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INTRODUÇÃO
O tomateiro (Solanum lycopersicum), hortaliça de expressiva importância econômica e nutricional, é amplamente cultivado no Brasil. Entretanto, seu cultivo é severamente afetado por diversas doenças, destacando-se a murcha bacteriana, causada por Ralstonia pseudosolanacearum, considerada uma das fitobactérias mais destrutivas da agricultura (Albuquerque et al., 2021; Bissacotti; Londero; Costabeber, 2021; Garcia-Estrada et al., 2023). Essa bactéria apresenta alta capacidade de sobrevivência no solo por longos períodos e penetra nas plantas pelas raízes, geralmente por meio de ferimentos. Métodos convencionais de controle mostram-se onerosos e pouco eficientes, sendo o controle genético a estratégia mais recomendada (Kong et al., 2022; Wang et al., 2023).
Diante desse cenário, o desenvolvimento de cultivares resistentes representa a alternativa mais viável, e a fitopatometria constitui ferramenta essencial para discriminar genótipos quanto ao nível de resistência (Costa et al., 2023a; Costa et al., 2023b). Nesse contexto, a estimativa de parâmetros genéticos a partir de variáveis fitopatométricas, é uma estratégica no melhoramento do tomateiro, pois possibilita identificar genótipos superiores e orientar programas de seleção mais eficientes (Luz et al., 2016).
Assim, este trabalho tem como objetivo estimar os parâmetros genéticos em genótipos de tomateiro visando resistência à murcha bacteriana, para contribuir para o avanço na seleção de cultivares resistentes a R. pseudosolanacearum no sertão alagoano.

METODOLOGIA
O experimento foi conduzido em estufa no Instituto Federal de Alagoas – Campus Piranhas, entre outubro e novembro de 2023. O município de Piranhas (AL) está localizado na Depressão Sertaneja, apresentando clima BSh (tropical semiárido) segundo Köppen, altitude de 110 m e precipitação média anual de 492,2 mm (Santos et al., 2017).
O delineamento experimental foi inteiramente casualizado, com 10 tratamentos correspondentes a genótipos de tomateiro (Coração de Boi, Santa Adélia, Yoshimatsu, IPA-7, San Marzano, Santa Cruz Kada Gigante, Santa Clara 5800, Bartô, Hawaii 7996 e Cereja), inoculados com o isolado CRMRs212 de Ralstonia pseudosolanacearum. Foram utilizadas três repetições, totalizando 30 parcelas, cada uma composta por quatro plantas.
As mudas foram produzidas em bandejas de poliestireno expandido de 128 células, contendo substrato comercial Bioplant®. Foram semeadas três sementes por célula e, aos 10 dias após a semeadura (DAS), realizado desbaste para manter uma planta por célula. A irrigação foi feita com solução nutritiva adaptada de Furlani (1998), três vezes ao dia. Aos 21 DAS, as plantas foram transplantadas para vasos plásticos de 500 mL com Bioplant® e mantidas sob o mesmo regime de irrigação até os 30 DAS.
O isolado bacteriano foi resgatado de preservação em água (Castellani, 1967), cultivado em caldo nutriente Kelman (Kelman, 1954) e incubado a 28 °C por 48 h. Após estriamento em placas de Petri e novo crescimento (28 °C/48 h), preparou-se a suspensão bacteriana. Aos 30 DAS, as plantas foram inoculadas pelo método de corte de raízes, aplicando-se 15 mL da suspensão. A irrigação foi feita em recipientes sob os vasos, evitando lixiviação do inóculo.
As avaliações foram realizadas com base na escala diagramática de murcha bacteriana (0 a 4) proposta por Gomes (1997), nos intervalos de 5º–10º e 15º–20º dia após a inoculação. Foram obtidas as variáveis: incidência da doença (INC), índice de murcha bacteriana (IMB), período de latência (PL50), índice da doença (ID), área abaixo da curva de progresso da doença (AACPD) e taxa de infecção (TI) (Sartorato,1977).
Os dados foram submetidos à análise de variância e, a partir dela, estimaram-se os parâmetros genéticos: variância fenotípica (Vf), genética (Vg) e ambiental (Ve), herdabilidade no sentido amplo (h²a%) e relação CVg/CVe, utilizando o software Genes (Cruz, 2013).

