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RESUMO 
 

A utilização de linhagens anãs para obtenção de híbridos de mini tomate já é uma 

realidade que tem proporcionado vantagens agronômicas e econômicas. Entretanto, a 

exploração dos benefícios proporcionados pela utilização de um parental anão em 

híbridos de tomateiro do tipo Santa Cruz é desconhecida. Sendo assim, torna-se 

necessário o desenvolvimento de linhagens anãs do tipo Santa Cruz. Há relatos que o 

retrocruzamento é um método relativamente rápido e viável para desenvolver tais 

linhagens. Portanto, o objetivo deste trabalho foi avaliar a dissimilaridade genética entre 

populações anãs de tomateiro pertencentes ao segmento Santa Cruz por diferentes 

técnicas de análise multivariada. O experimento foi conduzido em casa de vegetação na 

Estação Experimental de Hortaliças da Universidade Federal de Uberlândia (UFU), 

Monte Carmelo. Utilizou-se o delineamento de blocos casualizados com doze tratamentos 

e quatro repetições. O material genético avaliado constituiu-se de onze populações F2RC1 

de tomateiro anão obtidas por um retrocruzamento, mais o genitor doador. As 

características avaliadas foram: peso médio, teor de sólidos solúveis, número de lóculos, 

formato, espessura da polpa, diâmetro longitudinal e transversal do fruto, comprimento 

entre internódios e altura de plantas. A matriz de dissimilaridade foi obtida pela distância 

generalizada de Mahalanobis (D2) e a diversidade genética representada pelos métodos 

hierárquicos UPGMA, WPGMA e ligação simples e também o método de otimização de 

Tocher. As validações dos agrupamentos foram determinadas pelo coeficiente de 

correlação cofenético. Dentre as técnicas de análises multivariadas em estudo, UPGMA 

e Tocher foram os mais eficientes na confirmação da dissimilaridade genética entre as 

populações F2RC1 anãs e o genitor doador. Ademais, as populações F2RC1 anãs 

apresentaram elevada superioridade relativa para peso médio de fruto, espessura de polpa, 

diâmetro e comprimento de fruto em relação ao genitor doador. 

 

Palavras-Chave: Solanum lycopersicum L., melhoramento de tomateiro, internódio 

curto. 

 
 

 
 



 

1. INTRODUÇÃO 
 

O tomateiro (Solanum lycopersicum L.) é a segunda hortaliça mais cultivada e 

consumida mundialmente. Em 2018, um total de 181 milhões de toneladas de tomate 

foram cultivadas, ocupando quase cinco milhões de hectares de terras agrícolas (FAO, 

2018). Atualmente, o tomateiro é cultivado praticamente no mundo todo, sendo China, 

Índia e Estados Unidos os maiores produtores mundiais (FAO, 2020). Em 2020, a área 

destinada à produção de tomate no Brasil foi de aproximadamente 55 mil hectares, com 

produção estimada em quatro milhões de toneladas (IBGE, 2020). 

Além do sabor atrativo, a grande popularidade desta cultura está no fato de a 

mesma ser uma das mais versáteis quanto a sua forma de consumo e também devido ao 

seu valor nutricional, com altos teores de vitaminas, minerais e substancias antioxidantes 

cujo o consumo está associado à redução da incidência de diversas doenças (Dariva et al., 

2020). A grande variabilidade do gênero Lycopersicum consumido no Brasil, faz com que 

o tomateiro seja classificado em cinco grupos comerciais destinados ao consumo in 

natura: Santa Cruz, Caqui, Salada, Saladete e minitomate (Alvarenga, 2013). Dentre 

estes, o grupo Santa Cruz se destaca por apresentar frutos de maior durabilidade de pós-

colheita, alto potencial produtivo, uniformidade de frutos e coloração vermelho intensa 

(Shirahige et al., 2010). 

