancia na formacédo de
grupos divergentes de espinafre-da-Amazonia, corroborando a existéncia de
variabilidade genética entre os genoétipos. Esses resultados indicam que a
combinacdo desses métodos pode ser uma ferramenta eficiente para a selecdo de
genotipos mais divergentes e com potencial para o desenvolvimento de novas
cultivares. A diversidade genética encontrada nesse estudo pode ser explorada em
futuros programas de melhoramento, visando aumentar a produtividade e a qualidade
do espinafre-da-Amaz6nia, contribuindo para sua valorizagdo como cultura agricola
promissora. Os resultados obtidos indicam uma situacéo favoravel para a selecao e
boas perspectivas para um programa de melhoramento genético. O procedimento
REML/BLUP demonstrou alta eficiéncia na classificacdo e ordenamento dos
gendtipos. Com base nesses resultados, o clone 6 foi identificado como o mais
promissor para selegéo, representando uma escolha indicada para plantios e futuros
programas de melhoramento genético do espinafre-da-Amazbénia. O estudo da

selecéo clonal individual foi dividido em duas etapas. A primeira foi a formacéao da



populacdo heterogénea realizada em 2020, onde foi formado um plantio utilizando
2000 plantas provenientes dos 16 genoétipos do banco de germoplasma da UFAC.
Cada genotipo contribuiu com 127 mudas. Apoés 45 dias do transplantio das mudas,
foram selecionadas 200 plantas (i = 10%) com base nos seguintes caracteres: Altura
de planta, numero de folhas, Massa fresca da parte aérea, Massa seca da parte aérea
e area foliar. Dentre as 200 plantas selecionadas, 20 foram plantadas em linhas e
submetidas aos ciclos de selecdo. A segunda parte da selecéo clonal individual foi
realizado dois ciclos de sele¢cdo que ocorreram em marco a maio de 2021 e setembro
a outubro de 2021 respectivamente. O delineamento experimental utilizado foi o de
blocos completos ao acaso (DBC), com 20 tratamentos e quatro repeticdes. Cada
tratamentos correspondia a um clone proveniente da populacdo heterogénea de
Alternanthera Sessilis (L.). As parcelas experimentais consistiram em 16 plantas,
sendo avaliadas as quatro plantas centrais de cada parcela. As estimativas dos
componentes de variancias e os valores genéticos foram obtidos por meio do software
Selegen-REML/BLUP, utilizando o modelo 20 (Blocos ao acaso, teste de clones néo-
aparentados, uma planta por parcela ou média de parcelas). Os valores dos
componentes de variancias e parametros genéticos para os caracteres avaliados,
indicam excelente possibilidade para selecao clonal individual de gendtipos utilizando
a metodologia REML/BLUP. De acordo com as andlises realizadas, o clone 20, se
destacou em todos os caracteres avaliados, como 0 mais promissor para a selecao,
apresentando grande potencial para o desenvolvimento de variedades superiores de
espinafre-da-Amazoénia.

Palavras-chave: divergéncia genética; melhoramento genético do espinafre; modelos

mistos.



GENERAL ABSTRACT

This study aimed to quantify genetic divergence among 16 Amazonian Spinach
genotypes based on morpho-agronomic traits, estimate genetic parameters, and
predict genotypic values using the REML/BLUP methodology. The experiment was
conducted in Rio Branco, Acre, from March to June 2020, employing a randomized
complete block design with 16 treatments and 4 replications. Various traits were
evaluated 45 days after transplanting seedlings, including stem diameter, number of
branches per plant, plant height, plant width, number of leaves, leaf area, fresh
aboveground biomass, and dry aboveground biomass. Estimates of variance
components and genetic values were obtained through the Selegen-REML/BLUP
software, utilizing model 20 (randomized blocks, unrelated clone test, one plant per
plot, or plot mean). Analysis of variance revealed highly significant differences (p<0.01)
for all assessed traits, highlighting the diversity among Amazonian Spinach genotypes.
The presence of genetic divergence justifies the formation of new populations for future
breeding programs. Genotypes AM-7 and AP-1 stood out for having superior values in
key characteristics such as plant height, fresh aboveground biomass, and leaf area,
making them promising candidates for the development of superior genotypes in future
genetic improvement endeavors. The Tocher and UPGMA clustering methods yielded
distinct group numbers, but they concurred in forming divergent Amazonian Spinach
groups, confirming the existence of genetic variability among genotypes. These results
suggest that the combination of these methods can be an efficient tool for selecting the
most divergent genotypes with the potential to develop new cultivars. The genetic
diversity uncovered in this study can be explored in future breeding programs with the
aim of increasing Amazonian Spinach productivity and quality, thereby contributing to
its recognition as a promising agricultural crop. Deviance analysis revealed significant
genetic variability (p<0.01) among Amazonian Spinach genotypes for all evaluated
traits, indicating a favorable situation for selection and promising prospects for a
genetic improvement program. The REML/BLUP procedure demonstrated high
efficiency in classifying and ranking genotypes. Based on these results, Clone 6 was
identified as the most promising candidate for selection, representing a recommended

choice for future genetic improvement programs of Amazonian Spinach.



The study of individual clonal selection was divided into two stages. The first was the
formation of the heterogeneous population carried out in 2020, where a plantation was
formed using 2000 plants from the 16 genotypes in the UFAC germplasm bank. Each
genotype contributed 127 seedlings. After 45 days of transplanting the seedlings, 200
plants (i = 10%) were selected based on the following characters: Plant height, number
of leaves, fresh mass of the aerial part, dry mass of the aerial part and leaf area. Among
the 200 selected plants, 20 were planted in lines and subjected to selection cycles.
The second part of the individual clonal selection was carried out in two selection
cycles that took place in March to May 2021 and September to October 2021
respectively. The experimental design used was randomized complete blocks (DBC),
with 20 treatments and four replications. Each treatment corresponded to a clone
originating from the heterogeneous population of Alternanthera Sessilis (L.). The
experimental plots consisted of 16 plants, with the four central plants of each plot being
evaluated. Estimates of variance components and genetic values were obtained using
the Selegen-REML/BLUP software (Resende, 2007), using model 20 (random blocks,
test of unrelated clones, one plant per plot or average of installments). The values of
the variance components and genetic parameters for the evaluated characters indicate
an excellent possibility for individual clonal selection of genotypes using the
REML/BLUP methodology. According to the analyzes carried out, clone 20 stood out
in all the characters evaluated, as the most promising for selection. Therefore, for
selection purposes, clone 20 is the most suitable, presenting great potential for the
development of superior varieties of Amazon spinach.

Keywords: genetic divergence; genetic improvement; genotype selection.
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1 INTRODUGAO GERAL

A floresta Amazbnica, o maior reservatorio natural de diversidade vegetal do
planeta, abriga uma impressionante variedade de mais de 15 mil espécies vegetais.
Dentro desse contexto, destacam-se as Plantas Alimenticias Nao Convencionais
(PANC), um grupo de espécies muitas vezes negligenciadas, mas cujo potencial na
promocdo da biodiversidade alimentar, fortalecimento da seguranca alimentar e
nutricional, geracdo de renda e fomento a sustentabilidade é cada vez mais
reconhecida (Jacob, 2020).

Um exemplar notavel entre as PANC é o espinafre-da-Amazénia, amplamente
distribuido na regido amazonica brasileira. Esta planta se destaca por seu valor
nutricional excepcional, com teores de proteina que podem atingir até 24% (Ferreira
et al., 2021). Além disso, é rica em antioxidantes e flavonoides, como apontado por
Sommai et al. (2021), o que a torna uma fonte potencial de nutrientes essenciais e
compostos bioativos para atender as necessidades nutricionais diarias do organismo.
Além disso, estudos recentes tém demonstrado que o0s extratos dessa planta possuem
diversos fitoquimicos com potencial aplicagdo como fonte de antimicrobianos naturais
(Anuar ,2022).

Dentro desse cenério, a pesquisa genética assume um papel crucial. Sendo
fundamental investigar a estrutura genética das populacdes do espinafre-da-
Amazobnia, identificar e promover o desenvolvimento de gendtipos superiores que se
adaptem as condi¢des especificas de cultivo da espécie na regido amazénica.

Portanto, o objetivo geral deste estudo foi selecionar clones atravées da selecao
clonal individual e estimar a divergéncia genética entre 16 gendtipos de espinafre-da-
Amazobnia, utilizando testes de agrupamento baseados em caracteristicas
morfoagronémicas. Além disso, buscou-se estimar parametros genéticos e predizer

os valores genotipicos dos gendtipos por meio da metodologia REML/BLUP.
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2 REVISAO DE LITERATURA

O estudo da variabilidade genética € fundamental para o melhoramento
genético de plantas, sendo necessario conhecer as caracteristicas da espécie em
estudo como morfologia, propagacéo, botanica e cultivo. O conhecimento das técnicas

e métodos de melhoramento auxiliam na execucdo do programa de melhoramento.

2.1 ESPINAFRE-DA-AMAZONIA

O espinafre-da-Amazénia - Alternanthera sessilis (L.) DC. é uma planta
pertencente a familia das Amarantaceas, origem na Ameérica tropical, mas agora
disseminada em todos os tropicos e subtrépicos do mundo (Kinupp; Lorenzi 2014;
Bhuyan; Baishya; Rajak, 2018). Conhecido pelos nomes populares espinafre-
amazonico, orelha-de-macaco, panelada, e ao redor do mundo por Bayam Brasil,
Sambu and Samba lettuce, Brazilian spinach, Sissoo spinach e Alternathera sissoo.
Sendo importado e introduzido em varios paises do Sudeste Asiatico, como Malasia
e Indonésia (Alam et al., 2022)

Trata-se de uma planta perene (cultivada anualmente), com caule ereto ou
decumbente, atingindo até 30 cm de altura, além disso, possui folhas verde-escuras
e naturalmente enroladas, Sommai et al. (2021) recomendaram colheita aos 15 a 30
dias apdés o plantio, para atingir o maior total de flavonoides conteddo e melhor
digestibilidade das folhas. flores elipticas, brancas e sésseis (Ferreira et al., 2021), a
planta ndo produz sementes férteis, mas é facilmente cultivada usando o corte do
caule (Yamamoto et al., 2015).

O espinafre-da-Amazoénia se destaca por seu valor nutricional excepcional, com
teores de proteina que podem atingir até 24% (Ferreira et al., 2021). Além disso, é
rica em antioxidantes e flavonoides, Sommai et al. (2021), teores de vitaminas A, B9,
C, K, flavonoides e minerais (calcio, ferro e potassio) (Cordeiro, 2021).

O cultivo pode ser realizado em solo fértil, arenoso ou rochoso, & capaz de
tolerar habitats com temperaturas 31°C e umidade do ar até 60% (Teatrawan et al.,
2022). Aragao et al., (2023) estudando o Cultivo e teor proteico do espinafre-da-
Amazbnia em funcdo dos espacamentos e doses de nitrogénio, verificaram que a
dose de 225 kg ha* de Nitrogénio, promove maior teor de proteina, independente do

espacamento utilizado.
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Silva et al., (2022) pesquisando sobre a qualidade de mudas de espinafre-da-
Amazénia (produzidas com uso de substratos distintos, concluiram que uso de casca
de castanha triturada e substrato comercial (1:1) sendo alternativa a producdo de

mudas de espinafre da Amazonia com qualidade.

2.2 MELHORAMENTO DE ESPECIES VEGETAIS DE PROPAGAGAO ASSEXUADA

A propagacao assexuada consiste em multiplicar vegetativamente partes das
plantas (células, tecidos, 6rgdos ou propagulos), originando individuos idénticos a
planta-mée; cada vez mais adotada mundialmente, essa técnica permite maior
efetividade em capturar os ganhos genéticos obtidos nos programas de melhoramento
(Wendling, 2003). A propagacdo assexuada apresenta inimeras aplicacfes em
programas de caracterizagéo e uso do germoplasma, em programas de melhoramento
e a nivel comercial, com a producdo de mudas uniformes e com alta qualidade
genética (Viana et al., 2019).

De acordo com Peixoto (2017), os principais métodos de propagacdo de
plantas sédo: por sementes (sexual), apomixia e vegetativa (assexuais). Ainda
conforme o autor, a propagacdo assexuada sO € possivel devido as células vivas
conterem em seus nucleos toda a informacdo genética necessaria para reproduzir
uma planta inteira e idéntica a qual ela foi retirada, propriedade esta denominada
totipoténcia celular.

Conforme Borém, Miranda e Fritsche-Neto (2021), o modo de reproducédo da
espécie € um dos fatores que definem os métodos de melhoramento que serdo
utilizados no desenvolvimento de cultivares e o tipo de cultivar. Ainda de acordo com
0S autores, as espécies de propagacao vegetativa permitem que 0s cultivares sejam
propagados sem alteracdo da sua constituicdo genética (clones), cujos casos, 0s
direitos do melhorista, protegidos pela Lei n° 9.456, de 25 de abril de 1997, podem
nao ser respeitados, com a producao de sementes néo certificadas ou fiscalizadas.

A utilizacdo da propagacdo assexuada se justifica para gendtipos de alta
qualidade, que produzem sementes em quantidade insuficiente para manter um
programa de melhoramento, além de existirem espécies, que devido a auséncia de
estudos em relagdo aos sistemas de reproducédo, apresentam dificuldades para a
aplicacdo de métodos sexuais de melhoramento, como é o caso do espinafre-da-
Amazoénia (Ferrari; Grossi; Wendling, 2004; Ferreira; Santos, 1997)
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A estratégia basica no melhoramento de espécies de reproducdo assexuada
baseia-se no cruzamento entre individuos genitores superiores, seguido por selecéo
clonal de individuos nas progénies, muitos dos quais sao cultivares clonais j& em uso
comercial (Resende; Barbosa, 2005).

Paiva (1978), em trabalho de selecdo constituido por trés ensaios em duas
espécies de amarantaceas (Celdsia e Amaranthus L.), para consumo como espinafre
na Amazonia, definiu quatro metas principais para o sucesso do melhoramento nestas
espécies:

1. Selecéo de espécie ou cultivar que apresente melhores caracteristicas de
produtividade em condi¢des de competicéo;

2. Selecdo rigorosa, no que concerne a resisténcia a floracdo precoce em
temperaturas elevadas, além de resisténcia a doencas fangicas;

3. Selec¢éo de plantas com resisténcia aos nematoides (Meloidogyne sp.);

4. Selecao de plantas com resiliéncia a cortes sucessivos.

A propagacdo assexuada permite fixar combinagbes favoraveis de
caracteristicas importantes, composi¢cfes quimicas muito especificas e interagdes da
variancia genética superiores (Bisognin, 2011). Também preserva altos niveis de
heterozigosidade (necessaria para um alto vigor hibrido), permite a identificacdo e
propagacao de mutacdes espontaneas ou induzidas favoraveis, além de possibilitar a
multiplicacdo de cultivares que ndo apresentam sementes viaveis (Bisognin, 2011,
Glémin; Bazin; Charlesworth, 2006; Nybom, 1961).

McKey et al. (2010) definem a selecdo clonal como a mais importante e
difundida técnica de selecdo em espécies de propagacao assexuada. De acordo com
0s autores, as principais vantagens deste método sdo: fixacdo de genotipos
agronomicamente valiosos, controle de genes silvestres para cultivo e facilidade de
propagacdo. Entre as desvantagens estdo: perda de alguns componentes de
diversidade, maior presenca de mutacBes deletérias, competicdo entre o uso de
partes da planta como propagulos e seu uso como alimento, além da maior facilidade
de disseminacédo de patdgenos sistémicos.
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2.3 DIVERSIDADE GENETICA

Uma forma de prever a variabilidade genética no melhoramento vegetal é
através da estimativa da distancia genética com base em caracteristicas morfolégicas
e fenotipicas (Hosan et al., 2011). A selecao de genitores para serem intercruzados
visando a formacao de uma populacao base é muito importante, permitindo identificar
0S genotipos, buscando-se combinagfes que proporcionem a populacao base ampla
variabilidade genética e alta média para o carater a ser selecionado (Cruz; Ferreira;
Pessoni, 2020).

A pesquisa com recursos genéticos € essencial para o estudo e a conservagao
da diversidade genética entre genoétipos, o que constitui a base para programas de
melhoramento (Rocha et al.,, 2009). Ao longo das ultimas décadas houve um
aprimoramento das técnicas estatisticas utilizadas para a analise de dados referentes
a caracterizacdo e avaliacdo de germoplasma, com o aumento no uso de técnicas
multivariadas para quantificacdo da diversidade genética tendo sido verificado, uma
vez que essas analises permitem considerar simultaneamente inUmeras
caracteristicas (Sudré et al., 2007).

Nick et al. (2010) definem a diversidade genética como um elemento
sobremaneira importante, uma vez que 0 sucesso do programa de melhoramento
fundamenta-se na presenca de variabilidade para a caracteristica que se deseja
melhorar, tornando-se indispensavel a realizacédo de pré-melhoramento para a avaliagcao
e caracterizacao dos recursos genéticos disponiveis.

Trabalhos dessa natureza sao capazes de identificar diferencas genotipicas
entre individuos de uma populacéo, de forma que sejam descritas as potencialidades
e aptidées de cada um, provendo aos melhoristas informacfes Uteis a selecdo de
gendtipos que se adaptem as necessidades dos programas de melhoramento da
cultura (Aradjo et al., 2014; Nick et al., 2010).

Entre as medidas que podem ser utilizadas como métricas de distancia ou
dissimilaridade, auxiliando na estimativa da diversidade genética em uma populagéo,
destaca-se a distancia generalizada de Mahalanobis (D?) (Mahalanobis, 1936). Esta
medida considera a covariancia () para o calculo de distancias, levando em

consideracao a estrutura de correlacdo existente nos dados (Albuquerque, 2005).
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A aplicacdo desta técnica é util em programas de melhoramento genético, pois
permite a coleta de informacdes sobre o grau de semelhanca ou diferenca entre dois
ou mais gendtipos (CRUZ et al., 2014). A distancia generalizada de Mahalanobis (D?)
pode ser utilizada quando varias caracteristicas sdo medidas em genotipos distintos,
uma vez que adota as médias, considerando as caracteristicas correlacionadas e a
matriz de covariancia residual, sendo necessario um experimento com repeticoes
(RODRIGUES et al., 2017; ELIAS et al., 2007; CRUZ et al., 2014).

A distancia de Mahalanobis (D?) tem a vantagem, em relagdo as distancias
euclidianas, de levar em consideragdo as respostas correlacionadas entre 0s
caracteres considerados, podendo ser obtida pela expressdo (Mahalanobis, 1936;
Santos et al., 2022):

Di?=0W1d

Em que:

Dii? é a distancia de Mahalanobis entre os gendtiposi e i’;

Y é a matriz de variancias e covariancias residuais;

O € o vetor de variancias.

O método de otimizacdo de Tocher, conforme descrito por Cruz, Ferreira e
Pessoni (2011), € um método de agrupamento que se baseia na formacao de grupos
cujas distancias dentro dos grupos sejam menores gue as distancias entre 0s grupos.
Ao final do processo, obtém-se 0 nimero de grupos e 0s acessos contidos em cada
(Faria et al., 2012). Este método, baseado na distancia generalizada de Mahalanobis,
requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade, sobre a qual é identificado o par de
individuos mais similares (Silva, 2012).

Esse par (i e i’), constitui as duas populagées menos divergentes (menor Di?),
gue formarao o primeiro grupo. Em seguida, avalia-se a incluséo neste grupo de uma
terceira populacdo mais similar. Se a valor médio da distancia ndo ultrapassar um
valor maximo pré-estabelecido, efetiva-se a sua inclusao (Cintra, 2005).

