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RESUMO: Por se tratar de uma espécie de grande importancia econdmica, pesquisas tem
buscado novas alternativas para aumentar a produtividade no tomateiro (Solanum
lycopersicum). Ha relatos que o uso de plantas ands tem proporcionado vantagens adicionais
em hibridos de plantas normais. No entanto, é escasso variabilidade genética de plantas ands do
tipo saladete. O estudo da dissimilaridade genética através de analises multivariadas permite ao
melhorista identificar populacbes de interesse a serem utilizadas em programas de
melhoramento genético. O experimento foi realizado na Estacdo Experimental de Hortalicas
da Universidade Federal de Uberlandia (UFU), Campus Monte Carmelo, MG. Foram avaliadas
quinze populagfes de tomateiro ando. As varidveis analisadas foram: peso médiode fruto, teor
de solidos soluveis, altura das plantas e comprimento de internddio. A dissimilaridade genética
entre as populacdes foi representada pelo dendrograma obtido pelo método hierarquico
UPGMA e pelo método de otimizacdo de Tocher. Pode-se observarimportante variabilidade
genética entre as populagdes F2RC2 de tomateiro ando do tiposaladete. A caracteristica que
mais contribuiu para a dissimilaridade entre as populacdes de tomateiro ando foi a altura de
plantas.
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INTRODUCAO

O tomateiro (Solanum lycopersicum) é uma cultura de grande importancia no cenario
nacional. Muito apreciado por seu sabor, seja in natura ou processado, é uma das hortaligas
mais consumidas no mundo. O Brasil ndo s6 € um grande consumidor de tomate, mas também
se trata de um eficiente produtor desta hortaliga. No cenério de tomates para processamento, 0
pais é 0 5° maior produtor mundial (EMBRAPA, 2022).

Diante disso, diversas pesquisas tém buscado aumentar a variabilidade genética, e
introgressdo de genes a partir do uso de plantas ands em tomateiro (MACIEL et al.,2015;
FINZI et al.,2017; OLIVEIRA et al., 2023 ). De acordo com Oliveira (2023), o potencial das
plantas ands é evidente, e pode proporcionar a introgressao de genes visando varias vantagens
agrondmicas, morfoldgicas, nutricionais e amplo espectro de resisténcia a pragas.

O estudo da dissimilaridade genética entre gendtipos é fundamental para a identificacéo
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da variabilidade dentro de uma espécie, tornando possivel a selecdo de caracteristicas
desejaveis, além de contribuir para a compreensao e preservacdo da biodiversidade. Desta
forma entdo, estudos de dissimilaridade genética podem auxiliar melhoristas a definir
estratégias de uso e conservacdo do germoplasma através de analises multivariadas (PERES,
2019).

Portanto, o objetivo desse trabalho foi avaliar a dissimilaridade genética entre

populacdes de tomateiro andao por meio de analises multivariadas.
MATERIAL E METODOS

O experimento foi realizado na Estagdo Experimental de Hortaligas da Universidade
Federal de Uberlandia (UFU), Campus Monte Carmelo, MG (18°42°43,19” S, 47°29'55,8” O
e altitude de 873 m). O experimento foi constituido por 15 populagdes F2RC, de tomateiro anao
do tipo saladete: UFU_SDi _17 1, UFU_SDi _10 1, UFU SDi_ 4 1, UFU_SDi _11 1,
UFU SDi 10 2, UFU SDi 4 2, UFU SDi 10 3, UFU_SDi 17 2, UFU_SDi 17 3,
UFU_SDi _13 1, UFU_SDi _13 2, UFU_SDi _11 2, UFU_SDi _4 3, UFU_SDi _10 4 e
UFU_SDi _11 3.

Essas populacdes de tomateiro sdo provenientes do cruzamento entre a linhagem pré-
comercial homozigota com padrdes de fruto do tipo saladete e plantas normais indeterminadas
(UFU TOM 5) @ versus linhagem and indeterminada do tipo minitomate (UFU MC TOM1)
4 (MACIEL et al., 2015). O segundo retrocruzamento (RC>) foi obtido a partir do cruzamento
de plantas ands previamente selecionadas da geracdo F3RC; versus UFU TOM 5 (Genitor
recorrente) seguido de autofecundacéo.

O experimento foi conduzido em delineamento de blocos casualizados (DBC), com
quatro repeticGes. Foram avaliadas as seguintes variaveis: Peso médio de fruto (PM) (g), teor
de solidos soluveis dos frutos (SS), altura de plantas (AP) e comprimento de internddio (CI).