O tomateiro caracteriza-se como uma cultura exigente em termos de nutrição e 

manejo, principalmente devido a sua alta suscetibilidade a pragas e doenças (Machado 

Neto et al., 2019), demandando assim elevado investimento por hectare, caracterizando 

a cultura como de alto risco financeiro. Neste sentido, pesquisas têm sido realizadas com 

o intuito de aumentar a produtividade e consequentemente a lucratividade da cultura, 

como a alteração do espaçamento (Wanser et al., 2012), avaliações quanto ao número de 

hastes ideal (Matoset al., 2012; Wanser et al., 2012), diferentes metodologias de 

adubação (Mueller et al., 2013) e introgressão de alelos de resistência a artrópodes praga 

(Rodrigues-Lopez et al., 2012). 

A incorporação de alelos causadores do nanismo, resultando na alteração 

morfológica do tomateiro é outra estratégia que pode ser utilizada com o objetivo de 

aumentar a produtividade da cultura (Panthee e Gardner, 2013a, b). Finzi et al. (2017a), 

utilizando um parental anão masculino para obtenção de híbridos de minitomate, 



concluíram que a redução dos internódios possibilitou um aumento do número de pencas 

por metro linear de haste, resultando em híbridos mais produtivos e consequentemente 

maior lucro por planta. Entretanto, as características da referida linhagem anã utilizada 

por Finzi et al. (2017a), com frutos pequenos tipo grape, e formato oblongo (Maciel et 

al., 2015), inviabilizando a utilização direta desta linhagem na obtenção de híbridos para 

o segmento Santa Cruz. 

Neste sentido, torna-se necessário inicialmente o desenvolvimento de linhagens 

anãs com frutos pertencentes ao segmento Santa Cruz, para posterior obtenção dos 

híbridos. Para o desenvolvimento de tais linhagens, recomenda-se o método dos 

retrocruzamentos, como realizado por Gonçalves Neto et al. (2010), que ao adotarem 

ciclos de retrocruzamento entre a espécie selvagem Solanum pennellii versus S. 

lycopersicum L, obtiveram linhagens portadoras do alelo desejado e frutos com padrão 

comercial. 

Ademais, em um programa de melhoramento genético, estimar a dissimilaridade 

genética de uma coleção auxilia o meliorista no planejamento das estratégias mais 

eficazes para a condução da população segregante, maximizando os ganhos genéticos 

(Aguilera et al., 2019). Diferentes técnicas podem ser empregadas para representara 

dissimilaridade genética em um germoplasma. Dentre as quais podemos destacar a análise 

de componentes principais, variáveis canônicas e os métodos hierárquicos de 

agrupamento e otimização, sendo a escolha do método em função da precisão desejada, 

forma de obtenção dos dados e da facilidade de análise (Cruz et al., 2014).  

 

2. OBJETIVO 
 

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

populações anãs de tomateiro pertencentes ao segmento Santa Cruz por diferentes 

técnicas de análise multivariada. 

3. REFERENCIAL TEÓRICO 
 

 

3.1 ASPECTOS GERAIS DO TOMATEIRO 
 



O tomateiro (Solanum lycopersicum L.) é uma planta herbácea pertencente à 

família Solanácea, e originaria da América do Sul, mais precisamente na região andina, 

principal centro de diversidade da cultura. Da América do Sul o tomate foi levado 

primeiramente para o México, onde foi domesticado, sendo o México considerado outro 

possível centro de diversidade da cultura (Clemente e Boiteux, 2012; Salim et al.,2020). 

O tomate chega a Europa por volta de 1954, sendo utilizado inicialmente como planta 

ornamental. Acredita-se que o tomate tenha sido utilizado para fins de alimentação apenas 

em meados do século XVIII pelos italianos (Corrado et al., 2014). No Brasil, sua 

introdução ocorreu por meio de imigrantes europeus, no fim do século XIX. (Alvarenga, 

2013). 

O tomate é considerado uma das espécies olerícolas de maior importância e 

versatilidade mundial, pois além do seu consumo in natura também pode ser utilizado no 

processamento industrial, dando origem a diversas formas de comercialização (Piotto; 

Peres, 2012). A grande popularidade da cultura está associada também ao seu valor 

nutricional, sendo o fruto rico em vitaminas, minerais e substâncias antioxidantes, 

compostos estes associados à redução da incidência de diversas doenças (Dariva et al., 

2020). 