Também baseado na distancia de Mahalanobis, o0 método hierarquico UPGMA
(Unweighted Paired Group Method Using Averages), inicialmente descrito por Sneath
e Sokal (1973), calcula a média aritmética das similaridades ou distancias entre um
objeto candidato e cada um dos membros do agrupamento anteriormente formado.

Com todos os objetos recebendo pesos iguais no calculo, a matriz de distancia é
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atualizada e reduzida em tamanho a cada passo do agrupamento, que é formado por
aglomeracao (Legendre; Legendre, 1998; Ximenes, 2017).

O método de agrupamento UPGMA permite o estabelecimento de grupos de
individuos, de forma que exista heterozigose entre grupos e homozigose dentro dos
grupos, aumentando a eficiéncia das estimativas de diversidade genética nas

populacdes (Cruz; Carneiro; Regazzi, 2014; Lucena; Dantas, 2015).

2.4 PARAMETROS GENETICOS

O conhecimento da natureza e da variabilidade genética da populacédo é
fundamental para o sucesso do programa de melhoramento genético de uma cultura,
pois permite expressar o potencial da mesma para a selecdo, além de permitir a
transformacao do componente da biodiversidade em um recurso genético com valor
econdbmico no mercado (Araujo et al., 2014; Clement, 2001; Lakshmamma et al.,
2005).

O sucesso do melhoramento genético de qualquer carater, requer,
obrigatoriamente, que este seja herdavel e que haja variacdo genética na populagéo
em que se pratica a selecao, adotando-se para isso o modelo basico F = G + M, que
define o valor fenotipico (F), estimado a partir dos dados diretamente mensurados nos
individuos, como resultado da acdo do gendtipo (G), ou valor genotipico, sob
influéncia do meio (M) ambiente (Cruz, 2012; VAL, 2014).

Nesta linha, a estimativa dos parametros genéticos € essencial, uma vez que
permite conhecer a estrutura genética das populacbes para fins de selecéo e a
magnitude das estimativas de herdabilidade, fornecendo subsidios para a defini¢cao
de estratégias de selecdo, bem como auxiliando a predicdo dos ganhos obtidos
(Aradjo et al., 2014; Fehr, 1987).

De acordo com Leite et al. (2015), a complexidade das caracteristicas mais
importantes requer o uso de técnicas de selecdo cada vez mais apuradas, baseadas
em estimativas de parametros genéticos para a mensuragao da variabilidade genética
nas populagcdes, e com base no conhecimento do grau de associacdo, ou seja, as
correlacdes genéticas existentes entre os caracteres de interesse.

O estudo e a obtencdo de estimativas de parametros genéticos como

variancias, coeficiente de herdabilidade, coeficiente de variagdo genética e razdo
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CV¢/CVe de uma populagéo que se pretende explorar para o melhoramento genético
permite fazer inferéncias sobre a variabilidade genética que esta apresenta e o que
pode se esperar de ganho com selecéo (Leite et al., 2015). Estas estimativas ainda
possibilitam a definicdo da melhor estratégia de selecéo a ser adotada (Correa et al.,
2003).

Os parametros genéticos dos caracteres devem ser estimados, pois elementos
como a herdabilidade séo indicativos da fracdo dos genes de efeito genético aditivo
gue podem ser passados de geracao a geracdo (Marques et al., 2013). A estimativa
da correlacao entre caracteristicas de interesse, por sua vez, ira indicar quanto da
mudanca genética de uma variavel podera influenciar diretamente na outra (Gunski et
al., 2001).

De forma geral, a herdabilidade de um carater, em uma populacdo, € o
parametro que ird determinar a estratégia a ser usada em seu melhoramento, pois
mede a capacidade de transmissdo desse carater a sua progénie (Garnero et al.,
2010). Allard (1999) define a herdabilidade como uma medida de influéncia genética
gue informa que parte da variacdo da populacdo em um fenétipo pode ser atribuida a
variacao no gendtipo, possibilitando estimativas como o ganho genético esperado com
a selecgao.

A herdabilidade pode ser estimada no sentido amplo como sendo a proporcao
da variabilidade observada ocasionalmente por efeito dos genes, ou no sentido
restrito, que € a proporcao da variabilidade observada ocasionalmente somente por
efeitos aditivos dos genes (Carvalho et al., 2001; Jung et al.,, 2008). Para o
melhoramento genético, a herdabilidade no sentido restrito € a mais adequada, uma
vez que estima somente a aditividade, que é a porcdo herdavel da variancia genética,
ou 0 que pode ser passado de geragcdo a geracao por meio da selecao (Jung et al.,
2008).

Quando se explora a variabilidade genética por meio da selecdo sobre
determinado carater, outras variaveis podem ser simultaneamente alteradas, devido
as correlagbes genéticas entre elas (Vencovsky, 1978). As correlagbes podem ser
explicadas por dois fatores distintos: a ligacéo fisica dos genes que estdo no mesmo
cromossomo, e afetam diferentes caracteristicas, e pelo efeito de um mesmo gene em
mais de uma caracteristica (pleiotropia), sendo de vital importancia conhecer e
guantificar este parametro para o sucesso do programa de melhoramento genético
(Correa et al., 2012).
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2.5 REML/BLUP

A predicdo de valores genéticos e os métodos de selecdo dependem,
essencialmente, das estimativas de componentes de variancia (RESENDE, et al.,
1996). Diante disso, métodos de predicdo de valores genéticos como o de melhor
preditor linear ndo viesado (BLUP), fundamentados no conhecimento ou estimacgao
precisa dos componentes de variancia genética e fenotipica, sdo essenciais,
permitindo se trabalhar com certo grau de desbalanceamento, sendo, no entanto,
também aplicado para dados em nivel balanceado (Hayes; Hill, 1980; Henderson,
1975; Resende, 2002).

Visando eliminar os vicios do método de maxima verossimilhanca (ML),
Patterson e Thompson (1971) apresentaram uma modificacdo deste método, o qual
passou a ser denominado de méxima verossimilhanca restrita ou residual (REML) por
Corbeil e Searle (1976) e Harville (1977). Em decorréncia do aperfeicoamento de
natureza estatistica, 0 método REML tornou-se, recentemente, o principal método de
estimacdo de componentes de variancia, e vem sendo amplamente empregado em
melhoramento vegetal (RESENDE, et al., 1996).

O REML foi baseado no método de verossimilhanca, mantendo as
caracteristicas de ndo ser viesado e de impor restricbes de ndo negatividade, no
entanto, houve alteracdes realizadas com o intuito de utiliza-lo em qualquer tipo de
andlise de variancia, fornecendo estimativas separadas para os efeitos fixos e
aleatorios, possibilitando bons resultados em trabalhos com dados desbalanceados
(Bernardo, 2010; Silva, 2016).

Entre as principais vantagens do método proposto por Patterson e Thompson
(1971) estdo a estimacdo dos parametros genéticos de maneira ndo tendenciosa,
consideracdo da covariancia genética entre as observacbes e ponderacdo de
genotipos com desigual nimero de informacdes, na mesma ou em diferentes
geracgOes, considerado assim mais eficaz que os métodos dos minimos quadrados
para a selecao de genitores, clones e familias (Silva, 2016).

De acordo com Carvalho et al. (2016), a analise REML/BLUP pode se basear
nas seguintes premissas: produtividade, estabilidade e adaptabilidade. Quanto menor
for o desvio-padrdo do comportamento genotipico entre dois locais, maior sera a

meédia harmonica de seus valores genotipicos. Desta forma, a selecdo pelos maiores
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valores da média harménica dos valores genotipicos (MHVG) implica
simultaneamente na sele¢ao para produtividade e estabilidade. Ainda de acordo com
0s autores, a adaptabilidade, por sua vez, refere-se a performance relativa dos valores
genotipicos (PRVG) através dos ambientes Resende (2007).

Conforme Resende (2007), as principais vantagens praticas do REML/BLUP
sdo: a) permite comparar individuos ou variedades através do tempo e espaco; b)
permite a simultanea correcao para os efeitos ambientais, estimacao de componentes
de variancia e predicdo de valores genéticos; c) permite lidar com estruturas
complexas de dados (medidas repetidas, diferentes anos, locais e delineamentos) e
d) pode ser aplicado a dados desbalanceados e a delineamentos ndo ortogonais.

Trabalhos utilizando a metodologia REML/BLUP em diferentes espécies
vegetais sdo comuns na literatura. Tosse (2015), em trabalho visando selecionar
linhagens de alface-crespa com caracteristicas de adaptabilidade e estabilidade em
diferentes locais e épocas de cultivo em Sao Paulo, utilizou o método REML/BLUP
para esse fim. A autora observou que a linhagem L2 foi individualmente superior as
demais linhagens avaliadas, sendo uma excelente opcao de cultivo durante o ano
todo.

O procedimento REML/BLUP apresentou-se altamente eficiente na
classificagdo e no ordenamento de gendtipos de batata-doce, especialmente em
casos de desbalanceamento, de acordo com Borges et al. (2010). Os autores
destacam que valores genotipicos devem ser os preferiveis pelos pesquisadores, pois
estes sdo os verdadeiros valores a serem preditos, com o clone CL-6 melhor
classificado entre os cinco clones de batata-doce avaliados, sendo, para efeito de
selecdo, o mais adequado.

Freitas et al. (2013), por sua vez, observou que o procedimento REML/BLUP
apresenta os melhores ganhos genéticos preditos. O método REML/BLUP permitiu a
selecao de genotipos de laranja-doce com base nos dados de oito safras, em trabalho
conduzido por Capistrano et al. (2021). Os autores obtiveram valores genotipicos
previstos (u + g) muito proximos da nova média para todas as variaveis estudadas, o
que refletiu em um desempenho relativo acima de 94%, o que evidencia o acerto da
metodologia REML/BLUP, permitindo assim a selecéo dos genotipos 14 e 47 entre 0s

11 estudados (mais produtivos e adequados para fins de selec&o).
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2.5 SELECAO CLONAL

A selecéao clonal é o método de selecdo amplamente empregado para as espécies
de propagacao vegetativa, sendo praticado de forma sequencial, iniciando-se com a
selecdo de plantas individuais, as quais sédo clonadas para serem avaliadas em
parcelas de varias plantas ou repeticdes, e assim sucessivamente, até a obtencéo de
clones superiores (Peixouto, 2009).

Muitas das principais culturas alimentares da atualidade sdo propagadas por
clonagem, com muitos gendtipos sendo criados por reproducdo sexuada e
multiplicados por sele¢&o clonal (Bradshaw, 2016; Gemenet; khan, 2017). De acordo
com Werner et al. (2023), os novos genétipos séo testados primeiro como mudas em
ensaios nao replicados durante a fase inicial do programa de melhoramento, com a
propagacédo clonal sendo responsavel por criar plantas geneticamente idénticas a
partir de mudas selecionadas, possibilitando o teste de genétipos em parcelas clonais,
utilizando multiplas repeticbes, ambientes e anos.

Conforme Resende e Higa (1994), os melhores individuos selecionados com base
em valores genéticos aditivos ndo serdo, necessariamente, os melhores para um
programa de clonagem. Para os autores, na sele¢do de individuos para testes clonais,
torna-se necessario adotar um modelo que leve em consideracdo os efeitos génicos
nao aditivos, classificando os individuos por mérito genotipico, usando-se dessa forma
o termo valor genotipico para indicar que se esta interessado na selecéo de genotipos
superiores para clonagem e ndo na captura de alelos com vistas ao melhoramento
populacional.

Em plantas de propagacdo assexuada, a selecao clonal € empregada como parte
dos procedimentos no que concerne a introducdo de plantas e melhoramento por
hibridacdo, sendo necessaria a presenca de individuos superiores para a obtencao de
clones (Fehr, 1987; Poehlman; Sleper, 1995).

Para este método de selecdo em especifico, a intensidade de selecdo deve ser
branda no inicio das avaliagcfes, exceto quando se tratar de caracteristicas com alta
herdabilidade, e somente quando o numero de individuos for suficientemente elevado
para minimizar os impactos da variancia ambiental, a selecdo deve ser intensificada
(PINTO et al.,, 2002). Para a selecéo clonal, a obtencdo de resultados favoraveis
somente € assegurada quando as avaliagBes forem feitas em varios locais e anos,

com a ocorréncia de variagcdes, uma vez nao atribuidas as causas ambientais,



23

explicadas por outros fatores diversos, como as mutac¢des (Pinto et al., 2002;
Poehlman; Sleper, 1995).

Desta forma, a propagacéo vegetativa pode ser considerada uma ferramenta de
difusdo do progresso genético obtido pela selecdo, seja no programa de
melhoramento classico, seja no programa de melhoramento de hibridos ou na
multiplicacdo de individuos superiores puros ou hibridos, sendo a base para a
aplicacdo de técnicas de propagacdo clonal e a selecéo de clones (Oda et al., 2007).
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DIVERGENCIA MORFOAGRONOMICA ENTRE GENOTIPOS DE
ESPINAFRE-DA-AMAZONIA: IDENTIFICACAO DE CARACTERISTICAS
PROMISSORAS PARA O MELHORAMENTO GENETICO
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RESUMO

O espinafre-amazonico, planta alimenticia ndo convencional com grande potencial de
producdo e excelentes propriedades nutritivas, porém ainda pouco explorada
cientificamente e tecnologicamente. Neste estudo, objetivou-se verificar a divergéncia
genética entre 16 gendtipos de espinafre-da-Amazénia com base em caracteres
morfoagronémicos. O experimento foi conduzido em Rio Branco-Acre, de marco a
junho de 2020, em delineamento de blocos ao acaso, com 16 tratamentos e quatro
repeticdes. Foram avaliados os caracteres aos 45 dias apoés o transplante das mudas,
sendo: diametro do colo, nimero de ramos por planta, altura da planta, largura da
planta, nimero de folhas, area foliar, massa fresca e seca da parte aérea. A analise
de variancia indicou diferencas altamente significativas (p<0,01; que equivale a
acuracia de 0.92, conforme Resende e Alves, 2022) para todos o0s caracteres
avaliados, evidenciando a diversidade entre os gendtipos de espinafre-da-Amazonia.
A existéncia de divergéncia genética justifica a formacdo de novas populacdes para
futuros programas de melhoramento. Os genétipos AM-7 e AP-1 se destacaram por
apresentarem valores superiores em caracteristicas importantes, como altura da
planta, massa fresca da parte aérea e area foliar, o que os torna promissores para a
formacdo de gendtipos superiores em futuros trabalhos de melhoramento genético.
Os métodos de agrupamento de Tocher e UPGMA mostraram ndameros de grupos
distintos, mas houve concordancia na formacéo de grupos divergentes de espinafre-
da-Amazénia, corroborando a existéncia de variabilidade genética entre os genotipos.
Esses resultados indicam que a combinacdo desses métodos pode ser uma
ferramenta eficiente para a selecao de genétipos mais divergentes e com potencial
para o desenvolvimento de novas cultivares. A diversidade genética encontrada nesse
estudo pode ser explorada em futuros programas de melhoramento, visando aumentar
a produtividade e a qualidade do espinafre-da-Amazénia, contribuindo para sua

valorizacdo como cultura agricola promissora.

Palavras-chave: Alternanthera sessilis (L.) DC.; variabilidade genética; planta
alimenticia ndo convencional; dissimilaridade genética.
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ABSTRACT

Amazon spinach is an unconventional food plant with significant production potential
and excellent nutritional properties; however, it remains relatively underexplored both
scientifically and technologically. This study aimed to assess genetic divergence
among 16 genotypes of Amazon spinach based on morpho-agronomic traits. The
experiment was conducted in Rio Branco, Acre, from March to June 2020, using a
randomized complete block design with 16 treatments and 4 replications. Various traits
were evaluated 45 days after transplanting the seedlings, including stem diameter,
number of branches per plant, plant height, plant width, number of leaves, leaf area,
fresh aboveground mass, and dry aboveground mass. Analysis of variance revealed
highly significant differences (p<0.01) for all evaluated traits, indicating diversity among
Amazon spinach genotypes. The existence of genetic divergence justifies the
formation of new populations for future breeding programs. Genotypes AM-7 and AP-
1 stood out due to their superior values in important characteristics such as plant
height, fresh aboveground mass, and leaf area, making them promising candidates for
the development of superior genotypes in future genetic improvement efforts. Tocher
and UPGMA clustering methods showed different numbers of distinct groups, but there
was consensus in the formation of divergent groups of Amazon spinach, confirming
the presence of genetic variability among the genotypes. These results suggest that
the combination of these methods can be an effective tool for selecting more divergent
genotypes with potential for the development of new cultivars. The genetic diversity
found in this study can be explored in future breeding programs with the aim of
increasing the productivity and quality of Amazon spinach, thereby contributing to its

recognition as a promising agricultural crop.

Keywords: Alternanthera sessilis (L.) R. Br. Ex DC.; genetic variability; unconventional

food plant; genetic dissimilarity.
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3.1 INTRODUCAO

No mundo, existem aproximadamente 390 mil espécies de plantas, entretanto,
ao longo dos ultimos cem anos, o numero de plantas consumidas pelo homem caiu
drasticamente, passando de 10 mil para apenas 170 espécies. A alimentacdo da
populacado atual estd baseada em cerca de 20 espécies vegetais (Kinupp, 2007; FAO,
2017). No entanto, o Brasil se destaca por ser um pais com ampla biodiversidade,
abrigando cerca de 3 mil espécies aptas para a alimentacdo (Kelen et al., 2015;
Galves; Correia; Santos, 2021).

Entre as espécies aptas para alimentacdo, estdo as Plantas Alimenticias Nao
Convencionais (PANC), que sdo caracterizadas por possuirem uma ou mais partes
com potencial para serem utilizadas na alimentacdo humana, como raizes, tubérculos,
talos, folhas, flores, frutos e sementes. No entanto, a maioria da populacdo
desconhece essas plantas, e elas ndo fazem parte da cadeia de producdo e
comercializacao tradicionais (Liberato; Lima; Silva, 2019).

As plantas PANC apresentam valores nutricionais significativos, com teores
expressivos de vitaminas, fibras, compostos antioxidantes e sais minerais. Sua
incorporacdo na alimentacdo pode contribuir para a diversificacdo dietética e trazer
efeitos benéficos para a saude, além de representar um potencial alternativa de renda
para as comunidades rurais (Nascimento et al., 2019; Botrel et al., 2020).

O espinafre-da-Amazonia (Alternanthera sessilis (L.) DC, pertencente a familia
botanica Amaranthaceae, é uma planta promissora e altamente nutritiva. Suas folhas
encarquilhadas e porte ereto ou decumbente tornam-no uma erva de até 30 cm de
altura. A propagacéo é realizada por meio de estacas, que podem ser enraizadas ou
ndo, e o cultivo deve ser feito a sombra para garantir o desenvolvimento de folhas
maiores e mais tenras (Kinupp, Lorenzi, 2014; Cruz, 2018).

Estudos realizados por Klein et al. (2018) evidenciam que o espinafre-da-
Amazonia é rico em vitaminas A, B9 (acido félico), C e K, além de conter carotenoides,
flavonoides, fibras e minerais como ferro, célcio e potassio. Outra pesquisa conduzida
por Cruz (2018) demonstrou um incremento de cerca de 24% no teor proteico dessa
planta sob diferentes doses de nitrogénio. Gomes (2020) também ressaltou o
excelente valor nutricional do espinafre-amazo6nico, com destaque para a presenca de

nutrientes essenciais para as atividades metabdlicas dos seres vivos.
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A identificag@o da variabilidade genética é de fundamental importancia no
melhoramento genético de plantas, e o estudo da divergéncia genética € uma
ferramenta valiosa para identificar genoétipos com potencial. A quantificacdo da
diversidade genética, por meio de caracteristicas morfologicas e agronémicas,
possibilita a utilizacdo de medidas de dissimilaridade, como a distancia euclidiana e a
distancia de Mahalanobis (D2).