RESULTADOS E DISCUSSÃO
Na Tabela 1 são apresentados os parâmetros genéticos estimados a partir da análise de variância, referentes às variáveis obtidas na fitopatometria da murcha bacteriana em 10 genótipos de tomateiro inoculados com o isolado CRMRs212 de Ralstonia pseudosolanacearum, nos intervalos de 5º–10º e 15º–20º dia após a inoculação. Para as variáveis INC (5º–10º dia), TI (5º–10º dia), IMB, ID e AACPD em ambos os intervalos de avaliação, os parâmetros genéticos estimados apresentaram comportamento semelhante, evidenciando maior contribuição da variância genética em relação à variância ambiental. Isso resultou em elevados valores de herdabilidade no sentido amplo e do coeficiente CVg/CVe, favorecendo o processo de seleção. Segundo Souza et al. (2012), variáveis com maior variância genética são as mais relevantes para utilização em programas de melhoramento.

Tabela 1. Estimativas de parâmetros genéticos de 10 genótipos de tomateiro inoculado com o isolado CRMRs212 de Ralstonia pseudosolanacearum em dois intervalos de avaliação.
	Parâmetros
	INC
	IMB
	ID

	
	5º - 10º
Dia
	15º - 20º
dia
	5º - 10º
dia
	15º - 20º
dia
	5º - 10º
dia
	15º - 20º
dia

	Vf
	180,5555
	0,00E
	0,2482
	0,3600
	68,1379
	160,0861

	Vg
	107,6388
	0,00E
	0,1778
	0,3394
	56,8879
	150,4325

	Ve
	72,9166
	0,00E
	0,0704
	0,0206
	11,2499
	9,6536

	h2a%
	59,61
	0,00E
	71,63
	94,27
	83,48
	93,96

	CVg/CVa
	0,70
	0,00E
	0,91
	2,34
	1,29
	2,27

	Parâmetros
	AACPD
	PL50
	TI

	
	5º - 10º
Dia
	15º - 20º
dia
	5º - 10º
dia
	15º - 20º
dia
	5º - 10º
dia
	15º - 20º
dia

	Vf
	4744,2397
	7364,0833
	1,6592
	1,1901
	0,0005
	0,00002

	Vg
	3280,2635
	6742,8795
	0,9481
	0,6123
	0,0004
	0,000008

	Ve
	1463,9761
	621,2038
	0,7111
	0,5777
	0,0001
	0,00001

	h2a%
	69,14
	91,56
	57,14
	51,45
	69,58
	29,02

	CVg/CVa
	0,86
	1,90
	0,75
	0,59
	0,87
	0,36


Nota: Vf: variância fenotípica; Ve: variância ambiental; Vg: variância genética; h2a%: herdabilidade ampla; CVg/CVa: razão entre o coeficiente de variância ambiental e genética; INC: incidência da doença; IMB: índice da murcha bacteriana; ID: índice da doença; AACPD: área abaixo da curva de progressão da doença; PL50: período de latência; TI: taxa de infecção.

A herdabilidade reflete a contribuição das variâncias genética e ambiental na variância fenotípica total. Nesse contexto, segundo Ramalho et al. (2012), a herdabilidade é um dos parâmetros genéticos mais importantes, podendo ser conceituada como a proporção da variância genética herdável. No presente estudo, a herdabilidade para INC no primeiro intervalo de avaliação foi de 59,61%; para IMB, de 71,63% e 94,27% nos dois intervalos; para ID, de 83,48% e 93,96%; e para AACPD, de 69,14% e 91,56%. Observou-se incremento do coeficiente de herdabilidade da primeira para a segunda avaliação, indicando que a seleção baseada nessas variáveis é mais eficiente a partir do segundo intervalo. 
Em contraste, para PL50 e TI, a variância genética apresentou diferença pouco pronunciada em relação à variância ambiental, resultando em herdabilidades mais baixas, com os maiores valores ocorrendo no primeiro intervalo de avaliação. Dessa forma, essas variáveis são menos indicadas para a seleção de plantas superiores. Segundo Vencovsky (1986), uma relação CVg/CVe próxima ou superior a 1 é favorável, pois indica maior contribuição genética na variância fenotípica. No presente estudo, a maioria das variáveis apresentou CVg/CVe próximo ou superior a 1, favorecendo a seleção de genótipos superiores.

CONCLUSÃO
Os resultados evidenciaram variabilidade genética significativa entre os genótipos, com destaque para IMB, ID e AACPD, que apresentaram alta herdabilidade e CVg/CVe, especialmente no intervalo de 15–20 dias, sendo indicadas para seleção de genótipos resistentes a Ralstonia pseudosolanacearum. PL50 e TI apresentaram baixa herdabilidade e maior influência ambiental, sendo menos relevantes para o melhoramento. Esses parâmetros fornecem subsídios importantes para a seleção de materiais promissores e o avanço do programa de melhoramento do tomateiro no IFAL – Campus Piranhas.
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