 De maneira geral o tomateiro pode ser classificado em dois grandes grupos: 

tomate destinado ao consumo in natura e o tomate destinado ao processamento industrial. 

Devido a grande diversidade de frutos consumidos no Brasil, o tomateiro destinado ao 

consumo in natura ainda é classificado em cinco segmentos: Santa Cruz, Caqui, Salada, 

Saladete e Mini tomates (Alvarenga, 2013). Além de diferenças em relação aos frutos de 

cada segmento, os dois grandes grupos de classificação, diferenciam-se quanto aos 

hábitos de crescimento: indeterminado e determinado. 

O hábito de crescimento indeterminado ocorre para a maioria das cultivares 

destinados para o consumo in natura. Neste hábito de crescimento ocorre dominância da 

gema apical sobre as gemas laterais. Assim, a haste principal cresce mais que as 

ramificações laterais. Além disso, o crescimento vegetativo, produção de flores e frutos 

se mantem contínuo. Já o hábito de crescimento determinado ocorre principalmente nas 

cultivares destinadas ao processamento industrial. Neste hábito de crescimento as plantas 

atingem em média 1,0 m, com sua haste principal terminando em uma inflorescência. O 

crescimento vegetativo de plantas determinadas é menos vigoroso, com a planta 

assumindo a forma de moita (Filgueira, 2008). 



Quanto aos frutos de tomate, estes são bagas carnosas, suculentas, com aspecto, 

tamanho e peso variados, conforme a cultivar. A maioria dos frutos apresentam coloração 

vermelho intenso quando maduros, devido à presença de grandes concentrações de 

licopeno (Filgueira, 2018). 

 

3.2 MELHORAMENTO GENÉTICO DO TOMATEIRO 

 
Desde o início da domesticação do tomateiro, até os dias atuais, o melhoramento 

genético possibilitou uma transformação significativa da cultura. Inicialmente o processo 

de domesticação provavelmente teve como objetivo a obtenção de frutos maiores, 

resultantes de mutações espontâneas para o tamanho do fruto. Em comparação com 

espécies selvagens, o melhoramento genético com foco no tamanho do fruto resultou em 

um aumento de até mil vezes (TANKSLEY et al., 2004). 

Um dos principais eventos do melhoramento genético do tomateiro é relacionado 

ao hábito de crescimento da cultura, que originalmente era o indeterminado, governado 

pelo gene self-pruning (SP) (RICK et al., 1978). Entretanto, uma mutação espontânea 

deste gene (homozigose recessiva do alelo sp) possibilitou a obtenção de plantas com 

hábito de crescimento determinado (Piotto; Peres, 2012) 

Os genótipos de crescimento indeterminado caracterizam-se pela dominância da 

gema apical e produção contínua de flores e frutos. Tais características fazem com que 

estes genótipos sejam cultivados majoritariamente por meio de tutoramento com colheita 

manual dos frutos, sendo estes em sua maioria destinados ao consumo in natura. Por 

outro lado, genótipos de crescimento determinado, caracterizam-se por plantas que 

atingem até 1.0 m, com sua haste principal terminando em uma inflorescência, sendo 

cultivados de forma rasteira, e destinados principalmente a indústria, uma vez que a 

maturação dos seus frutos acontece de forma uniforme, possibilitando a colheita 

mecanizada (Piotto; Peres, 2012). Os genes jointless (Mao et al., 2000) e ovate (Liu et 

al., 2002), estão diretamente relacionados a possibilidade de colheita mecanizada dos 

genótipos com hábito de crescimento determinado. 

A mutação jointless resultou na ausência da zona de abscisão do pedicelo. O que 

consequentemente, fez com que os frutos ficassem fortemente retidos na planta, evitando 

a queda dos mesmos em função de choques mecânicos. Já a mutação ovate confere 



formato oval aos frutos, favorecendo a colheita e processamento destes frutos pela 

colhedora (Piotto; Peres, 2012). 