Esta ultima leva em consideracdo as variancias residuais e covariancias entre
as caracteristicas medidas, o0 que é especialmente relevante quando o experimento &
realizado sob delineamento experimental (Cruz; Carneiro, 2006). Genotipos
divergentes, com caracteristicas agronémicas complementares, sdo essenciais para
a formacédo de hibridos ou novas populacGes segregantes. Genitores divergentes
proporcionam maior variabilidade na populacdo segregante e aumentam a
probabilidade de reagrupamento de alelos em novas combinacdes favoraveis (Barbieri
et al., 2005; Arriel et al., 2007).

No contexto do melhoramento genético de plantas, estudos de diversidade
genética sdo de extrema importancia para a escolha adequada dos genétipos a serem
utilizados como genitores. A distancia genética entre os parentais € um indicativo da
expressao da heterose nas progénies (Cruz et al., 1994), o que aumenta as chances
de obter individuos superiores nas populacfes segregantes. Além da divergéncia
entre os progenitores, € crucial considerar o mérito individual das caracteristicas de
interesse para o processo de melhoramento.

Dessa forma, este trabalho teve como objetivo quantificar a divergéncia
genética entre 16 gendtipos de espinafre-da-Amazénia com base em testes de
agrupamento para caracteristicas morfoagrondémicas. A busca por genotipos
divergentes, visando a formacédo de populacdes com ampla variabilidade genética,
tem o proposito de possibilitar a selecdo de individuos superiores, contribuindo para o
desenvolvimento de novas cultivares com caracteristicas desejaveis. Os resultados
desta pesquisa tém relevancia para o melhoramento genético da espécie e podem
representar um avango significativo na promoc¢éo da biodiversidade agricola e na

oferta de opc¢Oes alimentares mais saudaveis e sustentaveis para a sociedade.
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3.2 MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido no periodo de marco a junho de 2020, em uma
casa de vegetacdo ndo climatizada, com estrutura metalica em forma de arco e
coberta com 150 mm de polietileno de baixa densidade (PBDE). O local do
experimento foi a horta experimental da Universidade Federal do Acre - UFAC, situada
na Rodovia BR 364, Km 04, s/n - Distrito Industrial, Rio Branco - AC, nas coordenadas
geograficas aproximadas de latitude 9° 57' 35" S, longitude 67° 52' 08" O e altitude de
150 m. Segundo classificacdo de Koppen, o clima da regido é classificado como AWI
(quente e Umido), com temperaturas medias variando de 21 °C a 31 °C, precipitacao
anual de 1.648,94 mm e umidade relativa de 83% (AGRITEMPO, 2018).

O delineamento experimental adotado foi o de blocos ao acaso, composto por
16 tratamentos e quatro repetigdes. Os tratamentos corresponderam aos 16 genotipos
de Alternanthera sessilis L. utilizados no estudo. Os gendtipos de espinafre-da-
Amazobnia foram provenientes da colecdo de trabalho do banco de germoplasma da
Universidade Federal do Acre - UFAC e foram coletados junto a agricultores da regiao

norte e de feiras livres no ano de 2019 (Quadro 1).

Quadro 1 - Identificacdo e origem dos gendétipos Alternanthera sessilis (L) DC. que
compdem o Banco de Germoplasma da Universidade Federal do Acre,
Rio Branco - AC, 2021

Gendtipos | Identificacao Local de coleta Origem
01 AM-1 Feira Manaus Moderna Manaus — AM
02 AM-2 Feira do Produtor Manaus — AM
03 AM-3 Horta Rural Manaus — AM
04 AM-4 Horta Urbana Novo Aerdo — AM
05 AM-5 Quintais urbanos Envira - AM
06 AM-6 Sitio japonés Rio Preto da Eva — AM
07 AM-7 Sitio japonés Rio Preto da Eva — AM
08 AC-1 Coldnia Esperanca Tarauaca — AC
09 AC-2 Horta Rural Rio Branco — AC
10 AC-3 Horta Urbana Mancio Lima — AC
11 AC-4 Polo agroflorestal Xapuri — AC
12 RR-1 Sitio primavera Rorainépolis — RR
13 RR-2 Feira do garimpeiro Boa Vista -RR
14 RR-3 Sitio Agai Bonfim -RR
15 RO-1 Feira livre Porto Velho-RO
16 AP-1 Horta urbana Porto Grande — AP
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A amostragem do solo na camada de 0-20 cm foi realizada no més de abril de
2020, para fins de caracterizagdo quimica do solo. Foram coletadas 20 amostras na
area experimental, que foram compostas para formar uma amostra representativa de
aproximadamente 1.000 g. Dessa amostra, foi enviada uma subamostra de 500 g para
andlise, cujos resultados estdo apresentados na Tabela 1.

Tabela 1 - Atributos quimicos da camada 0 - 20 cm do Argissolo Vermelho Amarelo
da &rea experimental no municipio de Rio Branco - Acre, Horta/UFAC

pH MO  P-rem V m P® KO Ca® Mg®@ AI® SB AI+HO® () (1)
H,O dagkg? mgL! % mgdm3® e cmole dm3-----eeemeeeeeeo-

4,6 1,2 43 410 2 62 09 05 0 16 22 1,6 3,8

Andlise realizada no Laboratorio de Andlises de Solos da UNIFENAS. WExtrator Mehlich 1; @Extrator
KCI 1 mol L'1; ®Extrator Ca(OAC)2 0,5 mol L1, pH 7,0.

Foi realizada a aplicacdo a lanco de calcario dolomitico na quantidade de 1.000
kg ha! sobre os canteiros, incorporacdo ao solo, para elevar a saturacdo por bases a
aproximadamente 70%. O preparo do solo foi constituido de revolvimento dos
canteiros e distribuicdo do adubo.

As mudas foram preparadas em substrato composto pela mistura de solo, p6
de serra e esterco de aves, na proporcao 3:1:1 (v/v). A propagacdo foi realizada por
meio do método de estaquia, utilizando estacas de 10 cm de comprimento, colocadas
em recipientes plasticos descartaveis de 500 ml contendo o substrato. As mudas
foram acondicionadas em viveiro com telado, que retinha 50% da luz, por um periodo
de 15 dias, seguindo a recomendacao de (Cruz, 2018). Apds esse periodo, as mudas
foram transplantadas para a casa de vegetacdo, em canteiros com espacamento de
20 cm x 20 cm entre plantas.

O manejo das plantas daninhas foi realizado por meio de capinas manuais, € 0
controle de insetos-praga foi feito com a aplicacdo de extrato de nim (Azadirachia
indica A. Juss) a 1% de concentracdo, conforme necessario. O suprimento de agua
foi garantido por meio de sistema de irrigacdo por microaspersao, utilizando
nebulizadores com vazdo de 30 | h1, pressdo de 1,5 kg cm e raio de alcance de 2,4
azjz7m.

Aos 45 dias apés o transplantio das mudas, foram selecionadas as quatro
plantas centrais da area Util de cada parcela para realizar as avaliagdes dos seguintes
caracteres: diametro médio do colo da planta em milimetros (DM - calculado a partir

da medida da circunferéncia com paquimetro); nimero de ramos (NR - contagem);
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namero de folhas (NF - contagem); altura das plantas em centimetros (AP - medida
com régua graduada do colo da planta a extremidade da ultima folha); largura da
planta em centimetros (LP - medida com régua graduada de uma extremidade a outra
da lateral da planta); area foliar (AF - medida em cm?, com auxilio do equipamento Cl
202 Potable Laser -Leaf Area Mester); massa fresca da parte aérea (MFPA - gramas
planta 1), determinadas através da pesagem das plantas em balanca de preciséo; e
massa seca da parte aérea (MSPA - gramas planta ') determinadas através da
pesagem em balanca de precisdo apés a secagem das plantas em estufa de
circulacdo for¢cada de ar a 55 °C até atingir massa constante).

Os dados foram submetidos a analise de variancia e as meédias foram
agrupadas pelo teste de médias Scott-Knott (p<0,05; que equivale a acuracia de 0.86,
conforme Resende e Alves, 2022) com o auxilio do programa Genes (Cruz, 2016).
Para estimar divergéncia genética inicialmente utilizou-se o software Selegen-
REML/BLUP (Resende, 2007), modelo 20 para gerar a matriz de valores genaotipicos.
Em seguida utilizou-se o procedimento divergéncia genética entre acessos (dentro de
populac¢des) variaveis quantitativas com o auxilio do programa Genes (Cruz, 2016).

Para avaliar a contribuicdo relativa das caracteristicas na divergéncia entre os
gendtipos, foi utilizado o método de Singh (1981). Em seguida, foi realizada a anélise
multivariada com base na matriz de distancia genética generalizada de Mahalanobis
(D2), e o0 agrupamento foi realizado pelo método de otimizacédo de Tocher, proposto
por Rao (1952). Além disso, também foi empregada a analise de agrupamento
UPGMA (Unweighted Paired Group Method using Arithmetic Averages), que atualiza
a matriz de distancias calculando a média das distancias entre os individuos de dois

grupos, evitando estimar a dissimilaridade por meio de valores extremos.
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3.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 2, estdo apresentados os resultados das analises de variancia para
as caracteristicas analisadas dos 16 gendtipos de espinafre-da-Amazonia. Os testes
de significancia revelaram diferencas altamente significativas (p<0,01) entre os
gendtipos em relagdo a todas as caracteristicas avaliadas. Esses resultados mostram
consideravel variabilidade genética entre os genadtipos, sugerindo a possibilidade de
formacdo de grupos contrastantes.

As médias das caracteristicas analisadas foram calculadas e apresentam
valores compativeis com a literatura existente para o espinafre-da-Amazénia (Gomes,
2020). Os coeficientes de variacdo (CV%) variaram de 2,02 a 5,73%, valores
relativamente baixos, o que demonstra a consisténcia dos dados, uma boa preciséao

do experimento e a confiabilidade das medidas obtidas (Pimentel-Gomes, 2009).

Tabela 2 - Resumo da andlise de variancia e coeficientes de variacdo para 0s
caracteres diametro do colo (DM), numero de ramos (NR), nUmero de
folhas (NF), altura (AP), Largura de planta (LP), area foliar (AF), massa
fresca da parte aérea (MFPA), massa seca da parte aérea (MSPA) de
16 gendtipos de espinafre-da-Amazénia. Rio Branco -AC, 2021

Quadrados Médios

FV GL DM NR NF AP LP AF MFPA MSPA

mm®) un. un. Cm cm cm2 g plantal g planta?
Blocos 3 0,02 0,02 100,19 6,89 1,44 80,29 343,33 20,49
Tratam. 15 8,42* 10,64* 185,13** 110,27** 91,52** 44378,30** 17648,83** 954,20**
Erro 45 0,04 0,02 45,00 2,22 1,70 43,16 304,03 14,53
Cv (%) 3,07 2,02 4,08 4,05 3,46 3,63 5,66 5,73

** Significativos a 1 % de probabilidade, pelo teste F.
1 Unidades de medida.

O método proposto por Singh (1981) apresenta o peso relativo que uma
determinada variavel tem na composicdo da matriz da distancia generalizada de
Mahalanobis. Desta forma, os resultados revelaram que as caracteristicas AP, AF,
MFPA e MS foram as principais responsaveis por explicar a variacdo genética entre
0S genotipos, contribuindo com 93,26% da diversidade observada (Tabela 3). Essas
caracteristicas mostraram-se altamente informativas para distinguir os diferentes
genotipos estudados, indicando que séo importantes para o estudo da divergéncia

geneética.
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Tabela 3 - Contribuicéo relativa para os caracteres: altura de planta (AP), area foliar
(AF), largura de planta (LP), nimero de ramos (NR), numero de folhas
(NF), massa fresca da parte aérea (MFPA), diametro do colo da planta e
massa seca parte aérea (MSPA) conforme Singh (1981) de 16 gendtipos
de espinafre-da-Amazénia. Rio Branco -AC, 2021

Caracter S.j(1) Valor (%) S.j(2) Valor (%)
AP 15319,74 17,12 15319,74 18,71
AF 41544,54 46,42 41544,54 50,74
LP 774,37 0,87 0,00 0,00
NR 2721,60 3,04 2721,60 3,32
NF 2755,49 3,08 2775,49 3,39
MFPA 10642,24 11,89 10642,24 13,00
DM 6949,81 7,77 0,00 0,00
MSPA 8779,81 9,81 8879,81 10,84
Total 89487,60 100,00 81883,42 100,00

Por outro lado, as variaveis largura da planta (LP) e diametro do colo da planta
(DM) apresentaram valores de contribuicdo relativamente baixos em relagdo a
diversidade genética, com S.j de apenas 0,86% e 7,76%, respectivamente. Esses
resultados sugerem que LP e DM podem ser consideradas caracteristicas de menor
importancia na avaliacdo da divergéncia geral entre os genoétipos estudados. A
literatura cientifica ja apontou que caracteristicas que ndo variam significativamente
entre os individuos analisados ou que sao altamente correlacionadas com outras
podem ser consideradas redundantes e, portanto, podem ser descartadas em analises
subsequentes (Cruz et al., 2012).

Pode-se entdo afirmar que as caracteristicas AP, AF, MFPA e MSPA séao
importantes no estudo da divergéncia genética entre 0s genotipos, por apresentarem
as contribuicbes mais expressivas, enquanto as variaveis LP e DM tém menor
relevancia nesse contexto. O conhecimento dessas informacdes € fundamental para
avancar na compreensdo da variabilidade genética e no desenvolvimento de
estratégias de melhoramento genético mais eficientes e direcionadas. A importancia
da altura de planta e area foliar foram verificadas em outros trabalhos de divergéncia
genética em hortalicas folhosas, como alface (Lacuna sativa L.) (Azevedo et al.,2013),
Couve (Brassica oleracea var. acephala) (Azevedo et al., 2016; Brito et al.,2021),
jambu (Acmella oleracea (L.) R.K. Jansen) (Albuquerque, 2019).

Na Tabela 4, observou-se que os gendtipos 16, 7 e 3 se destacaram com

melhores valores em relacdo a altura da planta, indicando que esses genotipos
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possuem um potencial promissor para o desenvolvimento de variedades com maior
porte e, possivelmente, maior producdo. Além disso, os genoétipos 16 e 7
demonstraram desempenho superior em relacéo as variaveis de massa fresca, massa
seca e area foliar. Essas caracteristicas sdo de extrema relevancia para a
produtividade e qualidade das plantas, uma vez que a massa fresca esta diretamente
relacionada a capacidade de acumular biomassa e a massa seca estd associada ao
acumulo de substancias importantes, como nutrientes e compostos bioativos. Ja a
area foliar € um indicativo da capacidade fotossintética da planta, o que pode impactar

significativamente seu crescimento e desenvolvimento.

Tabela 4 - Médias de altura de planta, area foliar, massa fresca e massa seca de 16
genotipos de espinafre-da-Amazoénia, Rio Branco - AC, 2021

Tratamento  Acessos AlUfa  Area  Massaffesca  massaseca
1 AM-01 29,50 e 429,48f 266,47 f 52,04 f
2 AM-02 37,33¢c  629,35¢C 347,58 ¢ 77,31 c
3 AM-03 43,23a 700,00 b 391,55 b 87,99 b
4 AM-04 34,78d 543,93 e 270,74 f 59,56 e
5 AM-05 39,13b 692,10b 385,44 b 85,40 b
6 AM-06 29,50 e 429,48f 258,05 f 50,06 f
7 AM-07 45,09a 750,67 a 433,73 a 93,30 a
8 AC-01 33,08d 535,61e 261,05 f 57,43 e
9 AC-02 36,08 c 548,84 e 270,39 f 59,48 e
10 AC-03 40,07 b 587,68d 288,80 e 63,54 e
11 AC-04 31,26 e 577,02d 274,69 f 60,43 e
12 RR-01 29,50 e 429,48f 266,47 f 52,04 f
13 RR-02 35,43 c 516,16¢€ 235,43 ¢ 51,79 f
14 RR-03 39,56 b 634,61c 315,94 d 69,51 d
15 RO-01 35,85¢c 533,01e 240,719 52,96 f
16 AP-01 45,09a 742,32a 424,38 a 91,02 a
CV (%) - 4,05 3,63 5,66 5,73

Média seguidas de mesma letra ndo diferem (p>0,05) entre si pelo teste Scott-Knott

As caracteristicas destacadas nos genotipos 16 e 7 sdo de fundamental
importancia para a tomada de decisdo no que tange ao melhoramento genético do
espinafre-amazonico. Ao selecionar e trabalhar com esses gendtipos, os programas

de melhoramento tém a oportunidade de desenvolver variedades mais produtivas e
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adaptadas as demandas do mercado e das condi¢cdes ambientais locais (Shi et al.,
2017).

A compreensao dessas relacdes genéticas e a identificacdo dos gendtipos mais
promissores permitem direcionar esforcos para maximizar o potencial agronémico do
espinafre-amazonico e contribuir para a seguranca alimentar e a sustentabilidade
agricola. Neste sentido as avaliacbes de caracteristicas morfoagronomicas s&o
fundamentais para a determinacao da diversidade genética e selecao de critérios no
melhoramento do espinafre (Shi et al., 2017).

A analise de dissimilaridade genética, utilizando a distancia de Mahalanobis
(D2), foi realizada entre 16 gendtipos de espinafre-da-Amazénia com base em
caracteres morfoagronémicos (Tabela 5). Os valores de dissimilaridade variaram
amplamente, abrangendo uma magnitude que vai de 0,43 a 2632,03. Essa extensa
variacao indica a presenca de consideravel diversidade genética entre os genétipos
estudados (Cruz et al., 2012; Zeist et al., 2022).

Tabela 5 - Estimativa de dissimilaridade de 16 gendétipos de espinafre-da-Amazonia
por meio dos caracteres morfoagrondmicos utilizando a distancia de
Mahalanobis (D?)

Genotipos Maior Genaotipos Menor Genadtipos

1 2632,03 (16) 0,43 (12)

2 1317,77 (16) 49,13 (5)

3 937,88 (1) 117,66 (14)

4 1963,00 (16) 44,81 (13)

5 1501,66 (16) 49,13 (2)

6 2610,99 (16) 0,93 ()

7 2472,70 () 22,69 (16)

8 2437,11 (16) 17,13 (13)

9 2360,05 (16) 8,76 (13)
10 1483,00 (16) 37,19 (15)
11 1430,56 (16) 52,43 (20)
12 2632,03 (16) 0,61 (1)
13 2388,02 (16) 8,76 9
14 854,42 (16) 98,22 (2)
15 1605,93 (16) 37,19 (10)
16 2632,03 (1) 22,69 (7

Menor 0,43 (le12)

Maior 2632,03 (Le16)
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Observa-se que a combinacdo dos gendtipos 1 e 16 apresentou a maior
dissimilaridade (D2 = 2632,03), enquanto a menor dissimilaridade foi verificada entre
0s gendtipos 1 e 12 (D2 = 0,43) (Tabela 5). Essas diferencas genéticas sao
importantes para a selecao de genitores em futuros cruzamentos visando a obtencéao
de progénies com alto potencial de heterose (Rotili et al., 2012; Santos et al., 2014).

A distancia genética entre os individuos é um fator crucial na escolha dos
genitores para programas de melhoramento genético. Gendtipos mais distantes
apresentam maior potencial para a obtencéo de hibridos com expressivo vigor hibrido,
0 que pode resultar em maiores produtividades e qualidade nas plantas descendentes
(Paterniani et al., 2008).

