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RESUMO: O objetivo deste trabalho foi avaliar os componentes de variância via REML em famílias F2:3 de tomateiro resistentes a murcha bacteriana em duas épocas de avaliação. O experimento foi conduzido em casa de vegetação, consistindo da avaliação de resistência em 43 famílias F2:3. A metodologia de inoculação foi baseada no método de corte radicular após atingir os 30 dias de idade, sendo aplicados 15 mL da suspensão bacteriana 1x108 UFC mL-1. As avaliações foram realizadas no 10º e 20º dias após a inoculação (DAI). A severidade da doença foi medida a partir de uma escala descritiva de notas variando de 1 a 5. Os modelos obtiveram eficiência de 81% e 86% na estimativa de parâmetros genéticos no 10º e 20º DAI, respectivamente. Os valores de herdabilidade individual no sentido amplo foram 0,2087 e 0,2485, respectivamente aos 10 e 20 DAI. 

PALAVRAS-CHAVE: Melhoramento. Parametros Genéticos. Modelos Mistos.
COMPONENTS OF VIA REML VARIANCE IN FAMILIES F2: 3 TOMATOES RESISTANT TO BACTERIAL MURCHA IN TWO EVALUATION TIMES

ABSTRACT: 
The objective of this work was to evaluate the components of variance via REML in families F2: 3 of tomato resistant to bacterial wilt in two periods of evaluation. The experiment was conducted in a greenhouse, consisting of resistance evaluation in 43 families F2: 3. The inoculation methodology was based on the root cutting method after reaching 30 days of age, with 15 mL of the bacterial suspension 1x108 CFU mL-1. Evaluations were performed on the 10th and 20th days after inoculation (DAI). The severity of the disease was measured from a descriptive scale of scores varying from 1 to 5. The models obtained 81% and 86% efficiency in the estimation of genetic parameters in the 10th and 20th DAI, respectively. The individual heritability values ​​in the broad sense were 0.2087 and 0.2485, respectively 10 and 20 DAI. KEY WORDS: Improvement. Genetic Parameters. Mixed Models.

INTRODUÇÃO
O tomateiro Solanum lycopersicum L. é a segunda hortaliça mais cultivada do mundo e a segunda em importância econômica no Brasil com produção de 3,5 milhões de toneladas em 72 mil hectares (IBGE, 2016). Porém o tomateiro é vulnerável ao ataque de várias doenças que são fatores limitantes da produtividade, onde se destaca a murcha bacteriana, causada pela bactéria Ralstonia pseudosolanacearum, situada entre as principais nas regiões tropicais e considerada atualmente a mais importante na Região Norte e Nordeste do Brasil, devido às condições ambientais serem altamente favoráveis ao seu desenvolvimento. Nessas regiões, se constitui como sério problema para cultivo desta solanácea, sobretudo no sistema de cultivo protegido, e como consequência a produção local fica praticamente restrita a pequenas hortas caseiras (COELHO NETTO et al., 2004).

O desenvolvimento de cultivares resistentes tem sido a medida que vem apresentando os resultados mais satisfatórios. Embora muitas cultivares resistentes tenham sido desenvolvidas, como a linhagem ‘Hawaii 7996’, C-28 N, CL5915-93 e a CRA a resistência frequentemente tem sido quebrada em diferentes regiões de cultivo. Isto acontece, devido à ocorrência de diferentes raças e biovares do patógeno e à inadequação da resistência sob condições ambientais favoráveis ao patógeno (HAYWARD, 1991). 
A seleção de plantas com base na avaliação genotípica compreende a estimação de parâmetros genéticos tais como herdabilidade e a predição dos valores genéticos aditivos, fundamentais para o delineamento de estratégias eficientes de melhoramento (VIANA e RESENDE, 2014). Sendo a estimação dos componentes de variância feita pelo método de máxima verossimilhança restrita (REML), ele acomoda nesta metodologia as propriedades não vício, consistência, eficiência, suficiência e invariância de translação e seleção a nível individual, com base nos valores genéticos preditos pelo melhor preditor linear não viesado (BLUP). 
Nesse contexto, o objetivo deste trabalho foi avaliar os componentes de variância via REML em famílias F2:3 de tomateiro resistentes a murcha bacteriana em duas épocas de avaliação.
MATERIAL E MÉTODOS
Foram conduzidos dois experimentos em casa de vegetação localizada na latitude de 8°01'02"S e longitude de 34°56'41"O, da UFRPE. Para a obtenção das gerações e progênies F2:3 foram realizadas hibridações manuais entre os genitores Yoshimatsu (Resistente) como genitor feminino e IPA-7 (Suscetível) como genitor masculino. Foi utilizado o isolado CRMRS74, pertencente a Coleção de Culturas do Laboratorio de Fitobacteriologia da UFRPE. Este isolado caracterizado como biovar 3, Filótipo I e sequevar I/18 foi coletado de plantas de jiló no Município de Chã Grande, mesorregião Agreste do Estado de Pernambuco, Brasil.

Foram avaliadas 43 famílias F2:3 para avaliar a resistência a murcha bacteriana. Cada família foi representada por 16 plantas. A semeadura foi realizada em bandejas de poliestireno expandido de 128 células, contendo substrato comercial Basaplant. Cada célula possui o volume aproximado de 40 mL. Aos 21 dias após a semeadura as plantas foram transplantadas para vasos plásticos de 500 mL contendo substrato a base de uma mistura de solo e húmus na proporção de 3:1, respectivamente. 