A exploração da heterose, a partir da obtenção de híbridos, também se caracterizou 

como um importante avanço no melhoramento genético do tomateiro, possibilitando 

maiores ganhos genéticos à cultura. Atualmente, os programas de melhoramento de 

tomateiro, buscam o desenvolvimento de híbridos, que acumulem alta produtividade e 

ampla resistência a pragas e doenças além de maior tolerância a fatores abióticos (Gruber, 

2017; Lucini et al., 2015).  

Ademais, uma das tendências do mercado futuro é o melhoramento visando a 

obtenção de variedades de tomateiro com reduzido comprimento de entrenó e, 

consequentemente, melhor arquitetura de planta (Sun et al.,2019). Finzi et al. (2017a) 

relataram que a redução de internódios em tomateiro significa aumentar o número de 

pencas por metro linear de haste. Assim, híbridos com reduzido comprimento de 

internódios resultam em maior produtividade, aumentando o lucro por planta. 

Em tomateiro são conhecidos pelo menos 19 genes que determinam o fenótipo 

anão. Os tomateiros com fenótipo anão caracterizam-se principalmente pelo 

encurtamento do entrenó. Entretanto, os genes responsáveis pelo fenótipo anão também 

podem desencadear alterações na morfologia da planta. As variações morfológicas estão 

associadas as diferenças no número de ramificações e alterações da coloração, tamanho e 

rugosidade das folhas (TGRC, 2015).Estes genes podem estar envolvidos em diferentes 

vias metabólicas como na alteração da atuação do fito hormônio giberelina no 

metabolismo da planta (Chenget al., 2004; Jasinskiet al., 2008) produção de paredes 

celulares anormais (Reiter et al., 1993), defeitos na célula de expansão/alongamento 

(Takahashi et al., 1995) e na biossíntese de brassinosteróides (Bishop et al., 1996), grupo 

de fito hormônios que regulam a expressão de genes e o crescimento e desenvolvimento 

das plantas (Fujioka e Yokoda, 2003). 

Entretanto, nota-se que grande parte dos genes que conferem fenótipo anão em 

tomateiro, reduz todas as partes da planta alterando a morfologia das folhas e reduzindo 

inclusive os frutos, o que não é desejável quando o objetivo é o desenvolvimento de 

variedades comerciais de tomateiro (Emmanuel e Levy, 2002; Mamidala e Nanna, 2009; 

Matsukura et al., 2008; Sun et al., 2006). 

 



3.3 DISSIMILARIDADE GENÉTICA E ANÁLISES MULTIVARIADAS 
 

A base para o melhoramento genético de plantas é a variabilidade. Pois, é a partir 

da exploração da variabilidade genética de forma correta que obtemos ganhos genéticos 

satisfatórios, podendo reduzir a vulnerabilidade da cultura a fatores bióticos e abióticos. 

O estudo da dissimilaridade genética permite identificar combinações hibridas de maior 

efeito heterótico, possibilitando desta maneira a recuperação de genótipos superiores nas 

gerações segregantes (Cruz et al., 2014). 

A dissimilaridade genética pode ser estimada a partir de dois métodos principais: 

métodos quantitativos e métodos preditivos. Dentre os métodos quantitativos podemos 

citar as análises dialélicas, que avaliam tanto a capacidade especifica quanto a heterose 

manifestada nos híbridos. Entretanto, este método, por vezes demanda altos custos para 

sua utilização. Os métodos preditivos tomam por base as diferenças morfo-agrônomicas 

e moleculares, quantificando-as através de medidas de dissimilaridade (Cruz et al., 2014). 

A utilização da estatística multivariada na determinação da dissimilaridade 

genética permite que diversos caracteres avaliados possam ser utilizados 

simultaneamente, unificando desta forma a informação. Desta maneira, cada genótipo 

será representado por um único valor referente às características analisadas, tornando-se 

bastante vantajosa (Moura et al., 1999; Missio et al., 2007). Neste sentido, os métodos de 

análise de dados multivariados permitem um estudo global das características avaliadas, 

evidenciando as ligações, semelhanças ou diferenças entre elas, com menor perda 

possível de informação (Hair et al., 2009). 

