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Métodos hierárquicos e de otimização visando avaliar a dissimilaridade genética em germoplasma de tomateiro
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Análises multivariadas auxiliam melhoristas na seleção de genótipos com características similares e/ou divergentes para um conjunto de variáveis. Tais análises podem estimar a dissimilaridade genética entre genótipos, uma vez que, para a visualização dessa dissimilaridade, os métodos de agrupamento de otimização (Tocher), hierárquicos (Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic Averages – UPGMA) e baseados em análise gráfica, por meio de Componentes Principais, são frequentemente utilizados em tomateiro. Assim, torna-se relevante avaliar o padrão de agrupamento realizado por meio de diferentes métodos. O objetivo do trabalho foi comparar diferentes métodos de agrupamento na dissimilaridade em germoplasma de tomateiro. O experimento foi conduzido em casa de vegetação, na Estação Experimental de Hortaliças da Universidade Federal de Uberlândia (UFU) – Campus Monte Carmelo. Foram avaliados 11 genótipos pertencentes ao banco de germoplasma de tomateiro da UFU. Trata-se de híbridos provenientes do cruzamento entre uma linhagem anã de minitomate (UFU MC TOM1) com linhagens de outros grupos comerciais de diferentes hábitos de crescimento [Salada (Determinado e Indeterminado), Saladete (Indeterminado) e Santa Cruz (Determinado e Indeterminado)], bem como de seus respectivos parentais. Avaliou-se o diâmetro, comprimento e peso de 20 frutos de cada genótipo. As análises estatísticas foram realizadas utilizando o software Genes. A matriz de dissimilaridade genética foi estimada pela distância Euclidiana Média; os métodos de agrupamento avaliados foram: Tocher, UPGMA e Componentes Principais. Todos os métodos agruparam os genótipos de maneira semelhante, totalizando em cinco grupos distintos. Pode-se concluir que os métodos de agrupamento Tocher, UPGMA e Componentes Principais são eficientes para a visualização da dissimilaridade genética do tomateiro.
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