A distancia genética entre as populacdes de tomateiro ando foi calculada por meio da
distancia generalizada de Mahalanobis D2. A dissimilaridade genética entre os gendtipos foi
representada através do dendrograma obtido pelo método hierarquico Unweighted Pair-Group
Method Using Arithmetic Averages (UPGMA), e método de Otimizacdo de Tocher. A linhade
corte para defini¢do dos grupos foi definida a 23,12 % de dissimilaridade, em que foi verificada
amudanca abrupta no gréfico. A contribuigdo relativa das caracteristicas na dissimilaridade dos
gendtipos foi determinada pela metodologia de Singh (1981). Todas as analises foram
realizadas utilizando o software GENES integrado ao R (CRUZ, 2016).
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RESULTADOS E DISCUSSAO

As populagdes F2RC> de tomateiro ando do tipo saladete apresentaram dissimilaridade
genética com base nas caracteristicas avaliadas. Pelo método de Otimizacdo de Tocher, as

populacdes foram distribuidas em oito grupos (Tabela 1).

Tabela 1. Dissimilaridade entre popula¢fes F2RC> de tomateiro ando do tipo saladete pelo
método de otimizacgdo de Tocher

Grupo Genotipos

| UFU_SDi_17 2; UFU_SDi 13 1; UFU_SDi 11 3
I UFU_SDi 10 _1; UFU_SDi 10 3
UFU_SDi 17 1; UFU_SDi 17 3

UFU_SDi_13 2; UFU_SDi 11 1

UFU_SDi_10 _2; UFU_SDi _4 3

UFU_SDi_4_2; UFU_SDi 10 4

UFU_SDi_4 1

UFU_SDi 11 2

Dentre os agrupamentos formados pelo método de otimizacgdo de Tocher, as populacoes
UFU SDi_ 4 1 e UFU_SDi _11 2 apresentaram maior dissimilaridade genética entres as
demais, formando dois grupos com genétipos isolados. O grupo | obtido por esse método reuniu
20% das populaces avaliadas, sendo o grupo com maior nimero de populagdes similares. Os
demais agrupamentos foram constituidos por duas populagdes.

O dendrograma obtido pelo método UPGMA alocou as populagdes em seis
agrupamentos (Figura 1).
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Figura 1. Dendrograma obtido pelo método de agrupamento ligacdo média entre grupo-
UPGMA

Ha confiabilidade na representacdo das dissimilaridades obtidas pelo dendrograma. O
valor do coeficiente de correlacdo cofenética (CCC) observado nesse trabalho foi de 0,70 e
significativo pelo teste de t o= 5%. O valor do CCC igual ou superior a 0,70 indica melhor
representacdo da dissimilaridade genética e uma relacdo adequada entre a distancia da matriz
e 0 do dendrograma produzido (CRUZ, 1990).

As populacgdes reunidas nos grupos I, 111, V e VI pelo método UPGMA corroboram com
os agrupamentos 1, 11, 111 e VI obtidos pelo método de Tocher. Esse resultado evidéncia que as
populacdes de tomateiro ando séo similares dentro do mesmo agrupamento, mas divergentes
entre os agrupamentos. As populagdes de tomateiro ando UFU_SDi_ 4 1 eUFU_SDi _11 2
ficaram reunidas em dois grupos distintos, juntamente com as populagbes UFU_SDi_10 1;
UFU _SDi 10 3 e UFU_SDi 11 1; UFU _SDi 13 2. Os diferentes métodos de analise
multivariada permitem uma adequada interpretacdo da variabilidade genética e auxilia o
melhorista na tomada de deciséo (CRUZ et al.,2014).

Entre as caracteristicas avaliadas, a altura de planta apresentou maior contribuicdo para
a dissimilaridade entre os gendtipos (54,78%), ou seja, apesar das plantas apresentarem porte
ando, a altura das plantas é varidvel entre as popula¢bes. Em contrapartida, a caracteristica que

menos contribuiu foi o peso médio de fruto (6,35%) (Figura 2).
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Figura 2. Contribuicéo relativa (%) de caracteristicas para a divergéncia genética.

A contribuicéo relativa de caracteres classifica variaveis de acordo com sua contribuigdo
para a dissimilaridade genética. Com isso, é possivel eliminar varidveis de menorcontribuicao
reduzindo custo e tempo durante as analises (SINGH,1981).

CONCLUSOES
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H& dissimilaridade genética entre as populacbes F-RC. de tomateiro ando do tipo
saladete.
A caracteristica que mais favoreceu a determinacdo da dissimilaridade genética entre

as populacdes de tomateiro ando foi a altura de plantas.
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