Os métodos de análise multivariada podem ser divididos em dois grupos 

principais. O primeiro grupo, consiste na utilização de técnicas exploratórias de 

sintetização da estrutura de variabilidade dos dados. Neste primeiro grupo podemos 

destacar as análises de componentes principais, análise fatorial, correlações canônicas, 

análises de agrupamentos, análise discriminante e análise de correspondência. Por sua 

vez, o segundo grupo consiste na utilização de técnicas de inferência estatística, neste 

caso, podemos destacar os métodos de estimação de parâmetros, testes de hipóteses, 

analises de variância, covariância e regressão multivariada (Mingoti, 2007). 

Neste contexto, as análises multivariadas podem ser de grande importância no 

estudo da dissimilaridade genética e na seleção de genótipos superiores nas gerações 

segregantes, devido a sua capacidade de unificar informações de um conjunto de 

caracteres de interesse (Cruz et al., 2014). A utilização desta metodologia para estimar a 



divergência genética tem sido empregada em diversos trabalhos e em diversas culturas, 

tais como: arroz (Benitez et al., 2011); eucalipto (Castro et al., 2013), soja (Santos et al., 

2013), tomate (Finzi et al., 2020). 

 

4. MATERIAL E MÉTODOS 
 

O experimento foi realizado no período de março a setembro de 2019, na Estação 

Experimental de Hortaliças da Universidade Federal de Uberlândia (UFU), Campus 

Monte Carmelo, MG (18º42’43,19” S, 47º29'55,8” W e altitude de 873 m). As plantas 

foram cultivadas em casa de vegetação do tipo arco (7 x 21 m), com pé direito de 4 metros, 

coberta com filme de polietileno transparente de 150 micra aditivado contra raios 

ultravioleta e cortinas laterais de tela branca anti-afídeo. 

Os genótipos avaliados consistiram em onze populações de tomateiro anão obtidas de 

um primeiro retrocruzamento e posterior autofecundação (F2RC1) após hibridação de uma 

linhagem pré-comercial homozigota com padrões de fruto do tipo Santa Cruz (genitor 

recorrente) versus linhagem anã UFU MC TOM1 (genitor doador) (Maciel et al., 2015) 

e o genitor doador, totalizando doze tratamentos. As populações F2RC1 ea linhagem UFU 

MC TOM1 pertencem ao banco de germoplasma de tomateiro da UFU. UFU MC TOM1 

é uma linhagem homozigota para porte anão com hábito de crescimento indeterminado e 

frutos oblongos do tipo minitomate (Finzi et al., 2017b; Maciel et al., 2015), utilizada 

como genitor doador. Pela expressão do fenótipo anão ser de origem recessiva e 

monogênica (Maciel et al., 2015), os retrocruzamentos e autofecundações foram 

realizados para transferência de alelo recessivo. 

A semeadura foi realizada em bandejas de poliestireno (200 células) em 02 de março 

de 2019. O transplantio ocorreu 31 dias após a semeadura para vasos plásticos com 

capacidade para cinco litros. Anteriormente foram selecionadas dentre as populações 

F2RC1 mudas das respectivas populações de tomateiro com fenótipo anão, que podem ser 

precocemente identificadas devido a sua estrutura reduzida, folhas menores e mais 

espeças com coloração verde escuro. Tanto nas bandejas quanto nos vasos foi utilizado 

substrato comercial a base de fibra de coco. Durante toda a condução do experimento os 

tratos culturais foram realizados conforme preconizado para a cultura do tomateiro 

cultivado em ambiente protegido (Alvarenga, 2013).  