Destaca-se que o gendtipo 16 (AP-1) esteve presente na maioria das
combinacBes com maiores distancias, sugerindo ser o mais divergente e, portanto,
um candidato promissor para cruzamentos futuros (Almeida et al., 2011). A
identificagdo de gendtipos com caracteristicas desejaveis e alta dissimilaridade é
essencial para a obtencdo de progénies que acumulem os beneficios de ambas as
caracteristicas (Silva et al., 2015).

A analise de agrupamento dos 16 genoétipos de espinafre-amazonico utilizando
o método de otimizacdo de Tocher resultou na formacédo de cinco grupos distintos
(Tabela 6). Os grupos Il e IV apresentaram um maior nimero de representantes,
compreendendo, juntos, 62,5% dos gendtipos estudados. E interessante observar que
a composicdo dos grupos inclui gendtipos provenientes de diferentes Estados,

indicando a diversidade geogréfica da amostra analisada.

Tabela 6 - Agrupamento de 16 genotipos de espinafre-da-Amazonia (Alternathera
sessilis L.) pelo método de Tocher, por meio de caracteres
morfoagrondmicos, com base na dissimilaridade expressa pela distancia
generalizada de Mahalanobis

Grupos Genatipos %
I AM-1 RR-1 AM-6 18,75
Il AC-2 RR-2 AC-1 AM-4 AC-3 RO-1 37,50
1 AM-7  AP-1 12,50
v AM-2 AM-5 AC-4 RR-3 25,00
\Y AM-3 6,25

Total 16 100,00
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Dentre os grupos formados, destaca-se o grupo Ill, composto pelos genétipos
AM-7 e AP-1, que pode ser considerado promissor devido as altas médias de
caracteristicas desejaveis da cultura, como massa seca (Tabela 6 e Figura 1). Essa
combinacdo de gendtipos com caracteristicas vantajosas pode ser valiosa para
futuros cruzamentos, visando a obtencdo de progénies com potencial para maior
produtividade e qualidade.

O método de otimizacdo de Tocher € amplamente utilizado para a formacao de
grupos com base na distancia genética entre os individuos. A estratégia busca
otimizar a particdo dos gendtipos, buscando grupos onde as distancias internas sejam
menores do que as distancias entre os grupos (Cruz et al., 2021). Dessa forma, &
possivel identificar e agrupar genétipos com maior similaridade, facilitando a selecéo
de parentais em programas de melhoramento genético.

O sucesso do desenvolvimento de genoétipos promissores depende da
disponibilidade de variabilidade genética nos bancos de germoplasma (Lebeda et al.,
2014). A utilizacdo do método de Tocher no agrupamento dos genotipos permite
alcancar uma particdo que maximize alguma medida predefinida, facilitando a
identificacdo de grupos distintos e representativos (Cruz et al., 2012).

Estudos que avaliam a distancia genética em populacdes de plantas tém sido
de grande importancia para a gestao de bancos de germoplasma e para a selecao de
genitores no melhoramento genético (Régo et al., 2012). A analise da diversidade
genética entre 0os genotipos contribui para a identificacdo de materiais promissores e
o direcionamento de estratégias de melhoramento visando o desenvolvimento de
variedades mais adaptadas e produtivas.

Utilizando o método de agrupamento hierarquico UPGMA (Figura 2), foi
possivel identificar a formacdo de dois grupos distintos, cada um compreendendo
gendtipos com caracteristicas morfoagronémicas semelhantes. O grupo | foi
constituido pelos gendtipos 7 (AM-7) e 16 (AP-1), apresentando uma relacao préxima

entre si. O grupo Il reuniu todos os demais genaotipos.
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Figura 1 - Dendrograma da andlise de agrupamento UPGMA baseado na distancia
generalizada de Mahalanobis entrel6 genétipos de espinafre-da-
Amazonia, Rio Branco - AC, 2020

1500

1000
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500 —

matriz
hclust (*, "average")

Comparando os resultados obtidos pelos métodos de Tocher (Tabela 6) e
UPGMA (Figura 2), apesar do ponto de corte para o dendrograma apontar para a
formacao de apenas dois grupos, é possivel constatar uma notavel concordancia na
composicao dos grupos formados pelo método de Tocher caso reduzisse o ponto de
corte. Ambos os métodos de agrupamento apontam para a presenca de genotipos
com caracteristicas semelhantes agrupados em conjuntos distintos, sugerindo uma
coeréncia nos padrdes de similaridade genética identificados.

O método UPGMA, baseado na construcdo de uma arvore filogenética, é
amplamente utilizado para analises de agrupamento genético, permitindo visualizar
as relacbes de similaridade entre os genoétipos avaliados (Cruz et al.,, 2012). A
identificacdo dos grupos distintos pode fornecer informagdes valiosas para a selecéao
de genitores em programas de melhoramento, uma vez que genaotipos agrupados em

um mesmo cluster geralmente compartilham caracteristicas importantes e podem ser



a7

utilizados para cruzamentos visando a obtencdo de progénies com caracteristicas
desejaveis.

A andlise de agrupamento € uma ferramenta fundamental para a conservacéao
e 0 melhoramento de espécies vegetais, pois permite a identificacdo de materiais
genéticos promissores e a selecdo de combinac¢des genéticas mais favoraveis para o
desenvolvimento de novas variedades. A partir do conhecimento das relacdes de
similaridade genética entre os genotipos, os programas de melhoramento podem ser
mais eficientes e direcionados, visando o desenvolvimento de cultivares mais

adaptadas, produtivas e de alta qualidade.
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3.4 CONCLUSOES

Os resultados deste estudo evidenciam a existéncia de diversidade genética
entre os gendtipos de espinafre-da-Amazonia avaliados.

Os grupos formados pelos diferentes métodos de agrupamento representam
combinacdes promissoras para a obtencdo de novas cultivares com caracteristicas
desejaveis para a cultura.

Os genotipos 7 (AM-7) e 16 (AP-1) destacam-se com valores superiores nas
principais caracteristicas avaliadas, como altura de planta, massa fresca da parte
aérea e area foliar, evidenciando sua divergéncia genética e tornando-os candidatos

promissores para a formacéo de genotipos superiores.
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RESUMO

Este estudo teve como objetivo estimar os parametros genéticos e predizer os valores
genotipicos de espinafre-da-Amazonia utilizando a metodologia REML/BLUP. O
experimento foi conduzido em Rio Branco - Acre, no periodo de marco a junho de
2020, adotando o delineamento de blocos completos ao acaso, com 16 tratamentos e
4 repeticOes. Foram avaliados diversos caracteres aos 45 dias ap0s o transplante das
mudas, incluindo didmetro do colo, nimero de ramos por planta, altura da planta,
largura da planta, nimero de folhas, area foliar, massa fresca da parte aérea e massa
seca da parte aérea. As estimativas dos componentes de variancias e os valores
genéticos foram obtidos por meio do software Selegen-REML/BLUP, utilizando o
modelo 20 (Blocos ao acaso, teste de clones ndo-aparentados, uma planta por parcela
ou média de parcelas). A andlise de deviance revelou variabilidade genética
significativa (p<0,01, que esta’ associada a uma acuracia de 0.92) entre os genétipos
de espinafre-da-Amazénia para todas as caracteristicas avaliadas. Os resultados
obtidos indicam uma situacao favoravel para a selecédo e boas perspectivas para um
programa de melhoramento genético. O procedimento REML/BLUP demonstrou alta
eficiéncia na classificacdo e ordenamento dos genétipos. Com base nesses
resultados, o clone 6 foi identificado como o mais promissor para sele¢do,
representando uma escolha indicada para futuros programas de melhoramento
genético do espinafre-da-Amazonia. Essas descobertas fornecem uma base sélida
para o desenvolvimento de variedades superiores desta cultura na regido de Rio

Branco, Acre, contribuindo para o aumento da produtividade e qualidade.

Palavras-chave: : modelo misto; variabilidade genética; classificacdo genotipica.
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ABSTRACT

This study aimed to estimate genetic parameters and predict genotypic values of
Amazonian Spinach using the REML/BLUP methodology. The experiment was
conducted in Rio Branco - Acre, from March to June 2020, employing a randomized
complete block design with 16 treatments and 4 replications. Various traits were
assessed 45 days after transplanting the seedlings, including stem diameter, number
of branches per plant, plant height, plant width, number of leaves, leaf area, fresh
aboveground biomass, and dry aboveground biomass. Estimates of variance
components and genetic values were obtained through the Selegen-REML/BLUP
software, using model 20 (randomized blocks, unrelated clone test, one plant per plot
or plot mean). Deviance analysis revealed significant genetic variability (p<0.01)
among the Amazonian Spinach genotypes for all evaluated traits. The results indicate
a favorable situation for selection and promising prospects for a genetic improvement
program. The REML/BLUP procedure demonstrated high efficiency in classifying and
ranking genotypes. Based on these results, clone 6 was identified as the most
promising for selection, representing a recommended choice for future genetic
improvement programs of Amazonian Spinach. These findings provide a solid
foundation for the development of superior varieties of this crop in the Rio Branco, Acre

region, contributing to increased productivity and quality.

Keywords: mixed model; genetic variability; genotypic classification.
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4.1 INTRODUCAO

O espinafre-da-Amazénia, Alternanthera sessilis (L.) DC, é uma planta
pertecente a familia botanica Amaranthaceae. Popularmente conhecida no Brasil
como orelha de macaco, panelada e espinafre-amazoénico, no mundo, é também
chamada de espinafre Sissoo, Brazilian spinach (espinafre brasileiro) e Alternathera
sissoo (Kinupp; Lorenzi, 2014; Cordeiro, 2020).

Esta espécie é uma hortalica de crescimento rapido, herbacea, perene, que
atinge cerca de 30 cm de altura, com caules eretos ou decumbentes, flores de
coloracdo verde e branca, e folhas de coloracdo verde escuro e aspecto
encarquilhado. Sua propagacdo é realizada estacas, uma vez que ndo produz
sementes férteis (Toensmeier, 2007; Hikma et al., 2021; Alam et al., 2022).

O espinafre-da-Amazdnia é amplamente encontrado na regido amazodnica
brasileira e se destaca por seu alto valor nutricional, com teores de proteina que
podem atingir até 24% (Ferreira et al., 2021). Além disso, é rico em antioxidantes e
flavonoides, que podem atender as necessidades nutricionais diarias do organismo
(Sommai et al., 2021). Estudos demonstram que o0s extratos dessa planta possuem
fitoquimicos diversos, com potencial aplicagdo como fonte de antimicrobianos naturais
(Anuar, 2022).

Embora tenha sido objeto de estudos em diversas areas, como nutricdo
alimentar (He et al., 2022), fitoquimica (Milech, 2016), producdo de mudas (Silva et
al., 2022) e adubacéo (Ferreira et al., 2021), até o momento, ndo foram encontrados
estudos relacionados ao melhoramento genético dessa espécie.

Nesse contexto, é relevante destacar a importancia de investigacdes que
abordem a estrutura genética das populacdes, a variabilidade genética e a predi¢cao
de ganhos de selecéo, visando o desenvolvimento de programas de melhoramento
genético.

O melhoramento genético de plantas esta diretamente ligado a selecdo dos
melhores individuos, que transmitam seus genes de interesse a proxima gera¢ao, com
o proposito de obter novas plantas que expressem de forma aprimorada as
caracteristicas desejaveis (Resende, 2000). Os parametros genéticos desempenham
um papel crucial nos programas de melhoramento, fornecendo informagdes valiosas

para direcionar estratégias de selecéo (Gaya; Mourao; Ferraz, 2006).
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A estimacédo desses parametros € baseada nos componentes de variancia das
populacdes. Borges et al. (2010) ressaltam a importancia de se inferir sobre os
genotipos com base nas médias genéticas, em vez das fenotipicas, uma vez que as
meédias genotipicas representam melhor as médias futuras em condi¢cfes de cultivo
comercial.

Conforme Resende (2007), o procedimento mais preciso para a predicéo de
valores genéticos ¢ o BLUP (Melhor Predicdo Linear Nao Viesada), que utiliza
componentes de variancia estimados por meio da REML (Maxima Verossimilhanca
Restrita). Portanto, a abordagem ideal para avaliacdo genotipica é o uso da
metodologia REML/BLUP (Maxima Verossimilhanca Restrita/Melhor Predi¢do Linear
N&o Viciada).

A metodologia de modelos misto REML/BLUP tem demonstrado ganhos
genéticos significativos e tem sido aplicada com sucesso no melhoramento de vérias
hortalicas, incluindo cenoura (Carvalho; Silva; Resende, 2017), batata (Silva et al.,
2018), couve-de-folhas (Azevedo et al., 2016; Brito et al., 2021), Alface (Candido et
al., 2016), ora-pro-nébis (Santos, et.al., 2019) e berinjela (Valadares, et.al., 2022).

Apesar da crescente atencdo dada ao espinafre-da-Amazonia em diversas
areas, observa-se uma lacuna na literatura recente quanto a obtengéo de cultivares
e/ou variedades dessa espécie, bem como a oportunidade de desenvolver programas
de melhoramento genético direcionados a obtencao de gendtipos com caracteristicas
de qualidade e produtividade superiores.

Portanto, o objetivo deste estudo foi estimar os parametros genéticos e predizer
os valores genotipicos de gendtipos de espinafre-da-Amazénia por meio da
metodologia REML/BLUP, contribuindo assim para o desenvolvimento de cultivares

mais promissoras e adaptadas as condicdes especificas de cultivo desta espécie.
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4.2 MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido no periodo de marco a junho de 2020, em uma
casa de vegetacao nao climatizada com estrutura metalica em forma de arco, coberta
com 150 mm de polietileno de baixa densidade (PBDE). A casa de vegetacao estava
localizada na horta experimental da Universidade Federal do Acre - UFAC, Rodovia
BR 364, Km 04, s/n - Distrito Industrial, Rio Branco - AC, nas seguintes coordenadas
geograficas: latitude 9° 57° 35" S, longitude 67° 52’ 08” O e altitude de 150 m. De
acordo com a classificacdo de Koppen, a regido possui clima do tipo AWI (quente e
umido), com temperaturas médias variando de 21 °C a 31 °C, precipitacdo anual de
1.648,94 mm e umidade relativa de 83% (AGRITEMPO, 2018).

Os gendtipos de espinafre-amazodnico foram obtidos de trabalhos de banco de
germoplasma da Universidade Federal do Acre — UFAC. Esses genotipos foram
coletados junto a agricultores da regido norte e de feiras livres no ano de 2019,

conforme descrito na Quadro 2.

Quadro 2 - Identificacdo e origem dos genotipos Alternanthera sessilis L. que
compdem o Banco de Germoplasma da Universidade Federal do Acre,
Rio Branco - AC, 2021

Gendtipos | Identificacao Local de coleta Origem
01 AM-1 Feira Manaus Moderna Manaus — AM
02 AM-2 Feira do Produtor Manaus — AM
03 AM-3 Horta Rural Manaus — AM
04 AM-4 Horta Urbana Novo Aerdo — AM
05 AM-5 Quintais urbanos Envira - AM
06 AM-6 Sitio japonés Rio Preto da Eva — AM
07 AM-7 Sitio japonés Rio Preto da Eva — AM
08 AC-1 Coldnia Esperanca Tarauaca — AC
09 AC-2 Horta Rural Rio Branco — AC
10 AC-3 Horta Urbana Mancio Lima — AC
11 AC-4 Polo agroflorestal Xapuri — AC
12 RR-1 Sitio primavera Rorainépolis — RR
13 RR-2 Feira do garimpeiro Boa Vista -RR
14 RR-3 Sitio Agai Bonfim -RR
15 RO-1 Feira livre Porto Velho-RO
16 AP-1 Horta urbana Porto Grande — AP
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O delineamento experimental utilizado foi o de blocos completos ao acaso
(DBC), com 16 tratamentos e quatro repeticdes. Cada tratamentos correspondia a um
dos 16 genotipos de Alternanthera Sessilis (L.). As parcelas experimentais foram
constituidas por 16 plantas, sendo avaliadas as quatro plantas centrais de cada
parcela.

Em abril de 2020, realizou-se uma amostragem do solo na camada 0-20 cm para
fins de caracterizacdo quimica do solo. Foram coletadas 20 amostras da camada O-
20 para compor uma amostra composta de aproximadamente 1.000 g. Apds a
secagem, uma amostra de 500 g foi enviada para analise, cujo resultados estdo
apresentados na Tabela 7.

Tabela 7 - Atributos quimicos da camada 0 - 20 cm do Argissolo Vermelho Amarelo
da area experimental no municipio de Rio Branco - Acre, Horta/lUFAC

pH MO  P-rem V m PD K® Ca@ mMg@ AI®@ SB AI+HO® (1) (T)
H,O dagkg? mgL! % mgdm?® e cmole dm3---------menmeee-

4,6 1,2 43 41 0 2 62 09 05 O 16 2.2 16 3,8

Andlise realizada no Laboratério de Andlises de Solos da UNIFENAS. WExtrator Mehlich 1; @Extrator
KCI 1 mol L; ®Extrator Ca(OAC)2 0,5 mol L1, pH 7,0.

Foi efetuada a aplicacéo a lanco de calcario dolomitico na quantidade de 1.000
kg ha! sobre os canteiros, com incorporacdo ao solo, visando elevar a saturacéo por
bases a aproximadamente 70%. O preparo do solo envolveu aracao, levantamento de
canteiros, distribuicdo do adubo e incorporacéo.

As mudas foram preparadas em substrato composto por uma mistura de solo,
p6 de serra e esterco de aves na proporcao 3:1:1 (v/v). As plantas foram propagadas
por estaquia, utilizando estacas de 10 cm de comprimento, inseridas em recipientes
plasticos descartaveis de 500 ml contendo substrato. As mudas foram mantidas em
viveiro com tela que permitia 50% de retencdo de luz por 15 dias, conforme a
recomendacdo de Cruz (2018). ApGs esse periodo, as mudas foram transplantadas
para a casa de vegetacdo, com espacamento 20 cm x 20 cm entre as plantas.

O manejo das plantas daninhas foi realizado por meio de capinas manuais,
enquanto o controle de insetos-praga foi feito com a aplicacdo de extrato de nim
(Azadirachia indica A. Juss) a uma concentracao de 1%, conforme a necessidade da

cultura. O suprimento de agua foi assegurado por meio de um sistema de irrigacao
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por microaspersao, utilizando nebulizadores com vazéo de 30 | h'l, presséo de 1,5 kg
cm e raio de alcance de 2,4 a 2,7 m.

Aos 45 dias apo6s o transplantio das mudas foram selecionadas as quatro
plantas centrais da area util de cada parcela para a avaliacdo dos seguintes
caracteres: didmetro médio do colo da planta em cm (DM - calculando-se a
circunferéncia a partir da medida com paquimetro); nimero de ramos (NR — avaliado
através de contagem); numero de folhas (NF — avaliado através de contagem); altura
das plantas em cm (AP — medida com régua graduada do colo da planta a extremidade
da ultima folha); largura de planta em cm (LP — medida com régua graduada de uma
a outra extremidade da lateral da planta); area foliar (AF — medida em cm?, medida
com auxilio do equipamento Cl 202 Potable Laser -Leaf Area Mester); massa fresca
da parte aérea (MFPA — gramas planta?, determinadas por pesagem das plantas em
balanca de precisdo); massa seca da parte aérea (MS — g planta -, determinadas
apos secagem das plantas em estufa de circulacéo forcada de ar a 55 °C até atingir
massa constante).

As estimativas dos componentes de variancias e os valores genéticos foram
obtidos por meio do software Selegen-REML/BLUP (Resende, 2007), utilizando o
modelo 20 (Blocos ao acaso, teste de clones ndo-aparentados, uma planta por parcela
ou média de parcelas) representado matricialmente por: y=Xr + Zg + e. Neste modelo,
y representa o vetor de dados observados conhecidos, r é o vetor de efeitos de
repeticbes desconhecidos (assumidos como fixos), g é o vetor dos efeitos genotipicos
desconhecidos (assumidos como aleatérios), e € o vetor de erros (aleatorios). As
matrizes X e Z representam as incidéncias desses efeitos (Resende, 2002).