Para o preparo da suspensão bacteriana, os isolados foram resgatados da preservação em água e cultivados em meio TZC (tetracloreto de trifenil tetrazólio) (Kelman, 1954) por 48h na temperatura a 30°C[image: image2.png]


2°C. A suspensão bacteriana foi ajustada para a concentração de 1x108 UFC mL-1 utilizando-se um fotocolorímetro (Analyser 500 M, Brasil) para A570 = 0,54 que corresponde a 1x108 UFC mL-1.
Aos 30 dias após a semeadura, as plantas foram inoculadas pelo método do corte de raízes, fazendo-se com auxílio de um bisturi um corte semicircular no substrato perto do caule da planta, no qual foram depositados 15 ml da suspensão bacteriana (1x108UFC mL-1) (FELIX, et al. 2012). Após a inoculação, as irrigações foram realizadas em recipientes plásticos localizados sob os vasos de 500mL, a fim de não lixiviar o inoculo e de sempre manter o substrato úmido. 

As avaliações foram realizadas no 10° e 20° dia após a inoculação. A presença da doença foi mensurada com o auxílio de uma escala descritiva de notas variando de 1 a 5, adaptada de Nielsen e Haynes, (1960), em que: 1= ausencia de sintomas; 2= plantas com até 1/3 das folhas murchas; 3= plantas com até 2/3 das folhas murchas; 4= plantas totalmente murchas e 5= plantas mortas.

As variáveis foram analisadas por meio do programa Selegen REML/BLUP (RESENDE, 2016), usando o modelo 59, indicado na avaliação em um local no delineamento de blocos ao acaso, em linhagens derivadas de um só cruzamento ou população F2, e as avaliações, feitas em nível de plantas dentro de parcela. Este modelo é indicado para este trabalho por se tratar do método genealógico, no qual as avaliações são feitas com base em indivíduos. Foi estimato os componentes de variância via REML para o estudo dos parâmentos genéticos.
RESULTADOS E DISCUSSÃO
A média geral das notas de severidade 2.61 obtida na avaliação aos 20 DAI (dias após inoculação) foi maior que aquelas encontradas nas avaliações aos 10 DAI (1.39) (Tabela 1). A variância dos efeitos genotípicos para as avaliações aos 20 DAI (0.3096) apresentou magnitude superior à variância genotípica aos 10 DAI (0.0851), constituindo 21.73% e 4.26% da variabilidade fenotípica total. Os efeitos das variâncias ambientais entre parcelas (0.0933 e 0.1784) das avaliações aos 10 DAI e 20 DAI, respectivamente, representaram 12.53% e 18.63%. da variação fenotípica total, repercutidas nos coeficientes de determinação dos efeitos de parcela (0.1863 aos 10 DAI e 0.1253 aos 20 DAI). Em virtude do efeito ambiental entre parcelas e dos coeficientes de determinação dos efeitos de parcelas terem sido baixos nas duas avaliações, existe boa eficiência de seleção praticada nas parcelas em termos de precisão experimental, sobretudo aos 20 DAI. As variâncias residuais aos 10 DAI representou 64.36% da variação fenotípica total, enquanto que aos 20 DAI representou 65.72% (Tabela 1).

As estimativas de herdabilidade individual no sentido amplo entre famílias, assim também como para aquela ajustada para os efeitos de parcela, considerando os parâmetros de herdabilidade obtidos das avaliações aos 10 e 20 DAI, variaram de baixa a média magnitude, com valores até 0.2485 (Tabela 1). Enquanto que as herdabilidades da média das famílias, observam-se valores significativamente superior. Os valores são considerados de alta magnitude, onde variaram de 0.6617 para avaliação aos 10 DAI a 0.7503 aos 20 DAI, enquanto a herdabilidade aditiva dentro de parcela apresentaram valores de 0.1319 para 10 DAI e 0.1653 para 20 DAI, consideradas, respectivamente, baixa e média magnitude.
Tabela 1. Variance components (REML Estimates) and genetic parameters estimative for resistance to R. pseudosolanacearum in tomato in 45 F2:3 lines, from tomato. UFRPE, Recife, PE, Brazil, 2016.
	Componentes de Variância (REML Individual)
	Avaliação aos 10 dias
	Avaliação aos 20 dias

	Variância genética entre famílias
	0.0851
	0. 3096

	Variância ambiental entre parcelas
	0.0933
	0.1784

	Variância residual
	0.3226
	0.9361

	Variância fenotípica individual
	0.5012
	1.4242

	Herdabilidade individual no sentido amplo entre famílias
	0.1698 [image: image4.png]


 0.0434
	0.2173[image: image6.png]


 0.0491

	Herdabilidade individual no sentido amplo entre famílias, ajustada para os efeitos de Parcela
	0.2087
	0.2485

	Coeficiente de determinação dos efeitos de parcela
	0.1863
	0.1253

	Herdabilidade da média de progênies
	0.6617
	0.75013

	Acurácia da seleção de progênies
	0.8113
	0.8661

	Herdabilidade aditiva dentro de parcela
	0.1319
	0.1653

	Coeficiente de variação genética aditiva individual
	20.94
	21.26

	Coeficiente de variação residual
	29.95
	24.54

	Média geral
	1.3930
	2.6166


CONCLUSÕES

Os modelos obtiveram eficiência de 81% e 86% na estimativa de parâmetros genéticos no 10º e 20º DAI, respectivamente. Os valores de herdabilidade individual no sentido amplo foram 0,2087 e 0,2485, respectivamente 10 e 20 DAI. 
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