Na sequência do experimento utilizou-se o delineamento de blocos casualizados com 

doze tratamentos e quatro repetições. As parcelas experimentais foram constituídas por 

seis plantas, distribuídas em fileiras duplas no espaçamento de 0,3 x 0,3 m. Entre as linhas 

duplas (carreadores) foi utilizado espaçamento de 0,8 m, totalizando 360 plantas. 

As colheitas foram realizadas semanalmente, no período de 05 de junho a 02 de agosto 

de 2019, totalizando nove colheitas. Os frutos de cada parcela experimental foram 

colhidos em estádio de maturação completa, sendo avaliados os seguintes caracteres 

agronômicos: 

Peso médio do fruto (g) (PMF): razão entre a massa e o número de frutos colhidos 

da parcela.  

Teor de sólidos solúveis totais (ºBrix) (TSS): obtido pela média de todos os frutos 

colhidos na parcela. Após a colheita, estes foram analisados quanto ao teor de sólidos 

solúveis totais utilizando Refratômetro Digital Portátil (Atago PAL-1 3810). 

Diâmetro transversal do fruto (cm) (DT): obtido com auxílio de régua após cortar 

o fruto verticalmente ao meio, mensurando o comprimento horizontal do fruto. Em 

seguida, realizou-se a média de diâmetro com todos os frutos colhidos na parcela. 

Diâmetro longitudinal do fruto (cm) (DT): obtido com auxílio de régua após cortar 

o fruto verticalmente ao meio, mensurando o comprimento vertical do fruto. Em seguida, 

realizou-se a média de diâmetro com todos os frutos colhidos na parcela. 

Formato do fruto (FF): obtido pela relação entre o diâmetro transversal e 

longitudinal (DT/DL). O genitor recorrente, híbrido comercial e a cultivar Santa Clara 

foram utilizados como referências do segmento Santa Cruz para permitir a classificação 

dos frutos. 

Espessura da polpa (cm) (EP): obtido com auxílio de régua após cortar o fruto 

verticalmente ao meio, mensurando o comprimento entre a casca do fruto e o início do 

lóculo. Em seguida, realizou-se a média com todos os frutos colhidos na parcela. 

Número de lóculos (lóculos frutos-1) (NL): obtido após o corte do fruto 

horizontalmente ao meio, contabilizando o número de lóculos. Em seguida, realizou-se a 

média com todos os frutos colhidos na parcela. 

Comprimento entre internódios (cm) (CI): obtido pela equação: [(altura da 

planta/número de nós)], em duas plantas centrais da parcela. Em seguida, calculou-se a 

média das medidas obtidas. 



Altura (cm) (ALTP): obtido pelo comprimento vertical da planta, com auxílio de 

régua (cm), aferido em duas plantas centrais da parcela. Em seguida, calculou-se a média 

das medidas obtidas. 

As análises multivariadas foram realizadas com o objetivo de determinara 

dissimilaridade genética entre as populações F2RC1 anãs e genitor doador, obtendo-

se a matriz de dissimilaridade pela distância generalizada de Mahalanobis. A 

dissimilaridade genética, foi representada por dendrograma obtido pelos métodos 

hierárquicos Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic Averages (UPGMA), 

Weighted Pair Group Methodwith Arithmetic Mean (WPGMA), Ligação Simples e 

otimização de Tocher. A validação dos agrupamentos pelos métodos hierárquicos foi 

determinada pelo coeficiente de correlação cofenético (CCC), calculado pelo teste de 

Mantel (1967). A contribuição relativa dos caracteres quantitativos foi calculada 

segundo critério de Singh (1981). Todas as análises foram realizadas por meio do 

software Genes (CRUZ, 2016). Sendo que para todos esses métodos, o corte no 

dendrograma foi realizado de acordo com a metodologia indicada por (CRUZ, 2016), 

que é Ponto de Corte = Média + KDP, onde K é constante a 1,25 e o DP é o desvio 

padrão. 