Foram estimados os seguintes componentes de variancia (REML Individual):

- Vg: Variancia genotipica.

- Ve: Variancia residual (ambiental).

- Vf: Variancia fenotipica individual.

- h2g: Herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo, ou seja, dos

efeitos genotipicos.

- hzmc: Herdabilidade da média de gendtipo, assumindo auséncia de perda de

parcelas.

- Acclon: Acurécia da selecdo de genotipos, assumindo auséncia de perda de

parcelas.

- CVgi%: Coeficiente de variagao genotipica.
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- CVe%: Coeficiente de variagao residual.
- CVr = CVg/CVe = Coeficiente de variacao relativa.
- PEV: Variancia do erro de predicéo dos valores genotipicos, assumindo
auséncia de perda de parcela.
- SEP: desvio padrdo do valor genotipico predito, assumindo auséncia de
perda de parcela.
- Média geral do experimento
Para avaliar a significancia dos efeitos aleatérios do modelo, foi realizada uma
andlise de deviance (ANADEV) utilizando o teste da razdo da maxima verossimilhanca
(LTR). A significancia foi avaliada por meio do teste qui-quadrado com um grau de
liberdade. As deviances foram obtidas comparando o modelo com e sem os valores
de herdabilidade para cada variavel, e o teste qui-quadrado foi realizado com um nivel

de significancia de 1% (que esta’ associado a uma acuracia de 0.92).
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4.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Foi verificada variabilidade genética significativa (p<0,01, que esta’ associada
a uma acuracia de 0.92) entre os genotipos de espinafre-da-Amaz6énia em relacéo as
caracteristicas: didmetro do caule, nimeros de ramos, altura de planta, largura de
planta, numero de folhas, area foliar, massa fresca e massa seca (Tabela 8). Essa
variacdo genética é desejavel, pois indica a presenca de genoétipos superiores para
essas caracteristicas, possibilitando a selecdo e o desenvolvimento de materiais
genéticos apropriados.

O conhecimento da variacdo genética € fundamental para programas de
melhoramento, pois permite direcionar a selecdo visando ao progresso genético
(Cruz; Regazzi; Carneiro, 2004; Rocha et al., 2009; Otsubo et al. 2015).

Tabela 8 - Analise de deviance para oito caracteristicas agrondémicas em genotipos
de Espinafre-amazonico, Rio Branco, AC, 2020

Variavel Efeito Deviance LRT

Diametro de caule Clones 113,27 86,69™
Modelo completo 26,573

NGmero de Ramos Clones 1.300.572 49,48**
Modelo completo 80,5695

Alfra dle e Clones 2.735.608 96,69**
Modelo completo 1.768.688

Largura de Planta Clones 2.621.676 99,36**
Modelo completo 162,8027

NGmero de Folhas Clones 4.436.397 88,37**
Modelo completo 355,2679

Area foliar Clones 6.317.142 125,88**
Modelo completo 505,8273

Massa fresca Clones 5.776.416 102,60**
Modelo completo 475,0392

Massa Seca Clones 4.022.330 108,03**
Modelo completo 294,2021

ns, * e **: ndo significativo, significativo a 5% e 1%, pela analise de deviance com base no teste LRT,
respectivamente.

De acordo com a classificagdo de Resende et al. (1996), a herdabilidade é
considerada baixa quando varia de 0,01 a 0,15, moderada de 0,15 a 0,50 e alta
guando superiores a 0,50. A herdabilidade desempenha um papel cruscial na sele¢éao

genética, uma vez que quantifica o grau de correspondéncia entre valor fenotipicos e
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genotipicos (Vencovsky; Barriga, 1992; Costa et al., 2008). Na tabela 9, é possivel
observar que as variaveis DM, NR, AP, LP, NF, AF, NFPA e MSPA apresentaram
valores de herdabilidade (h?g) com alta magnitude. Isso é muito desejado, pois indica
a possibilidade de ganhos substanciais com a selecédo. Além disso, a magnitude da
herdabilidade influencia a estratégia de selecdo mais eficiente (Resende, 2002; Sato
et al., 2007; Bernardo, 2010; Costa et al., 2010).

Rufino et al. (2012), ao avaliar caracteristicas comerciais em Lippia alba (erva-
cideira), encontraram herdabilidade superior a 95% para massa fresca e comprimento
de brotos. Azevedo et al. (2016), em avaliacGes de couve, observaram que 0 numero
total de folhas apresentou herdabilidade moderada de 47,93%. Em cenoura (Daucus
carota L.), todas as quatro caracteristicas estudadas para folha e raiz apresentaram
alto controle genético, com herdabilidades elevadas (Vieira et al., 2009), o que as torna

adequadas para o processo de melhoramento.

Tabela 9 - Estimativas dos componentes de variancia e parametros genéticos,
Diametro do colo (DM), numeros de ramos (NR), altura de planta (AP),
largura de planta (LP), nimero de folhas (NF), area foliar (AF), massa
fresca da parte area (MFPA) e massa seca da parte area (MSPA) em
gendtipos de Espinafre-amaz6nico, Rio Branco, AC, 2020

Componentes DM NR AP LP NF AF MFPA MSPA
Vg 196 2,65 27,02 22,45 452,27 10983,67 4336,15 234,93
Ve 0,05 001 218 1,70 4500 443,18 304,04 14,45
\Yi 2,01 2,67 29,20 24,15 497,27 11426,86 4640,20 49,39
H2g 097 099 092 092 0,90 0,96 0,93 0,94
H2mc 099 099 1098 098 0,97 0,99 0,98 0,98
Acclon 099 099 099 099 0,98 0,99 0,99 0,99
CVgi% 22,24 26,27 14,23 12,56 12,92 18,07 21,36 23,05
CVe% 3,80 2,01 4,04 346 4,07 3,62 5,65 5,71
Cvr 585 13,03 3,551 3,63 3,17 4,97 3,77 4,03
PEV 001 000 053 041 10,97 109,68 74,70 3,55
SEP 0,11 0,06 0,73 0,64 3,31 10,47 8,64 1,88

Média Geral 6,29 6,20 36,52 37,70 164,59 57,98 308,21 66,49

Vg: Variancia genotipica; Ve: Variancia residual (Ambiental); Vf: Variancia fenotipica individual; h2g:
Herdabilidade individual; h2mc: Herdabilidade média; Acclon: Acuréacia da sele¢cédo de clone; CVgi%:
Coeficiente de variancia genotipica; CVe%: Coeficiente variacao residual; CVr: Coeficiente de variacédo
relativa; PEV: Varidncia do erro de predicao dos valores genotipicos; SEP: Desvio padrdo do valor
genotipico predito.
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A acuracia (Acclom) representa a correlagao entre o valor genotipico verdadeiro
do material analisado e o valor genético predito (Resende, 2002; MAIA et al., 2014).
Valores de acuréacia entre 0 e 25% sé&o considerados baixos, entre 25 e 75% s&o bons
(intermediarios) e acima de 75% séo 6timos (Resende, 2000). Na Tabela 9, observa-
se gque todas as variaveis apresentaram valores de acurécia (Acclom) com magnitude
alta, todos acima de 0,90. Isso indica alta precisdo na selecdo e a possibilidade de
obter ganhos genéticos substanciais. Santos et al. (2019), ao avaliar a espécie ora-
pro-nébis, encontraram valores de acurécia seletiva de aproximadamente 0,97.

De acordo com Nogueira et al. (2019), a acuracia nao esta diretamente
relacionada ao mérito genético dos individuos, que deve ser avaliado por meio do
valor genético, mas sim a confiabilidade da selecdo. A alta precisdo seletiva é
desejavel em programas de melhoramento, pois reflete a qualidade do experimento e
a confiabilidade dos dados obtidos (Resende, 2002; Ramalho et al., 2012).

O coeficiente de variacdo genotipica (CVgi) quantifica a magnitude da variacao
genética disponivel para selecdo, sendo que valores elevados sédo desejaveis.
Quanto maiores valores de CVgi, maiores as chances de ganhos com a sele¢cao
(Aguiar; Sousa; Shimizu, 2010). As estimativas de CVgi foram entre 12,56 % para
largura de planta e 26,27 para numero de ramos. A razdo entre CVgi e CVe
(coeficiente de variacdo experimental) permite obter o coeficiente de variacao relativa
(CVr). Quando a relacdo CVg/CVe tende a 1,0 ou é superior a 1,0, a variacao genética
supera a variacdo ambiental, o que é favoravel para a obtencao de ganhos na selecao
(Vencovsky, 1987). Os valores de CVr obtidos neste estudo foram superiores a 1,00
para todas as variaveis analisadas, indicando maior controle genético e menor
influéncia de fatores ambientais nos fenétipos (Vencovsky; Barriga, 1992).

Na Tabela 10, sdo apresentadas a ordem de classificacdo, os valores
genotipicos, os ganhos genéticos e as novas meédias para as variaveis estudadas. O
clone 7 se destacou como o primeiro colocado para NR, AP, NF, AF, tornando-se
promissor, uma vez que se destacou para variaveis de carater comerciais. Os clones

16 e 3 se destacaram para DM e LP respectivamente.
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Tabela 10 - Ordem, Clone, ganho genético e novas médias dos 16 gendtipos de espinafre-da-Amazoénia, Rio Branco, Ac, 2020
(continua)

Diametro do colo (DM)

Numero de Ramos (NR)

Ordem  Clone g u+g Ganho Nova Média Ordem  Clone g u+g Ganho Nova Média
1 16 3,17 9,47 3,17 9,47 1 7 3,79 9,99 3,79 9,99
2 7 2,68 8,98 2,93 9,22 2 16 3,79 9,99 3,79 9,99
3 3 0,69 6,99 2,18 8,48 3 3 0,79 6,99 2,79 8,99
4 11 0,69 6,99 1,81 8,11 4 14 0,79 6,99 2,29 8,49
5 14 0,69 6,99 1,59 7,88 5 -0,20 6,00 1,79 7,99
6 1 0,44 6,74 1,40 7,69 6 -0,20 6,00 1,46 7,66
7 2 0,20 6,49 1,22 7,52 7 10 -0,20 6,00 1,22 7,42
8 5 -0,29 6,00 1,03 7,33 8 11 -0,20 6,00 1,04 7,24
9 10 -0,29 6,00 0,89 7,18 9 15 -0,20 6,00 0,90 7,10
10 15 -0,29 6,00 0,77 7,06 10 4 -095 5,25 0,72 6,92
11 4 -1,28 5,00 0,58 6,88 11 1 -1,20 5,00 0,54 6,74
12 6 -1,28 5,00 0,42 6,72 12 6 -1,20 5,00 0,40 6,60
13 8 -1,28 5,00 0,29 6,59 13 8 -1,20 5,00 0,27 6,48
14 9 -1,28 5,00 0,18 6,48 14 9 -1,20 5,00 0,17 6,37
15 12 -1,28 5,00 0,08 6,38 15 12 -1,20 5,00 0,08 6,28
16 13 -1,28 5,00 0,00 6,29 16 13 -1,20 5,00 0,00 6,20
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Tabela 10 - Ordem, Clone, ganho genético e novas médias dos 16 gendtipos de espinafre-da-Amazoénia, Rio Branco, Ac, 2020
(continuacéo)

Altura de Planta (AP)

Largura de Planta (LP)

Ordem  Clone g U+g Ganho Nova Média  Ordem  Clone g U+g Ganho Nova Média
1 7 8,39 4491 8,39 4491 1 3 9,53 47,24 9,53 47,24
2 16 8,39 4491 8,39 4491 2 7 7,42 45,13 8,48 46,19
3 3 6,56 43,09 7,78 44,30 3 16 7,42 4513 8,13 45,83
4 10 3,46 39,99 6,70 43,23 4 5 2,85 40,56 6,81 44,52
5 14 2,97 39,50 5,95 42,48 5 10 1,42 39,13 5,73 43,44
6 5 2,54 39,07 5,39 41,91 6 2 0,10 37,81 4,79 42,50
7 0,78 37,30 4,73 41,25 7 9 -0,08 37,62 4,10 41,80
8 9 -0,44 36,08 4,08 40,61 8 14 -0,32 37,38 3,54 41,25
9 15 -0,66 35,86 3,55 40,08 9 13 -2,29 3541 2,89 40,60
10 13 -1,08 35,44 3,09 39,62 10 1 -2,38 35,32 2,36 40,07
11 -1,71 34,81 2,65 39,18 11 6 -2,38 35,32 1,93 39,64
12 -3,38 33,14 2,15 38,68 12 12 -2,38 35,32 1,57 39,28
13 11 -5,16 31,36 1,59 38,11 13 4 -3,39 34,31 1,19 38,90
14 1 -6,89 29,63 0,98 37,51 14 11 -3,47 34,22 0,86 38,56
15 6 -6,89 29,63 0,45 36,98 15 15 -5,65 32,05 0,42 38,13
16 12 -6,89 29,63 0,00 36,52 16 8 -6,41 31,29 0,00 37,70
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Tabela 10 - Ordem, Clone, ganho genético e novas médias dos 16 gendtipos de espinafre-da-Amazoénia, Rio Branco, Ac, 2020
(continuacao)

Numero de Folhas (NF)

Area foliar (AF)

Ordem Clone g u+g Ganho Nova Média Ordem Clone g u+g Ganho Nova Média
1 7 44,79 209,38 44,79 209,38 1 7 16,97 74,96 16,97 74,96
2 16 23,82 188,40 34,38 198,89 2 16 16,71 74,69 16,84 74,82
3 19,42 184,01 29,34 193,93 3 11,82 69,80 14,50 72,48
4 18,93 18352 26,74 191,33 4 5 11,99 69,98 13,87 71,86
5 14 10,64 175,23 23,52 188,11 5 14 54,07 63,05 12,71 70,70
6 10 6,73 171,33 20,72 185,31 6 2 48,87 62,85 11,40 69,39
7 11 3,56 168,16 18,27 182,86 7 10 7,61 58,59 95,72 67,70
8 -0,09 164,50 15,97 180,57 8 11 -2,93 57,04 83,39 66,37
9 9 -0,57 164,01 14,13 178,73 9 -30,83 54,15 70,70 65,68
10 15 -3,99 160,59 12,32 176,91 10 -35,69 54,28 60,06 64,04
11 13 -6,43 158,16 10,61 175,21 11 -43,92 53,05 50,60 63,59
12 -10,82 153,76 8,83 173,42 12 15 -46,50 53,48 42,51 62,49
13 -15,70 148,89 6,94 171,53 13 13 -63,18 51,79 34,38 61,36
14 -29,85 134,74 4,31 168,91 14 1 -148,99 43,98 21,28 60,26
15 12 -29,85 134,74 2,03 166,63 15 6 -148,99 43,98 9,93 58,91
16 6 -30,58 134,01 0,00 164,59 16 12 -148,99 43,98 0,00 57,98
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Tabela 10 - Ordem, Clone, ganho genético e novas médias dos 16 gendtipos de espinafre-da-Amazoénia, Rio Branco, Ac, 2020
(continuacao)

Massa Fresca (MFPA) Massa Seca (MSPA)

Ordem  Clone G u+g Ganho  Nova Média Ordem Clone g u+g Ganho Nova Média
1 7 123,35 431,56 123,35 431,56 1 7 26,40 92,89 26,40 92,89
2 16 114,16 422,37 118,75 426,97 2 16 24,15 90,64 25,27 91,77
3 3 81,90 390,11 106,47 414,68 3 3 21,17 87,66 23,91 90,40
4 75,89 384,10 98,82 407,04 4 18,61 85,10 22,58 89,07
5 38,68 346,89 86,80 395,01 5 10,65 77,14 20,20 86,69
6 14 7,59 315,80 73,59 381,81 6 14 2,98 69,48 17,33 83,82
7 10 -19,07 289,13 60,35 368,57 7 10 -2,91 63,57 14,43 80,93
8 11 -32,94 275,26 48,69 356,90 8 -5,93 60,55 11,89 78,38
9 4 -36,82 271,38 39,19 347,40 9 4 -6,82 59,66 9,81 76,30
10 -37,17 271,03 31,55 339,76 10 -6,90 59,58 8,14 74,63
11 1 -41,02 267,18 24,95 333,17 11 8 -8,92 57,56 6,58 73,08
12 12 -41,02 267,18 19,46 327,67 12 15 -13,33 53,15 4,92 71,42
13 8 -46,34 261,86 14,39 322,60 13 1 -14,23 52,25 3,45 69,94
14 -49,30 258,90 9,84 318,05 14 12 -14,23 52,25 2,19 68,68
15 15 -66,34 241,87 4,76 312,98 15 13 -14,47 52,01 1,07 67,57
16 13 -71,53 236,67 0,00 308,21 16 6 -16,18 50,30 0,00 66,49
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Métodos eficientes devem ser aplicados na selecdo dos genitores para a
geracdo de variabilidade genética. Os valores genotipicos sdo preferiveis para 0s
melhoristas, pois representam os verdadeiros valores a serem reproduzidos nas
populacdes melhoradas (Borges et al., 2010). Neste estudo, o clone 7 se destacou
como o mais promissor com base nos valores genotipicos preditos (g) para as
variaveis NR, AP, NF, AF, MFPA e MSPA.