 

5. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

A partir das variáveis respostas analisadas pode-se evidenciar a dissimilaridade 

genética entre genitor doador (UFU MC TOM1) e todas as populações F2RC1 anãs após 

o primeiro ciclo de retrocruzamento. Os dendrogramas obtidos pelos métodos 

Unweighted Pair Group Methodwith Arithmetic Mean (UPGMA), 



Weighted Pair Group Methodwith Arithmetic Mean (WPGMA) e Ligação Simples 

foram eficientes na determinação da dissimilaridade genética entre as populações em 

estudo (Figura 1). 

 

 
Figura 1. Dendrograma para dissimilaridade genética entre onze populações F2RC1 de tomateiro anão 

tipo Santa Cruz (1: UFU-Sci#2; 2:UFU-Sci#3; 3: UFU-Sci#5; 4: UFU-Sci#6; 5: UFU-Sci#8; 6: UFU-

Sci#11; 7: UFU-Sci#12; 8: UFU-Sci#16; 9: UFU-Sci#18; 10: UFU-Sci#20; 11: UFU-Sci#25)  e genitor 

doador (12: UFU MC TOM1), obtida pelo método hierárquico UPGMA, (A); método hierárquico da 

mediana WPGMA (B) e pelo método hierárquico de ligação simples (C). 
 

 

 

A 
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Para todos os métodos de agrupamento hierárquicos utilizados, o corte no 

dendrograma foi realizado de acordo com metodologia indicada por Cruz, 2016.Assim, 

para os métodos UPGMA, WPGMA e Ligação Simples o corte foi realizado a 54,75%; 

60,16% e 30,28% respectivamente. Ademais, os dendrogramas obtidos pelas três 

metodologias apresentaram coeficientes de correlação cofenético superiores a 0.90 

(Tabela 1) e significância ao teste t (p<0,01), tornando os dendrogramas satisfatórios para 

representar a informação contida na matriz e posteriormente na formação dos grupos. 

 
Tabela 1. Coeficiente de Correlação Cofenético (CCC) dos métodos hierárquicos utilizados para 

avaliar a dissimilaridade genética entre populações F2RC1 anãs e o genitor doador (UFU MC 

TOM1). 

Método Hierárquico Coeficiente de Correlação Cofenético 

UPGMA 0.9135** 

WPGMA 0.9085** 

Ligação Simples 0.9111** 

** Significativo pelo teste de t de Student a nível de 1% de probabilidade. 

 

Pelo método hierárquico UPGMA (A) obteve-se três grupos distintos. O grupo I 

reuniu todas as populações F2RC1 anãs, exceto UFU-Sci#8 que foi alocada no grupo II e 

o grupo III foi composto apenas pelo genitor doador. A separação do genitor doador e 

populações F2RC1 anãs indica o sucesso da primeira geração de retrocruzamentos com o 

intuito de obter genótipos anões com frutos característicos do segmento Santa Cruz. Finzi 

et al. 2020, avaliando a dissimilaridade genética entre populações F2RC1 anãs com frutos 

tipo salada obtiveram resultados semelhantes ao observado no presente estudo. Ademais, 

Maciel et al. (2018), comparando diferentes metodologias de análise multivariada para 

avaliação da dissimilaridade genética em tomateiro constataram a eficiência desta 

metodologia na separação de grupos. 

Pelos métodos WPGMA (B) e Ligação Simples (C) os genótipos foram divididos 

em dois grupos distintos. O grupo I formado por todas as populações anãs e o grupo II 

pela linhagem UFU MC TOM1 (GD). Assim como observado pelo método UPGMA, 

todas as populações F2RC1anãs diferiram do genitor doador, sendo alocadas em um 

agrupamento distinto. O que reafirma o fato de que a primeira geração de retrocruzamento 

promoveu incrementos significativos nas populações F2RC1anãs.Pelo método de Tocher, 

assim como observado para UPGMA, foram formados três grupos. No grupo I, foram 



alocadas todas as populações F2RC1, com exceção da população UFU-Sci#8 que foi 

alocada grupo II e o grupo III foi composto pelo GD (Tabela 2). Confirmando a 

dissimilaridade genética das populações F2RC1anãs em relação ao genitor doador. 
 