Os resultados da avaliacdo da acuracia de selecdo e dos intervalos de
confianca (LIIC e LSIC) dos valores genéticos preditos para os 16 gendétipos de
espinafre-da-Amazonia estdo apresentados na Tabela 11. Todos os valores de
acurdcia (Acclom) estdo acima de 0.95, o que indica que o processo de sele¢éo foi
eficaz. A alta acuracia reflete a qualidade das informacfes e dos procedimentos de
predicdo dos valores genéticos, e esta associada a precisdo da selecdo. Os valores
obtidos superam os limites recomendados por Resende e Duarte (2007) e Resende
(2007), que sugerem acuracia acima de 0,70 (ou 70%) para o processo de selecéo

em programas de melhoramento.
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Tabela 11 - Ordem, Clone, valor genotipico, limite inferior, limite superior do intervalo de confianca ( LIIC e LIISC, respectivamente)
e acuracia dos 16 gendtipos de espinafre-da-Amazénia, Rio Branco, AC, 2020 (Continua)

Diametro (DM)

Numero de Ramos (NR)

Ordem Clone VG LIIC LIISC Acuracia Ordem Clone VG LIIC LIISC Acuracia
1 16 9,47 8,75 10,19 0,96 1 7 9,99 9,18 10,80 0,96
2 8,98 8,25 9,70 0,96 2 16 9,99 9,18 10,80 0,96
3 3 6,99 6,27 7,71 0,96 3 3 6,99 6,19 7,80 0,96
4 11 6,99 6,27 7,71 0,96 4 14 6,99 6,19 7,80 0,96
5 14 6,99 6,27 7,71 0,96 5 6,00 5,19 6,80 0,96
6 6,74 6,02 7,46 0,96 6 6,00 5,19 6,80 0,96
7 6,49 577 7,22 0,96 7 10 6,00 5,19 6,80 0,96
8 5 6,00 5,27 6,72 0,96 8 11 6,00 5,19 6,80 0,96
9 10 6,00 5,27 6,72 0,96 9 15 6,00 5,19 6,80 0,96
10 15 6,00 5,27 6,72 0,96 10 4 5,25 4,44 6,05 0,96
11 5,00 4,28 5,73 0,96 11 1 5,00 4,19 5,80 0,96
12 5,00 4,28 5,73 0,96 12 6 5,00 4,19 5,80 0,96
13 5,00 4,28 5,73 0,96 13 8 5,00 4,19 5,80 096
14 5,00 4,28 5,73 0,96 14 9 5,00 4,19 5,80 0,96
15 12 5,00 4,28 5,73 0,96 15 12 5,00 4,19 5,80 0,96
16 13 5,00 4,28 5,73 0,96 16 13 5,00 4,19 5,80 0,96
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Tabela 11 - Ordem, Clone, valor genotipico, limite inferior, limite superior do intervalo de confianca ( LIIC e LIISC, respectivamente)

e acuracia dos 16 gendtipos de espinafre-da-Amazénia, Rio Branco, AC, 2020 (Continuac¢ao)

Altura de Planta (AP)

Largura de Planta (LP)

Ordem Clone VG LIIC LIISC Acuracia Ordem Clone VG LIIC LIISC Acuracia
1 7 4491 42,01 47,81 0,95 1 3 47,24 44,61 49,87 0,95
2 16 4491 42,01 47,81 0,95 2 7 45,13 42,51 47,76 0,95
3 3 43,09 40,19 45,99 0,95 3 16 45,13 42,51 47,76 0,95
4 10 39,99 37,09 42,89 0,95 4 5 40,56 37,93 43,19 0,95
5 14 39,50 36,60 41,97 0,95 5 10 39,13 36,50 41,75 0,95
6 39,07 36,17 40,21 0,95 6 37,81 35,18 40,44 0,95
7 37,30 34,40 38,98 0,95 7 37,62 35,00 40,25 0,95
8 36,08 33,18 38,76 0,95 8 14 37,38 34,75 40,00 0,95
9 15 35,86 32,96 38,34 0,95 9 13 35,41 32,78 38,03 0,95
10 13 35,44 32,54 37,71 0,95 10 35,32 32,70 37,95 0,95
11 34,81 31,91 36,04 0,95 11 6 35,32 32,70 37,95 0,95
12 33,14 30,24 34,26 0,95 12 12 35,22 32,70 37,95 0,95
13 11 31,36 28,46 32,53 0,95 13 4 34,31 31,68 36,94 0,95
14 29,63 26,73 32,53 0,95 14 11 34,22 31,60 36,85 0,95
15 29,63 26,73 32,53 0,95 15 15 32,05 29,43 34,68 0,95
16 12 29,63 26,73 32,53 0,95 16 8 31,29 28,67 33,92 0,95
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Tabela 11 - Ordem, Clone, valor genotipico, limite inferior, limite superior do intervalo de confianca ( LIIC e LIISC, respectivamente)

e acuracia dos 16 gendtipos de espinafre-da-Amazénia, Rio Branco, AC, 2020 (Continuac¢ao)

Numero de folhas (NF)

Area foliar (AF)

Ordem Clone VG LIIC LIISC Acuracia Ordem Clone VG LIIC LIISC Acuracia
1 7 209,38 197.21 221,55 0,95 1 7 74,96 69.89 80,02 0,96
2 16 188,40 176.23 200,57 0,95 2 16 74,69 68,63 79,75 0,96
3 184,01 171,84 196,18 0,95 3 69,80 64,74 75,86 0,96
4 183,52 171,35 195,69 0,95 4 69,00 63,91 74,04 0,96
5 14 175,23 163,06 187,40 0,95 5 14 63,05 57,99 68,12 0,96
6 10 171,33 159,16 183,50 0,95 6 2 62,85 57,79 63,92 0,96
7 11 168,16 155,99 180,33 0,95 7 10 58,59 53,53 63,66 0,96
8 164,50 152,33 176,67 0,95 8 11 57,04 52,98 63,11 0,96
9 164,01 151,84 176,18 0,95 9 9 54,15 49,08 60,21 0,96
10 15 160,59 148,42 172,76 0,95 10 54,05 48,99 59,11 0,96
11 13 158,16 145,98 170,33 0,95 11 8 53,60 48,09 59,01 0,96
12 8 153,76 141,59 165,93 0,95 12 15 53,48 47,41 58,54 0,96
13 4 148,89 136,72 161,06 0,95 13 13 51,79 46,73 57,86 0,96
14 1 134,74 122,57 14691 0,95 14 43,98 37,95 48,04 0,96
15 12 134,74 122,57 146,91 0,95 15 43,98 37,95 48,04 0,96
16 6 134,01 121,84 146,18 0,95 16 12 43,98 37,95 48,04 0,96
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Tabela 11 - Ordem, Clone, valor genotipico, limite inferior, limite superior do intervalo de confianca ( LIIC e LIISC, respectivamente)

e acuracia dos 16 gendtipos de espinafre-da-Amazénia, Rio Branco, AC, 2020 (Continuac¢ao)

Massa Fresca da Parte Aérea (MFPA)

Massa Seca da Parte Aérea (MSPA)

Ordem Clone VG LIl LIISC Acuracia Ordem Clone VG LIl LIISC Acuracia
1 7 431,56 395,36 467,75 0,95 1 7 92,89 84,57 101,21 0,96
2 16 422,37 386,18 458,57 0,95 2 16 90,64 82,32 98,96 0,96
3 390,11 35391 426,30 0,95 3 87,66 79,34 95,98 0,96
4 384,10 34791 420,30 0,95 4 85,10 76,78 93,42 0,96
5 346,89 310,70 383,09 0,95 5 77,14 68,82 85,46 0,96
6 14 315,80 279,61 352,00 0,95 6 14 69,48 61,16 77,80 0,96
7 10 289,13 252,93 325,32 0,95 7 10 63,57 55,25 71,89 0,96
8 11 275,26 239,07 311,45 0,95 8 11 60,55 52,23 68,87 0,96
9 271,38 235,19 307,58 0,95 9 59,66 51,34 67,98 0,96
10 271,03 234,84 307,23 0,95 10 59,58 51,26 67,90 0,96
11 267,18 230,99 303,38 0,95 11 57,56 49,24 65,88 0,96
12 12 267,18 230,99 303,38 0,95 12 15 53,15 44,83 61,47 0,96
13 261,86 225,66 298,05 0,95 13 1 52,25 43,93 60,57 0,96
14 258,90 222,71 295,10 0,95 14 12 52,25 43,93 60,57 0,96
15 15 241,87 205,67 278,06 0,95 15 13 52,01 43,69 60,33 0,96
16 13 236,67 200,48 272,87 0,95 16 6 50,30 41,98 58,62 0,96
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4.4 CONCLUSOES

Com base nas estimativas obtidas dos parametros genéticos para os genétipos
de espinafre-da-Amazoénia, este estudo revelou uma situacdo altamente favoravel
para a selecdo e abre boas perspectivas para um programa de melhoramento
genético. O procedimento REML/BLUP demonstrou ser altamente eficiente na
classificacdo e no ordenamento dos genotipos.

De acordo com as analises realizadas, o clone 7 se destacou como 0 mais
promissor para a selecdo, com base nos valores genotipicos preditos (g) para varias
caracteristicas de interesse. Portanto, para efeito de sele¢do, o clone 7 € o mais
indicado, apresentando grande potencial para o desenvolvimento de variedades
superiores de espinafre-da-Amazonia.

Esses resultados fornecem uma base solida para futuros esforcos de
melhoramento genético dessa espécie, visando ao desenvolvimento de cultivares com
caracteristicas agrondmicas desejaveis, o que pode contribuir significativamente para
0 aumento da produtividade e qualidade do espinafre-da-Amazonia na regido de Rio
Branco, AC.



75

REFERENCIAS

AGRITEMPO. 2018. Sistema de monitoramento agrometeorolégico. Dados
meteorologicos: Acre. Disponivel <http://www.agritempo.gov.br/agroclima/sumario?
uf=AC>. Acesso 15 maio 2018.

AGUIAR, A. V.; SOUSA, V. A.; SHIMIZU, J. Y. Selecao genética de progénies de Pinus
greggii para formacdo de pomares de sementes. Pesquisa Florestal Brasileira, v.
30, n. 62, p. 107-107, 2010. Disponivel em: http://pfb.cnpf.embrapa.br/pfb/index.
php/pfb/article/view/94. Acesso em: 05 abr. 2023.

ALAM, M. A.; RAHMAT, N. A.; MIJIN, S.; RAHMAN, M. S.; HASAN, M. M. Influence of
palm oil mill effluent (POME) on growth and yield performance of Brazilian spinach
(Alternanthera sissoo). Journal of Agrobiotechnology, v. 13, n. 1, p. 40-49, 2022.
Disponivel em: https://journal.unisza.edu.my/agrobiotechnology/index.php/agrobio
technology/article/view/287Acesso em: 13 set. 2023.

ANUAR, A. K. K. A comparative study on phytochemical constituents and antimicrobial
activity of Alternanthera sissoo extracts. Enhanced Knowledge in Sciences and
Technology, v. 2, n. 2, p. 043-051, 2022. Disponivel em: https://publisher.uthm.edu.
my/periodicals/index.php/ekst/article/view/5520. Acesso em: 20 jun. 2023.

AZEVEDO A. M.; ANDRADE JUNIOR, V. C.; PEDROSA, C. E.; VALADARES, N. R.;
ANDRADE, R. F.; SOUZA, J. R. S. Estudo da repetibilidade genética em clones de
couve. Horticultura Brasileira, v. 34, n. 1, p. 054-058, jan./ mar. 2016.

Disponivel em: https://www.scielo.br/j/hb/a/fSQzBqdvm7DRvDwW5hFHKFSP/. Acesso
em: 14 set. 2023.

BERNARDO, R. Breeding for Quantitative Traits in Plants. Woodbury: Stemma
Press, 2010.

BRITO, O. G.; ANDRADE JUNIOR, V. C.; AZEVEDO, A. M.; DONATO, L. M. S;;
SILVA, A. J. M.; OLIVEIRA, A. J. M. Genetic divergence between half-sibling progenies
of kale using different multivariate approaches. Horticultura Brasileira, Brasilia , v.
39, p. 178-185. 2021. Disponivel em: https://www.scielo.br/j/lhb/a/K8MggfJnCMJ75y
QVKNWdALCvV/. Acesso em: 11 fev. 2023.

BORGES, V.; FERREIRA, P. V.; SOARES, L.; SANTOS, G. M.; SANTOS, A. M. M.
Selecdo de clones de batata-doce pelo procedimento REML/BLUP. Acta
Scientiarum. Agronomy, v. 32, p. 643-649, dez. 2010. Disponivel em: https://www.
scielo.br/j/asagr/a/YDQydwpZLm6KCT6KPGkdewQ/?lang=pt. Acesso em: 15 jul.
2023.

CARVALHO, A. D. F; SILVA, G. O.; RESENDE, F. V. Adaptabilidade e estabilidade
de populagdes de cenoura pelo método REML/BLUP. Horticultura Brasileira, v. 35,
p. 69-74, 2017. https://www.scielo.br/j/hb/a/Z9dgG3Xnc3mR6P3m4DxJyFr/?format=
html&lang=pt. Acesso em: 14 set. 2023.



76

CORDEIRO, S. Z. Alternanthera sessilis (L.) R.Br. ex DC: Herbario". 2020.
www.unirio.br. Universidade Federal do Estado do Rio de Janeiro. Disponivel em:
http://www.unirio.br/ccbs/ibio/herbariohuni/alternanthera-sessilis-I-r-br-ex-dc. Acesso
em: 13 abr. 2022.

CANDIDO, W. S.; SOARES, R. S.; FRANCO, C. A,; DINIZ, G. M. M.; SILVA, E. H. C,;
MARIN, M.V.; BRAZ, L. T. Stability and adaptability of curled green-leaf lettuce lines
using the REML/Blup mixed model. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, Brasilia, v.
52, n. 3, p. 298-306, Mar. 2018. Disponivel em: https://www.scielo.br/j/pab/a/
RbP5YKgqJSTTVTMNC{RDmzt/?lang=en. Acesso em: 13 abr. 2022.

COSTA, R. B. D.; RESENDE, M. D. V. D.; GONCALVES, P. D. S.; CHICHORRO, J.
F.; ROA, R. A. R. Variabilidade genética e selecéo para caracteres de crescimento da
seringueira. Bragantia, v. 67, p. 299-305, 2008. Disponivel em: https://www.scielo.br/
j/lbrag/a/ZDknyrrXWwD4HvqsBYb9zkz/. Acesso em: 13 abr. 2022.

COSTA, R. B. D.; RESENDE, M. D. V. D.; GONCALVES, P. D. S.; ROA, R. A. R;;
FEITOSA, K. C. D. O. Predicao de parametros e valores genéticos para caracteres de
crescimento e producdo de latex em progénies de seringueira. Bragantia, v. 69, p.
49-56, 2010. Disponivel em: Disponivel em: https://www.scielo.br/j/brag/a/ZDknyrr
XWwD4HvgsBYb9zkz/. Acesso em: 13 abr. 2022. Acesso em: 13 abr. 2022.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados
ao melhoramento genético. Vigosa, MG: UFV, 2004. v. 1, 480 p.

FERREIRA, A. B.; CRUZ, K. S.; NASCIMENTOS, M. M.; LIMA, M. S.; TORRES, N.
S.; ARAGAO JUNIOR, A. C. Physicochemical analysis of brazilian spinach grown lider
doses of urea. Scientia Agraria Paranaensis, Marechal Candido Rondon, v. 20, n. 4,
oct./dec., p. 365-370, 2021. Disponivel em: https://e-revista.unioeste.br/index.php/
scientiaagraria/article/view/28202. Acesso em: 15 set. 2023.

GAYA, L. de G.; MOURAO, G. B.; FERRAZ, J. B. S. Genetic-quantitative aspects of
performance, carcass and body composition traits in broilers. Ciéncia Rural, v. 36, p.
709-716, 2006. Disponivel em: https://www.scielo.br/j/cr/alf46rs4SSWcjTGbH6QVY
8sFQ/abstract/?stop=next&lang=en&format=html. Acesso em: 10 jun. 2023.

HIKMA, E.; NURLAILA. A.; NUKAHAK, N. S. A.; APRIANI, R. R. A.; MULYAWAN, R.
A.; ISMUHAJAROHB, B. N. Leaf Morphology of Brazilian Spinach (Alternanthera
sisso0) as a Backyard Vegetable. International journal of agricultural sciences, v.
5,n.2, p.56-59, 2021. Disponivel em: https://repo-dosen.ulm.ac.id/handle/123456789
/26356. Acesso em: 18 jun. 2023.

HE, M.; HUA, Z.; CHEN, H.; LIU, Y.; LI, Y.; ZHANG, Z. Effects of simulated acid rain
on rhizosphere microorganisms of invasive Alternanthera philoxeroides and native
Alternanthera sessilis. Frontiers in Microbiology, v. 13, n. 1, p. 1-15, 2022.
Disponivel em: https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fmich.2022.993147/full.
Acesso em: 02 jul. 2023.



77

KINUPP, V. F.; LORENZI, H. Plantas alimenticias ndo convencionais (PANC) no
Brasil: guia de identificagéo, aspectos nutricionais e receitas ilustradas. Nova Odessa:
Instituto Plantarum de Estudos da Flora. 2014.

MILECH, C. Compostos bioativos induzidos por elicitores em Alternanthera
sessilis. 2016, 80f. Dissertacao (Mestrado em Fisiologia Vegetal) — Programa de Pos-
Graduacdo em Fisiologia Vegetal, Instituto de Biologia, Universidade Federal de
Pelotas, Pelotas, 2016. Disponivel em: https://repositorio.ufpel.edu.br/handle/prefix/
35937?locale-attribute=en. Acesso em: 15 set. 2023.

NOGUEIRA, T. A. P. C.; NUNES, A. C. P.; SANTOS, G. A. DOS; TAKAHASHI, E. K;
RESENDE, M. D. V. DE; CORRADI, I. S. Estimativa de pardmetros genéticos em
progénies de irmdos completos de eucalipto e otimizacdo de selecdo. Scientia
Forestalis, v. 47, n. 123, p. 451-462, set. 2019. Disponivel em: https://www.
alice.cnptia.embrapa.br/alice/bitstream/doc/1114081/1/2019M.DeonSFEstimativa.pdf
. Acesso em: 15 set. 2023.

OTSUBO, H. C. B.; MORAES, M. L. T.; MORAES, M. A.; NETO, M. J.; FREITAS, M.
L. M.; COSTA, R. B.; RESENDE, M. D. V.; SEBBENN, A. M. Variacdo genética para
caracteres silviculturais em trés espécies arboreas da regido do bolsdo Sul-mato-
grossense. Cerne, Lavras, v. 21 n. 4, p. 535-544. 2015. Disponivel em: https://www.
scielo.br/j/cerne/a/JhgBNrcjkbgX858Lb4Myqks/#Acesso em: 15 set. 2023.

RAMALHO, M. A. P.; ABREU, A. F. B.; SANTOS, J. B. dos; NUNES, J. A. R.
Aplicacdes da genética quantitativa no melhoramento de plantas autégamas.
Lavras: Editora UFLA, 2012, 522 p.

RESENDE, M. D. V.; DUARTE, J. B. Precisdo e controle de qualidade em
experimentos de avaliacao de cultivares. Pesquisa Agropecuéria Tropical, Goiania.
v.37, n.3, p.182-194, 2007.

RESENDE, M. D. V. D. O Software SELEGEN-REML/BLUP. Campo Grande:
Documentos Embrapa, 2006. 305 p

RESENDE, M. D. V. de. Matemética e estatistica na analise de experimentos e no
melhoramento genético. Colombo: Embrapa Florestas, 2007.

RESENDE, M. D. V. de; PRATES, D. F.; YAMADA, C. K.; JESUS, A. de. Estimagéao
de componentes de variancia e predicao de valores genéticos pelo método da maxima
verossimilhanca restrita (REML) e melhor predicdo linear ndo viciada (BLUP) em
Pinus. Parte do Boletim de Pesquisa Florestal, v. 32/33, n. 1, p. 23-42, jan. 1996.
Disponivel em: https://ainfo.cnptia.embrapa.br/digital/bitstream/CNPF-2009-09/4917/
1/mresendel.pdf. Acesso em: 05 fev. 2023.

ROCHA, R. B.; ROCHA, M. G. B.; SANTANA, R. C.; VIEIRA, A. Estimacdo de
parametros genéticos e selecdo de procedéncias e familias de Dipteryx alata Vogel
(baru) utilizando metodologia de REML-BLUP e E(QM). Cerne, Lavras. v. 15,n. 3, p.
331-338, jul. /set. 2009. Disponivel em: http://www.bibliotecaflorestal.ufv.br/handle/
123456789/15957. Acesso em: 05 fev. 2023.



78

RUFINO, E. R.; SIQUEIA, W. J.; MARQUES, M. O. M.; COLOMBO, C. A.; AZEVEDO
FILHO, J. A.; MARTINS, A. L. M. Selection of new clones of linalool chemotype from
genetic recombination in Lippia alba. Bragantia, v. 71, n. 2, p.155-164, 2012.
Disponivel em: https://www.scielo.br/j/brag/a/HcCRcw5cmR8pVc9djGQvdztL/?lang=
en. Acesso em: 14 set. 2023.

SANTOS, W. G.; PEREIRA, F. B.; HOMCZINSKI, I.; MUNHOZ, L. V.; PERES, F. S.
B.; TAMBARUSSI, E. V. Estimativa de parametros e predicdo de valores genéticos
em clones de Pereskia aculeata mill. Rev. Inst. Flor., v. 31 n. 1 p. 57-64 jun. 2019.
Disponivel em: https://ainfo.cnptia.embrapa.br/digital/bitstream/CPAF-RO-2010/
14352/1/estimacao.pdf. Acesso em: 14 set. 2023.

SATO, A. S.; MORAES, E.; ZANATTO, A. C. S.; FREITAS, M. L. M.; SEBBENN, A. M.
Selecédo dentro de progénies de Eucalyptus resinifera aos 21 anos de idade em Luiz
Antonio-SP. Revista Instituto Florestal, Sdo Paulo, v.19, n. 2, p. 93-100, 2007.
Disponivel em: https://smastrl6.blob.core.windows.net/iflorestal/ifref/RIF19-2/RIF19-
2 93-100.pdf. Acesso em: 14 set. 2023.

SILVA, G. O.; PEREIRA, A. S.; AZEVEDO, F. Q.; CARVALHO, A. D.; PINHEIRO, J.
B. Selection of potato clones for tuber yield, vine maturity and frying quality.
Horticultura Brasileira, v. 36, n. 2, p. 276-281, April/June 2018. Disponivel em:
https://www.scielo.br/j/hb/a/lhnHd7t8HSrthZhJZTDsmvYJR/?lang=en. Acesso em: 15
jul. 2023.

SILVA, M. C. DA; OLIVEIRA, R. V.; SOUZA, J. K. M. DE; SILVA, M. C. DA; MOURA,
P. A.; LIMA, A. P. A. DE; FERREIRA, R. L. F. Qualidade de mudas de espinafre da
Amazbnia (Alternanthera sessilis) produzidas com uso de substratos
distintos. Scientia Naturalis, v. 4, n. 2, 2022. Disponivel em: https://periodicos.
ufac.br/index.php/SciNat/article/view/6256. Acesso em: 07 set. 2023.

SOMMAI, S.; CHERDTHONG, A.; SUNTARA, C.; SO, S.; WANAPAT, M,;
POLYORACH, S. In vitro fermentation characteristics and methane mitigation
responded to flavonoid extract levels from Alternanthera sissoo and dietary
ratios. Fermentation, v. 7, n. 3, p. 1-15, 2021. Disponivel em: https://www.mdpi.com/
2311-5637/7/3/109. Acesso em: 02 set. 2023.

TOENSMEIER, E. White River Junction. United States, CO: Chelsea Green
Publishing, 2007.

VENCOVSKY, R; BARRIGA, P. Genetica biometrica no fitomelhoramento. .
Ribeirao Preto: Sbg, 1992.

VENCOVSKY, R. Heranca quantitativa. In: PATERNIANI, E.; VIEGAS, G.P.
Melhoramento e producédo do milho. 2.ed. Campinas: Fundacgé&o Cargill. v.1. p.137-
214.1987.

VIEIRA, J. V.; SILVA, G. O. D.; BOITEUX, L. S.; SIMON, P. W. Divergéncia genética
entre acessos de cenoura pertencentes a grupos varietais distintos utilizando
caracteres morfologicos. Horticultura Brasileira, v. 27, p. 473-477, 2009.



79

5 ARTIGO Il

SELECAO CLONAL INDIVIDUAL EM GENOTIPOS DE ESPINAFRE-DA-
AMAZONIA Alternanthera sessilis (L.) DC. VIA REML/BLUP
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RESUMO

Este estudo teve como objetivo, selecionar clones de espinafre-da-Amazonia por meio
da metodologia REML/BLUP, contribuindo para o avanco da producdo e o
fortalecimento dessa cultura na regido. O estudo da selegc&do clonal individual foi
dividido em duas etapas. A primeira foi a formacdo da populagdo heterogénea
realizada em 2020, onde foi formado um plantio utilizando 2000 plantas provenientes
dos 16 gendtipos do banco de germoplasma da UFAC. Cada gendtipo contribuiu com
127 mudas. Apos 45 dias do transplantio das mudas, foram selecionadas 200 plantas
(i = 10%) com base nos seguintes caracteres: Altura de planta, numero de folhas,
Massa fresca da parte aérea, Massa seca da parte aérea e area foliar. Dentre as 200
plantas selecionadas, 20 foram plantadas em linhas e submetidas aos ciclos de
selecdo. A segunda parte da selegcéo clonal individual foi realizado dois ciclos de
selecdo que ocorreram em margo a maio de 2021 e setembro a outubro de 2021
respectivamente. O delineamento experimental utilizado foi o de blocos completos ao
acaso (DBC), com 20 tratamentos e quatro repeticbes. Cada tratamentos
correspondia a um clone proviniente da populacdo heterogénea de Alternanthera
Sessilis (L.). As parcelas experimentais consistiram em 16 plantas, sendo avaliadas
as quatro plantas centrais de cada parcela. As estimativas dos componentes de
variancias e os valores genéticos foram obtidos por meio do software Selegen-
REML/BLUP, utilizando o modelo 20 (Blocos ao acaso, teste de clones néo-
aparentados, uma planta por parcela ou média de parcelas). Os valores dos
componentes de variancias e parametros genéticos para os caracteres avaliados,
indicam excelente possibilidade para sele¢éo clonal individual de gendtipos utilizando
a metodologia REML/BLUP. De acordo com as andlises realizadas, o clone 20, se
destacou em todos os caracteres avaliados, como 0 mais promissor para a selecéo,
apresentando grande potencial para o desenvolvimento de novas cultivares de
espinafre-da-Amazoénia.

Palavras-chave: Variabilidade genética; parametros genéticos; modelos mistos.
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ABSTRACT

This study aimed to select Amazon spinach clones using the REML/BLUP
methodology, contributing to the advancement of production and the strengthening of
this crop in the region. The study of individual clonal selection was divided into two
stages. The first was the formation of the heterogeneous population carried out in
2020, where a plantation was formed using 2000 plants from the 16 genotypes in the
UFAC germplasm bank. Each genotype contributed 127 seedlings. After 45 days of
transplanting the seedlings, 200 plants (i = 10%) were selected based on the following
characters: Plant height, number of leaves, fresh mass of the aerial part, dry mass of
the aerial part and leaf area. Among the 200 selected plants, 20 were planted in lines
and subjected to selection cycles. The secando part of the individual clonal selection
was carried out in two selection cycles that took place in March to May 2021 and
September to October 2021 respectively. The experimental design used was
randomized complete blocks (DBC), with 20 treatments and four replications. Each
treatment corresponded to a clone originating from the heterogeneous population of
Alternanthera Sessilis (L.). The experimental plots consisted of 16 plants, with the four
central plants of each plot being evaluated. Estimates of variance components and
genetic values were obtained using the Selegen-REML/BLUP software, using model
20 (Random blocks, test of unrelated clones, one plant per plot or average of plots).
The values of the variance components and genetic parameters for the evaluated
characters indicate an excellent possibility for individual clonal selection of genotypes
using the REML/BLUP methodology. According to the analyzes carried out, clone 20
stood out in all the characters evaluated, as the most promising for selection.
Therefore, for selection purposes, clone 20 is the most suitable, presenting great
potential for the development of superior varieties of Amazon spinach.

Keywords: Genetic variability; genetic parameters; mixed models.
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5.1 INTRODUCAO

O espinafre-da-Amazébnia - Alternanthera sessilis (L.) R. Br. Ex DC, é uma
planta pertencente a familia Amaranthaceae, caracterizada pela reproducéo
assexuada. Suas folhas apresentam uma coloracdo verde escuro e textura
encarquilhada, enquanto seu porte pode variar de ereto a decumbente, atingindo
altura de até 30 cm (Kinnup, Lorenzi, 2014; Ferreira et al., 2021).

A propagacao do espinafre-da-Amazonia € tradicionalmente realizada por meio
de estacas obtidas a partir do caule da planta. A propagacdo vegetativa é uma
alternativa viavel para a producdo de mudas que possibilitam o estabelecimento de
novos cultivos com maior produtividade, uniformidade e qualidade (Silva, 2005).

A selecdo de plantas para a propagacdo assexuada baseia-se nos valores
genotipicos dos clones. Para prever os beneficios da selecdo de clones néo
aparentados € necessario estimar a variancia genotipica associada a acdo aditiva e
nao aditiva dos genes (Cruz; Regazzi; Carneiro, 2004).

Dentre os principais métodos para a estimacédo desses parametros genéticos,
destaca-se o REML/BLUP (Maxima Verossimilhanga Restrita/Melhor Predi¢éo Linear
N&ao-Viesada). Essa abordagem permitir a predicdo de valores genéticos com base
nas observacdes fenotipicas, levando em conta efeitos fixos e diferentes quantidades
de informacdes disponiveis por parcela (Resende, 2002).

A geracdo de novos clones melhorados desempenha um papel fundamental na
melhorai dos processos produtivos. A busca por um maior nimero de cultivares de
espinafre-da-Amazoénia aperfeicoadas por meio da selecdo individual, resulta em
custo de producdo mais baixo, maior produtividade e qualidade. Isso, por sua vez,
torna a cultura mais competitiva e com um retorno econémico mais elevado, atraindo
produtores e incentivando o crescimento dessa atividade agricola.

Neste contexto, o objetivo deste trabalho foi selecionar clones de espinafre-da-
Amazbnia por meio da metodologia REML/BLUP, contribuindo para o avanco da

producao e o fortalecimento dessa cultura na regiao.
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5.2 MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram conduzidos nos anos de 2020 e 2021, na horta
experimental da Universidade Federal do Acre (UFAC), localizada na Rodovia BR 364,
Km 04, s/n - Distrito Industrial, Rio Branco — AC. As coordenadas geogréficas exatas
dessa localizac&o séo latitude 9° 57° 35” S e longitude 67° 52’ 08” O, com uma altitude
de 150 m. O clima na regido, classificado como do tipo AWI (quente e Umido) de
acordo com a classificacdo de Kdppen, apresenta temperaturas meédias variando de
21 °C a 31 °C, uma precipitagdo anual de 1.648,94 mm e uma umidade relativa de
83% (AGRITEMPO, 2018).

Os gendtipos de espinafre-da-Amazénia foram obtidos a partir do banco de
germoplasma da UFAC. Onde os gendétipos foram coletados junto a agricultores da
regido norte e de feiras locais no ano de 2019, conforme descrito na Quadro 3.

Quadro 3 - Identificacdo e origem dos gendtipos Alternanthera sessilis (L.) DC. que
compdem o Banco de Germoplasma da Universidade Federal do Acre,
Rio Branco - AC, 2021.

Genobtipos Identificacdo Local de coleta Origem

01 AM-1 Feira Manaus Moderna Manaus — AM

02 AM-2 Feira do Produtor Manaus — AM

03 AM-3 Horta Rural Manaus — AM

04 AM-4 Horta Urbana Novo Aerdo — AM

05 AM-5 Quintais urbanos Envira - AM

06 AM-6 Sitio japonés Rio Preto da Eva — AM
07 AM-7 Sitio japonés Rio Preto da Eva — AM
08 AC-1 Coldnia Esperanca Tarauaca — AC

09 AC-2 Horta Rural Rio Branco — AC

10 AC-3 Horta Urbana Méncio Lima — AC

11 AC-4 Polo agroflorestal Xapuri — AC

12 RR-1 Sitio primavera Rorainopolis — RR

13 RR-2 Feira do garimpeiro Boa Vista -RR

14 RR-3 Sitio Acai Bonfim -RR

15 RO-1 Feira livre Porto Velho-RO

16 AP-1 Horta urbana Porto Grande — AP
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A selecéo clonal individual foi conduzida de acordo com a metodologia proposta
por Ferreira (2006). Esse método envolve a selecao de plantas individuais em uma
populacdo heterogénea, seguida da retirada dos Orgaos vegetativos usados para a
multiplicacéo da espécie.

Posteriormente, os clones foram avaliados em ensaios de campo, e 0S mais
promissores foram selecionados para constituir as novas variedades. O processo de
selecao clonal individual abrange duas etapas distintas (FERREIRA, 2006): a) selec&o
de plantas individuais dentro da populacdo heterogénea e plantio dos clones em
linhas; b) conducédo dos ensaios de producdo por um periodo minimo de dois a trés

anos para selecionar os clones que integrardo as novas.

Populacédo heterogénea

A formagéo da populagédo heterogénea foi realizada entre maio a agosto de
2020, utilizando 2000 plantas provenientes dos 16 genoétipos do banco de
germoplasma da UFAC. Cada gendtipo contribuiu com 127 mudas.

O preparo do solo foi realizado com aragéo e gradagem com profundidade de
30 cm. Posteriormente, a camada superficial do solo (0-20 cm) foi revolvida com o
auxilio de um microtrator. Com base no diagnéstico da anélise de solo (Tabela 1), foi

realizada a calagem e a adubacéo de plantio na area total do experimento.

Tabela 12. Atributos quimicos da camada 0 - 20 cm do Argissolo Vermelho Amarelo
da &rea plantio heterogéneo, no municipio de Rio Branco - Acre, Horta/UFAC.

pH MO Prem V m PY KY ca? Mg? AP SB A+HB® (1) (T)

H20 dag kg? mglL? % mg dm?3 s cmolc dM3-mmmmmmmm e

4,2 1,1 400 43 00 1,8 580 10 05 0,0 1,64 2,2 1,64 3,84
Analise realizada no Laboratorio de Analises de Solos da UNIFENAS. TExtrator Mehlich 1;
2Extrator KCI 1 mol L; ¥Extrator Ca (OAC)2 0,5 mol L', pH 7,0.

Uma quantidade de 1.500 kg ha?' de calcario dolomitico foi aplicada
uniformemente sobre 0s canteiros e incorporada ao solo, com o objetivo de elevar a
saturacdo por bases para cerca de 70%. Além disso, para cada metro de canteiro, foi

adicionado (10 litros) de esterco de curral bem curtido, 300 gramas de superfosfato
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simples e 30 gramas de cloreto de potassio, conforme recomendagcdo EMBRAPA
(2006).

As mudas foram preparadas em um substrato composto por uma mistura de
solo, p6 de serra e esterco de aves na proporcdo 3:1:1 (v/v). As plantas foram
propagadas por estaquia, utilizando estacas de 10 cm de comprimento, inseridas em
recipientes plasticos descartaveis de 500 ml contendo o substrato. As mudas foram
mantidas em um viveiro coberto com tela que permitia 50% de retencéo de luz, por
um periodo de 15 dias, conforme a recomendacéo de Cruz (2018). Apdés esse periodo,
as mudas foram transplantadas para os canteiros, com espacamento de 20 cm x 20
cm entre plantas, com um total de 7 canteiros.

A irrigacao foi realizada durante todo o ciclo da cultura, por meio de um sistema
de gotejamento, com gotejadores espacados a cada 20 cm, vazao 1,6 I/h, pressdo de
servico de 1 bar. O manejo das plantas daninhas foi realizado por meio de capinas
manuais semanais, enquanto o controle de insetos-praga foi realizado com a
aplicacao de extrato de nim (Azadirachia indica A. Juss) a uma concentracao de 1%,
conforme a necessidade da cultura.

Aos 45 dias ap6s o transplantio das mudas, foram selecionadas 200 plantas (i
= 10%) com base nos seguintes caracteres: Altura de planta, nimero de folhas, Massa
fresca da parte aérea, Massa seca da parte aérea e area foliar. Dentre as 200 plantas
selecionadas, 20 foram plantadas em linhas e submetidas aos ciclos de selecéao.

Ciclos de selecéo

Os ciclos de selecéo 1 e 2 ocorreram em margo a maio de 2021 e setembro a
outubro de 2021 respectivamente. Esses plantios foram conduzidos em casa de
vegetacao ndo climatizada com estrutura metalica em forma de arco, coberta com 150
mm de polietileno de baixa densidade (PBDE). A casa de vegetacao estava localizada
na horta da UFAC.

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos completos ao acaso
(DBC), com 20 tratamentos e quatro repeticdes. Cada tratamentos correspondia a um
clone proviniente da populacdo heterogénea de Alternanthera Sessilis (L.). As
parcelas experimentais consistiram em 16 plantas, sendo avaliadas as quatro plantas
centrais de cada parcela.

O solo foi corrigido e adubacao conforme necessidade da cultura. Foi aplicado
1.000 kg ha de calcéario dolomitico sobre os canteiros, incorporando-o ao solo para

elevar a saturacao por bases para aproximadamente 70%.



86

O preparo do solo incluiu aragéo, levantamento de canteiros, distribuicdo do
adubo e incorporacédo. Para cada metro de canteiro, distribuicdo do adubo e
incorporacao. Para cada metro de canteiro, foram adicionados (10 litros) de esterco
de curral bem curtido, 300 gramas de superfosfato simples e 30 gramas de cloreto de
potéssio, conforme recomendacdo EMBRAPA (2006).

As mudas foram preparadas em substrato composto por uma mistura de solo,
po de serra e esterco de aves na proporcao 3:1:1 (v/v). As plantas foram propagadas
por estaquia, utilizando estacas de 10 cm de comprimento, inseridas em recipientes
plasticos descartaveis de 500 ml contendo substrato. As mudas foram mantidas em
viveiro com tela que permitia 50% de retencdo de luz, por um periodo de 15 dias,
conforme a recomendacdo de Cruz (2018). Apds esse periodo, as mudas foram
transplantadas para a casa de vegetagcdo, com espacamento 20 cm x 20 cm entre as
plantas.

O manejo das plantas daninhas foi realizado por meio de capinas manuais, e 0
controle de insetos-praga foi feito com a aplicacdo de extrato de nim (Azadirachia
indica A. Juss) a 1% de concentracao, conforme necesséario. O suprimento de agua
foi garantido por meio de sistema de irrigacdo por microaspersao, utilizando
nebulizadores com vazéo de 30 | h'1, presséo de 1,5 kg cm e raio de alcance de 2,4
azjz7m.

Aos 45 dias ap6s o transplantio das mudas, as quatro plantas centrais da area
atil de cada parcela foram selecionadas para a avaliacdo dos seguintes caracteres;
namero de folhas (NF — avaliado através de contagem); altura das plantas em cm (AP
— medida com régua graduada do colo da planta a extremidade da ultima folha); area
foliar (AF —medida em cm?, medida com auxilio do equipamento Cl 202 Potable Laser
-Leaf Area Mester); massa fresca da parte aérea (MFPA — gramas planta?,
determinadas por pesagem das plantas em balanca de precisdo); massa seca da
parte aérea (MS — g planta "1, determinadas apés secagem das plantas em estufa de
circulacao forcada de ar a 55 °C até atingir massa constante).

As estimativas dos componentes de variancias e os valores genéticos foram
obtidos por meio do software Selegen-REML/BLUP (Resende, 2007), utilizando o
modelo 20 (Blocos ao acaso, teste de clones ndo-aparentados, uma planta por parcela
ou média de parcelas) representado matricialmente por: y=Xr+ Zg + e. Neste modelo,
y representa o vetor de dados observados conhecidos, r € o vetor de efeitos de

repeticbes desconhecidos (assumidos como fixos), g € o vetor dos efeitos genotipicos
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desconhecidos (assumidos como aleatérios), e € o vetor de erros (aleatérios). As
matrizes X e Z representam as incidéncias desses efeitos (Resende, 2002).
Foram estimados os seguintes componentes de variancia (REML Individual):
- Vg: Variancia genotipica.
- Ve: Variancia residual (ambiental).
- Vf: Variancia fenotipica individual.
- h2g: Herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo, ou seja, dos
efeitos genotipicos.
- h2mc: Herdabilidade da média de gendtipo, assumindo auséncia de perda de
parcelas.
- Acclon: Acuréacia da selecao de gendtipos, assumindo auséncia de perda de
parcelas.
- CVgi%: Coeficiente de variacdo genotipica.
- CVe%: Coeficiente de variacéo residual.
- CVr = CVg/CVe = Coeficiente de variacao relativa.
- PEV: Variancia do erro de predicdo dos valores genotipicos, assumindo
auséncia de perda de parcela.
- SEP: desvio padrao do valor genotipico predito, assumindo auséncia de
perda de parcela.