Tabela 1. Agrupamento pelo método de otimização de Tocher, de 12 populações de tomateiro 

anão. 

Grupos Genótipos 

I UFU-Sci#2, UFU-Sci#3, UFU-Sci#5, UFU-Sci#6, UFU-Sci#11, UFU-Sci#12, 

UFU-Sci#16, UFU-Sci#18, UFU-Sci#20, UFU-Sci#25 

II UFU-Sci#8 

III UFU MC TOM1 

 

Dentre as metodologias de agrupamento em estudo, os métodos UPGMA e Tocher 

apresentaram maior poder discriminante entre os genótipos em estudo, alocando a 

população UFU-Sci#8 em um grupo distinto das demais populações F2RC1. A separação 

da população UFU-Sci#8 das demais é justificada pelo melhor desempenho desta 

população para PMF e DL (dados não apresentados). Ademais, segundo o método de 

Singh (1981), as características com maior contribuição relativa para a avaliação da 

dissimilaridade entre os genótipos no presente estudo foram: FF (35,96%), DL (21,69%) 

e PMF (16,38%) (Tabela 2). 

 
Tabela 2. Contribuição relativa de 9 características, avaliadas em 12 genótipos de tomateiro anão, 

avaliadas em 12 genótipos de tomateiro anão com base no método de Singh (1981). 

 

 
 



 

 

FF: Formato de fruto; DL: diâmetro longitudinal; PMF: peso médio de fruto; TSS: teor de sólidos 

solúveis; EP: espessura de polpa; CI: comprimento de internódio; NL: número de lóculos; ALTP: 

altura de plantas; DT: diâmetro transversal. 

 

A análise de contribuição relativa de caracteres, considera que os caracteres de 

maior variabilidade são fundamentais, possibilitando a eliminação de analises que pouco 

contribuem para a dissimilaridade, reduzindo trabalho, tempo e custos adicionais durante 

as avaliações (Valadares et al., 2018; Gomes et al., 2021). Neste sentido, DT foi a 

característica que menos contribuiu para determinar a dissimilaridade genética entre os 

genótipos. Porém, essa característica é considerada um atributo relevante para avaliação 

de frutos de tomateiro, principalmente na determinação do formato de fruto, não podendo 

assim ser eliminada. 

De maneira geral, observa-se que a primeira geração de retrocruzamentos foi 

eficiente (Figura 2). Resultando em incrementos expressivos nas populações F2RC1 para 

os principais caracteres relacionados aos frutos estudados no presente trabalho. Para o 

PMF, EP, DT e DL a primeira geração de retrocruzamentos resultou em uma 

superioridade relativa de 312,57%, 60%, 54,05% e 10,66% respectivamente (Figura 3). 
 

 
Figura 2. Comparação entre frutos do genitor doador, UFU-Sci#25, UFU-Sci#8 e UFU-Sci#5 

após um retrocruzamento. 

 

 



 
Figura 3. Superioridade relativa do peso médio de fruto (PMF), espessura de polpa (EP), diâmetro 

transversal (DT) e diâmetro longitudinal (DL) de populações de tomateiro anão (F2RC1) em 

relação ao genitor doador (GD). 

 

Finzi et al (2020), relataram elevada superioridade relativa de populações F2RC1 

de tomateiro anão tipo salada em relação ao genitor doador para o peso médio de frutos, 

corroborando com o presente trabalho. Esses resultados, evidenciam, assim como as 

análises de agrupamento, o sucesso da primeira geração de retrocruzamento no 

incremento do PMF, EP, DT e DL, em que parte da constituição genética do genitor 

recorrente foi transferida às populações anãs. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



6. CONCLUSÃO 
 

Dentre as técnicas de análises multivariadas em estudo, UPGMA e Tocher foram 

os mais eficientes na confirmação da dissimilaridade genética entre as populações F2RC1 

anãs e o genitor doador.  

As populações F2RC1 anãs apresentaram elevada superioridade relativa para peso 

médio de fruto, espessura de polpa, diâmetro e comprimento de fruto em relação ao 

genitor doador. 
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