- Média geral do experimento
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5.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Neste estudo, analisamos a variacdo genética e a eficacia da selecdo em
gendtipos de espinafre-da-Amaz6énia ao longo de dois ciclos de sele¢do. O processo
de estimacédo e interpretacdo dos componentes de variancia sao fundamentais no
processo de selecdo, pois possibilitam ao melhorista averiguar, diante da variabilidade
total observada, qual a magnitude desta é devido a fatores genéticos (Ramalho et al.,
1993; Borém e Miranda, 2013).

Segundo Cruz et al. (2014), o conhecimento da variancia genotipica é
fundamental para selecdo em programas de melhoramento genético pelo fato de
indicar a amplitude de variacdo genética da populacdo para um determinado carater.
As estimativas do coeficiente de variacdo genotipico, que mensuram a proporgao
varidncia total devida a variacdo genotipica entre os clones, indicaram a
predominancia do componente genético na expressdo de caracteristica (Cruz,
Regazzi e Carneiro 2004).

verificou-se que os coeficientes de variacdo fenotipicos (CVe) variaram de
4,15%, para MFPA, a 17,42 %, para AF. Em geral, os valores de CVe foram maiores
para os caracteres AF e MSPA na tabela 13, sujeitos a maior influéncia ambiental.
Mesmo assim, pode-se concluir que a precisdo experimental, obtida nos
experimentos, foi adequada e esta de acordo com resultados encontrados na literatura
(Silva et al., 2006; Melo et al., 2011; Fekadu et al., 2013).

As estimativas de parametros genotipicos demonstram que herdabilidades
meédias (h2mc) apresentaram magnitude de média a alta para as caracteristicas
avaliadas. Estas caracteristicas sdo consideradas importantes para o consumo do

espinafre-da-Amazénia, devendo a sele¢éo buscar o acréscimo das mesmas.
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Tabela 13 — Estimativas dos componentes de variancia e parametros genéticos, altura de planta (AP), area foliar (AF), massa fresa
da parte aérea (MFPA), em gendtipos de espinafre-da-Amazonia, em 2 ciclos de selecdo. Rio Branco - AC, 2021.

AP AF MFPA Vg:

Ciclol Ciclo2 Ciclol Ciclo 2 Ciclol Ciclo 2
Vg 1.93 1.62 61.43 28.82 66.30 17.19
Ve 3.09 2.81 49.27 50.21 69.76 49.47
Vi 5.02 4.44 110.70 79.04 136.06 66.67
h2g 0.38+- 0.36+- 0.55+- 0.36+- 0.48+- 0.25+-0.18

0.22 0.22 0.27 0.22 0.25

h2mc 0.65 0.63 0.78 0.63 0.74 0.51
Acclon 0.80 0.79 0.88 0.79 0.86 0.71
CVgi% 4.41 4.02 19.45 12.50 491 2.44
CVe% 5.59 5.30 17.42 16.49 5.04 4.15
CVr 0.78 0.75 1.11 0.75 0.97 0.58
PEV 0.67 0.59 12.95 10.58 17.21 8.41
SEP 0.82 0.77 3.59 3.25 4.14 2.90
Média 31.43 31.65 40.28 42 .95 165.60 169.43

geral

Variancia genotipica; Ve: Variancia residual (Ambiental); Vf: Variancia fenotipica individual; h2g: Herdabilidade individual; h2mc: Herdabilidade média; Acclon:
Acuracia da selecao de clone; CVgi%: Coeficiente de varidncia genotipica; CVe%: Coeficiente variacdo residual; CVr: Coeficiente de variacao relativa; PEV:

Variancia do erro de predicdo dos valores genotipicos; SEP: Desvio padrdo do valor genotipico predito.
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Desta forma, a selecao individual carregaria consigo excelente controle
genético, garantindo, a nivel de individuo, ganhos genéticos significativos e excelentes
possibilidades para selecéo.

A acuracia (Acclom) representa a correlacdo entre o valor genotipico verdadeiro
do material analisado e o valor genético predito (Resende, 2002; MAIA et al., 2014).
Valores de acuracia entre 0 e 25% sé&o considerados baixos, entre 25 e 75% séo bons
(intermediarios) e acima de 75% sé&o 6timos (Resende, 2000). Na Tabela 13 observa-
se que todas as variaveis apresentaram valores de acuracia (Acclom) com magnitude
de média a alta, todos acima de 71%.

Em trabalhos desenvolvidos com plantas de propagacdo assexuada, as
estimativas dos componentes de variancia e parametros geneéticos, apresentaram
magnitudes préximas das encontradas neste estudo, para Cana-de-acucar (Oliveira
et.al, 2011); Batata, (Silva et.al, 2014) couve (Azevedo et. al., 2016)

Os coeficientes de variacdo genética individual (CVgi%), que expressam em
percentagem da média geral a quantidade de variacdo genética existente, revelaram
valores expressivos para o caractere area foliar com valores em magnitudes nos ciclos
1 e 2, respectivamente (19,45% e 12,50%) condizentes aqueles obtidos por COSTA
et al. (2005). Esses resultados revelam que a populacdo pode ser considerada
apropriada para o programa de melhoramento genético de espinafre-da-Amazénia. O
ganho genético é esperado aplicando-se procedimento adequado de selecdo. Pelos
dados obtidos sugere-se que, nas proximas selecdes, podera haver maior expressao
da variacdo genética.

Observa-se, pelos dados da tabela 14, que o clone 12 ficou em primeiro lugar
no ordenamento para o caracter altura de planta, no ciclo 1 com efeito genotipico de
magnitude 3,06, valor genotipico predito de 34, 49. Possuindo um ganho de 8,87%.
No ciclo 2 o clone 12, obteve efeito genotipico de 2,83 e valor genotipico predito de
34,49, com o ganho na ordem de 8,20%. Constata-se que que no ordenamento dos
clones a partir da ordem 9, os clones apresentaram valores negativos. Os sinais

negativos correspondem que nao houve efeito genatipico.
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Tabela 14 - Ordem, Clone, efeito genotipico, valores genotipicos preditos, ganho e
novas médias para altura de planta (AP) dos 20 Clones de espinafre-da-

Amazobnia, em 2 ciclos, Rio Branco - Ac, 2021.

Altura de Planta AP)

Altura de Planta (AP)

CicLO 1 cicLo 2

Ordem Clone g u+g Ganho  Nova Orde Clone G u+g Ganh Nova

Meédia m ¢ Média
1 12 3,06 3449 3,06 34,49 1 12 2,83 3449 283 3449
2 11 1,58 33,01 232 33,75 2 11 1,40 33,06 211 33,77
3 10 1,15 32,68 1,93 33,36 3 10 097 3263 173 33,39
4 6 1,06 32,50 1,71 33,15 4 6 0,89 32,65 152 33,18
5 18 082 3225 1,53 32,97 5 18 066 32,31 135 33,01
6 5 066 32,09 1,39 32,82 6 5 0,50 32,16 1,21 32,86
7 14 053 3196 1,26 32,70 7 14 0,37 32,03 1,09 32,74
8 13 0,01 31,44 1,11 32,54 8 1 0,11 31,76 0,97 32,62
9 19 -0,36 31,06 0,94 32,38 9 13 -0,12 31,52 084 32,50
10 20 -0,38 31,04 0,81 32,24 10 9 -0,21 3143 0,74 32,39
11 4 -0,44 30,98 0,69 32,13 11 3 -0,27 31,38 064 32,30
12 3 -0.47 30,85 0,60 32,03 12 7 -0,39 3126 056 32,21
13 9 -0,55 30,88 0,51 31,94 13 19 -0,50 31,15 048 32,13
14 2 -0,61 30,82 0,43 31,86 14 20 -0,51 31,14 040 32,06
15 7 -0,61 30,82 0,36 31,79 15 4 -0,57v 31,07 0,34 32,00
16 1 -0,63 30,79 0,300 31,73 16 8 -0,64 31,01 0,28 31,93
17 8 -0,92 30,51 0,22 31,66 17 2 -0,73 30,92 022 3187
18 16 -1,09 30,34 0,15 31,58 18 17 -1,12 30,52 0,14 31,80
19 15 -1,34 30,08 0,07 31,50 19 16 -1,20 3045 0,07 31,73
20 17 -1,45 29,88 0,00 31,43 20 15 -1,45 30,20 0,00 3165

Observa-se, pelos dados da tabela 15, que o clone 12 ficou em primeiro lugar

no ordenamento para area foliar, nos dois ciclos de selecdo com efeito genotipico no

primeiro ciclo e segundo ciclo, respectivamente 13,40 e 8,87. No primeiro ciclo o valor

genotipico predito de 56, 69 e com ganho na ordem de 24,95 %. No segundo ciclo de

selecdo o valor genotipico predito de 51, 82 e com ganho na ordem de 17,11 %.

Area foliar é fundamental dentro melhoramento genético do espinafre-da-

Amazénia, pois influencia diretamente na composicdo do produto que sera vendido

ao consumidor, sendo um caractere importante. Relevancia confirmada em estudos

em outras hortalicas folhosas como alface (Candido et.al., 2018) , couve (Azevedo et.

al., 2016).
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Tabela 15- Ordem, Clone, efeito genotipico, valores genotipicos preditos, ganho e

novas medias para area foliar (AF) dos 20 Clones de espinafre-da-
Amazonia, em 2 ciclos, Rio Branco - Ac, 2021.

Area foliar (AF) Area foliar (AF)
CICLO A1 CICLO 2
Ord Clone g utg, Ganho Mova Orde Clone g uta Gan  Mova
em Media m ho Media
1 12 13,40 53,69 13,40 5369 1 12 8,87 5182 887 51,82
2 4 12,01 52,30 12,71 5299 2 4 663 4958 V.75 50,70
3 3 8.81 49.09 11,41 5169 3 3 530 4825 6,93 4988
4 6 7,61 47.90 1046 50,74 4 18 454 4749 6,33 4928
5 13 7,00 47,29 9,77 5005 5 13 438 4733 594 48389
6 18 5,99 46,28 9,14 4942 6 6 435 4730 563 4363
7 20 2,91 4319 8,25 4853 7 15 291 4586 528 4323
] 19 0,69 40,98 7,30 4759 8§ 19 010 43,05 463 4758
9 2 -0,19 40,09 6,47 4675 9 9 097 4197 401 4696
10 9 -1.19 39,08 570 4599 10 2 -148 4146 346 4641
11 14 -2,08 38,20 4,99 4528 M 1 201 4093 296 4591
12 10 -3,46 36,81 4,29 4457 12 20 -260 4034 250 4545
13 17 -4,67 35,61 3,60 4388 13 17 -283 4011 209 4504
14 1 -4.75 3553 3,00 4329 14 11 -3.35 395% 1,70 4465
15 11 -5,30 3497 2,45 4273 15 7 -360 3934 134 44729
16 16 -6,01 3426 1,92 42,20 16 14 -393 391 1,01 4396
17 15 -6,07 3421 1,45 M.73 17 16 -396 3898 0,72 4367
18 7 -6,08 3220 0,92 41,20 158 5 -399 3895 046 4341
19 &5 -6,18 3210 0,44 40,72 19 8 -4.14 3880 022 4317
20 8 -3,45 31,83 0,00 40,28 20 10 -418 3876 0,00 4295

Observa-se, pelos dados da tabela 16, que o clone 12 ficou em primeiro lugar
no ordenamento para massa fresca da parte aérea, nos dois ciclos de selecdo com
efeito genotipico no primeiro ciclo e segundo ciclo, respectivamente 10,25 e 6,03. No
primeiro ciclo o valor genotipico predito de 176,55 e com ganho na ordem de 6,20 %.
No segundo ciclo de sele¢do o valor genotipico predito de 175,47 e com ganho na
ordem de 3,43 %.
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Tabela 16 - Ordem, Clone, efeito genotipico, valores genotipicos preditos, ganho e
novas médias, para massa fresca da parte aérea (MFAP) dos 20 Clones

de espinafre-da-Amazonia, em 2 ciclos, Rio Branco - Ac, 2021.

Massa Fresca Parte Aérea (MFPA)

Massa Fresca Parte Aérea (MFPA)

CICLO 1 CicLo 2

Ord Clone g u+g Ganho Nova Orde Clone g u+g Gan  Nova

em Média m ho Média
1 12 10,95 176,55 1095 176,55 1 12 6,03 17547 6,03 17547
2 4 9,74 175,34 10,34 17595 2 4 488 17431 545 174,89
3 [§] 917 174,78 9,95 175,56 3 3 350 17293 480 17424
4 3 7,88 173,49 9,43 175,04 4 3] 298 17242 435 173,78
5 13 7,28 172,89 9,00 17461 5 13 231 17175 394 173,38
6 18 6,37 171,98 8,56 17417 6 15 224 17168 366 173,09
7 20 5,00 170,61 8,06 17366 7 18 211 170,51 343 172,87
8 19 2,02 167,63 7,30 17291 8 19 1,07 169,03 3,14 17258
9 14 1,61 167,22 6,67 172,28 9 14 -0,40 16881 275 17218
10 17 -0,03 165,57 6,00 171,61 10 8 0,62 16869 241 171,85
11 10 -0,97 164,63 5,36 170,97 11 17 0,74 16827 212 171,56
12 2 -2,95 162,65 467 170,28 12 20 -1,16 168,07 185 171,28
13 M -3,49 162,11 4,04 169,65 13 7 -1,36 168,74 160 171,04
14 9 -4,08 161,52 3,46 169,07 14 10 -1,68 167,74 136 170,80
15 1 -5,42 160,18 2,87 168,48 15 1 2,74 166,686 1,09 170,53
16 16 6,48 159,11 2,28 167,89 16 16 285 166,58 0,84 170,28
17 5 -8,66 156,94 1,64 167,25 17 2 291 166,52 062 170,06
18 15 -8,86 156,74 1,06 166,66 18 9 -3,37 166,06 040 169,84
19 7 -9,46 156,14 0,50 166,11 19 11 -3.47 16596 0,19 169,63
20 8 -9,61 155,99 0,00 165,60 20 5 -3,79 165,64 0,00 169,43

A acurdcia seletiva € o parametro estatistico mais relevante para determinacao

da qualidade experimental e dos valores genotipicos previstos (RESENDE; ALVES,
2020; RESENDE; ALVES, 2022). Este parametro reflete a quantidade e qualidade das
informacdes e procedimentos utilizados na predicdo de valores genéticos e depende
da herdabilidade e repetibilidade da caracteristica analisada (RESENDE; DUARTE,

2007). Na tabela 17 sdo apresentados os valores de acuracia seletiva para o0s

caracteres AP, AF e MFPA, em dois ciclos de selegéo.
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Tabela 17 — Acuracia seletiva, para os caracteres Altura de planta (AP), area foliar
(AF), massa fresca da parte aérea (MFPA) dos 20 Clones de espinafre-
da-Amazonia, em 2 ciclos, Rio Branco - Ac, 2021.

AP AF MFPA
Ciclo 1 Ciclo 2 Ciclo 1 Ciclo 2 Ciclo 1 Ciclo 2
Clone Acurdcia Clone Acurdcia Clone  Acuracia Clone  Acuracia Clone  Acuracia Clone Acurdcia
12 0,78 12 0,77 12 0,86 12 0,74 12 0,83 12 0,69
11 0,78 11 0,77 4 0,86 4 0,74 4 0,83 4 0,69
10 0,78 10 0,77 6 0,86 6 0,74 6 0,83 3 0,69
6 0,78 6 0,77 3 0,86 3 0,74 3 0,83 6 0,69
18 0,78 18 0,77 13 0,86 13 0,74 13 0,83 13 0,69
5 0,78 5 0,77 18 0,86 18 0,74 18 0,83 15 0,69
14 0,78 14 0,77 20 0,86 15 0,74 20 0,83 18 0,69
13 0,78 1 0,77 19 0,86 20 0,74 19 0,83 19 0,69
19 0,78 13 0,77 14 0,86 19 0,74 14 0,83 14 0,69
20 0,78 9 0,77 2 0,86 17 0,74 17 0,83 8 0,69
4 0,78 3 0,77 9 0,86 5 0,74 10 0,83 17 0,69
3 0,78 7 0,77 10 0,86 11 0,74 2 0,83 20 0,69
9 0,78 19 0,77 17 0,86 1 0,74 11 0,83 7 0,69
2 0,78 20 0,77 1 0,86 8 0,74 9 0,83 10 0,69
7 0,78 4 0,77 11 0,86 9 0,74 1 0,83 1 0,69
1 0,78 8 0,77 15 0,86 7 0,74 16 0,83 16 0,69
8 0,78 2 0,77 16 0,86 14 0,74 5 0,83 2 0,69
16 0,78 17 0,77 5 0,86 2 0,74 15 0,83 9 0,69
15 0,78 16 0,77 7 0,86 16 0,74 7 0,83 11 0,69
17 0,78 15 0,77 8 0,86 10 0,74 8 0,83 5 0,69

A acuracia seletiva mensura o quanto o valor genético predito é similar ao valor
genético real dos genotipos. Esse parametro € influenciado pelo numero de
repeticdes, pela variancia residual e ainda pela proporcao entre a variancia residual e
variancia genética, recomendado €é valores acima de 0,70 para a selecao (Resende e
Alves, 2020)

A acuracia seletiva possui a propriedade de informar sobre o correto
ordenamento dos genoétipos em avaliacdo, tornando-se relevante na avaliacdo da
qualidade de um experimento. A magnitude dos valores de acuracia seletiva
apresentados para os caracteres AP, AF e MFPA nos dois ciclos de selecéo, variando
de 0,69 a 0,86, classificadas como moderada a alta, conforme Resende e Duarte
(2007; RESENDE; ALVES, 2022).



Conclusoes

Os valores dos componentes de variancias e parametros genéticos para os
caracteres avaliados, indicam excelente possibilidade para selecao clonal individual
de gendtipos utilizando a metodologia REML/BLUP.

De acordo com as andlises realizadas, o clone 20, se destacou em todos o0s
caracteres avaliados, como o0 mais promissor para a selecdo clonal Individual,
apresentando grande potencial como genitor, para o desenvolvimento de novas

cultivares de espinafre-da-Amazénia.
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6 CONCLUSOES FINAIS

Em concluséo, os resultados gerais desta tese destacam a presenca de uma
consideravel diversidade genética entre os genotipos de espinafre-da-Amazonia. Os
grupos formados por diferentes métodos de agrupamento oferecem combinacdes
promissoras para o0 desenvolvimento de novas cultivares com caracteristicas
desejaveis para a cultura. Os genotipos 7 (AM-7) e 16 (AP-1) se destacam devido ao
seu desempenho superior em caracteristicas-chave, como altura da planta, massa
fresca da parte aérea e area foliar, ressaltando sua divergéncia genética e potencial
como candidatos para a criacdo de gendtipos superiores.

Além disso, com base nas estimativas dos parametros genéticos para 0s
genotipos de espinafre-da-Amazénia, esta pesquisa demonstra uma situacao
altamente favoravel para a selecdo, com o método REML/BLUP mostrando-se
altamente eficiente na classificacdo e no ordenamento dos genétipos. Entre os
genotipos, o clone 7 se destaca como a escolha mais promissora, conforme indicado
pelos valores genotipicos previstos (g) para varias caracteristicas desejaveis.
Portanto, para fins de selecdo, o clone 7 é a principal opcéo, exibindo um potencial
significativo para o desenvolvimento de variedades superiores de espinafre-da-
Amazonia.

Os valores dos componentes de variancias e parametros genéticos para 0s
caracteres avaliados, indicam excelente possibilidade para selecéo clonal individual
de gendtipos utilizando a metodologia REML/BLUP.

De acordo com as analises realizadas, o clone 20, se destacou em todos 0s
caracteres avaliados, como 0 mais promissor para a selecdo clonal Individual,
apresentando grande potencial para o desenvolvimento de novas cultivares de

espinafre-da-Amazoénia
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