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RESUMO 

 

Em estádios avançados de programas de melhoramento, a capacidade de selecionar ou 

eliminar linhagens se torna complexa. O objetivo deste trabalho foi avaliar a seleção de 

linhagens de tomateiro utilizando diferentes índices de seleção. O material genético 

constou de 115 linhagens avançadas de tomateiro. Avaliou-se: teor de clorofila total, 

temperatura foliar, número de frutos, produção, distância da primeira penca ao solo, 

diâmetro transversal e longitudinal do fruto, comprimento de internódios e teor de sólidos 

solúveis. Os dados foram analisados por meio de teste de médias e estimativas de ganho 

de seleção: seleção direta e indireta, índice clássico, índice da soma de “ranks” (Mulamba 

e Mock, 1978), índice base (Willians 1962) e índice da distância genótipo-ideótipo. Não 

houve coerência entre os diferentes índices de seleção. Com ganhos genéticos distribuídos 

de forma mais equilibrada entre os caracteres analisados, sugere-se que o índice de 

Mulamba e Mock seja o mais adequado para a cultura do tomateiro. 

 

Palavras–chave: Solanum lycopersicum L., índices de seleção, melhoramento genético. 
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1.INTRODUÇÃO 

 

 

 Em programas de melhoramento de tomateiro, várias são as estratégias utilizadas 

por melhoristas na seleção de genótipos superiores (NICK; SILVA, 2016). Devido à 

existência de correlações genéticas entre caracteres, selecionar torna-se um grande 

desafio (OLIVEIRA; 2010). Quando a seleção é praticada visando apenas uma 

característica, existe a possibilidade de ocorrer a inferiorização de outras características 

de interesse, por outro lado, quando a seleção é simultânea, tais alterações tendem a ser 

mais ponderadas dentre os caracteres (BIZARI, 2014). A possibilidade de se estimar os 

ganhos a serem obtidos por determinada estratégia de seleção torna-se essencial para o 

sucesso de um programa de melhoramento. 

 De maneira geral, o desempenho per se é um dos principais critérios utilizados na 

seleção de genótipos superiores de tomateiro. Nesse sentido, o teste de médias Scott-

Knott (SCOTT AND KNOTT, 1974) tem sido bastante utilizada por diversos autores 

(BORBA et al., 2017; FINZI et al., 2017; MACIEL et al., 2018; PEIXOTO et al., 2018). 

Contudo, sabe-se que este tipo de seleção pode ser ineficiente por conduzir um genótipo 

superior em apenas uma característica. Os índices de seleção são uma excelente 

alternativa, uma vez que associam informações relativas a vários caracteres de 

importância agronômica e possibilitam atribuir pesos de seleção a características mais 

importantes (BIZARI, 2014). 

 Dentre os tipos de índice de seleção, têm-se principalmente: índice clássico 

proposto por Smith (1936) e Hazel (1943), índice base de Williams (1962), índice da 

distância genótipo-ideótipo (Cruz, 2013) e o índice de soma de “ranks” de Mulamba e 

Mock (1978). As diferenças entre os índices clássico e base consistem basicamente na 

forma de combinação e ponderação entre os caracteres. O índice da distância genótipo-

ideótipo se diferencia por possibilitar atribuir valores ótimos para cada variável de 

interesse, enquanto que o índice de soma de “ranks” não necessita de se estabelecerem 

pesos econômicos e a estimativa de variâncias e covariâncias (REZENDE et al., 2014). 

Todos estes índices fornecem estimativa do ganho genético em cada característica 

resultante da seleção. 
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 Os índices de seleção já foram estudados por vários autores em várias culturas 

como a soja (BÁRBARO et al., 2009; LEITE et al., 2016; BIZARI et al, 2017), milho 

pipoca (FREITAS et al., 2013), açaí (TEIXEIRA et al., 2012), alfafa (VASCONCELOS 

et al., 2010), batata (TERRES et al., 2015) e maracujá (ROSADO et al., 2012). No 

entanto, a literatura carece de publicações utilizando o índice de seleção para a cultura do 

tomateiro. 

 Portanto, o objetivo deste trabalho foi avaliar a seleção de genótipos de tomateiro 

utilizando diferentes índices de seleção. 

 

 

2.REVISÃO BIBLIOGRÁFICA  

 

 

2.1.CULTURA DO TOMATEIRO 

 

 

 O tomateiro (Solanum lycopersicum L.) possui diploidia (2n=2x=24) sendo 

originario da américa do sul, mais precisamente entre o oeste do Equador e norte da 

Bolívia e Chile (PERALTA et al., 2008). A domesticação se deu na região andina e se 

encerrou na América Central, posteriormente, os colonizadores espanhóis dispersaram a 

espécie por meio da introdução da cultura na Espanha e logo em seguida para o resto do 

mundo (NICK; BORÉM, 2016). Tal processo, se baseou em incremento focado em genes 

responsáveis pelo aumento da massa média do fruto (NICK; BORÉM, 2016).   

A cultura do tomateiro, é consumida no mundo todo principalmente na China, 

Índia e USA que compõem os 3 maiores produtores com 49% de participação do total de 

177 milhões de toneladas produzidos em 4,8 milhões de hectares (FAOSTAT., 2018). O 

Brasil se encontra na nona posição no ranking mundial de produção de tomate devido aos 

3.917.967 de toneladas produzidas em 54.916 hectares (CONAB., 2021). 

Trata-se de uma herbácea pilosa de caule flexível, podendo ter sua conformação 

alterada através de podas. Além disso, possui uma raiz axial vigorosa composta por raízes 

secundarias e adventícias. Seu crescimento é do tipo simpodial em que ocorre a 

alternância de 3 trifólios a cada duas inflorescências.   
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A cultura possui três hábitos de crescimento. O hábito indeterminado possui 

dominância apical intensa promovendo seu crescimento longitudinal. Tal característica, 

torna o uso de tutoramento indispensável para manutenção das plantas cultivadas (NICK; 

SILVA; BORÉM., 2018). Por outro lado, o hábito determinado prioriza as gemas laterais 

possuindo uma inflorescência terminal que impede seu prolongamento no sentido 

vertical. Este hábito, exclui a necessidade de tutoramento reduzindo os custos de 

produção (NICK; SILVA; BORÉM., 2018). Existe um terceiro hábito chamado 

semideterminado que se diferencia dos demais por ter duas folhas entre inflorescências e 

se determinar a partir da oitava inflorescência. Uma vantagem na utilização de cultivares 

com esse hábito com foco em consumo in natura é a exclusão da prática da capação 

(NICK; SILVA; BORÉM., 2018). 

O tomateiro apresenta suas flores hermafroditas e autógamas com estames e 

corola de tamanho reduzido e coloração amarelo. Geralmente, uma planta pode produzir 

20 inflorescências contendo 8 flores por inflorescência (NICK; SILVA; BORÉM., 2018). 

As flores são compostas por 6 anteras, ovário supero e lóculos variáveis.  

 

 

2.2.ÍNDICE DE SELEÇÃO NO MELHORAMENTO DE PLANTAS 

 

 

Em programas melhoramento de tomateiro busca-se a convergência de 

características desejáveis em genótipos superiores. Este processo revela-se complexo pela 

origem quantitativa e de baixa herdabilidade dos genes almejados (LEITE et al., 2016). 

Assim, torna-se indispensável meios mais eficientes de definir critérios para a seleção.  

Quando o melhoramento se baseia em poucos critérios, o incremento genético 

pode ser refletido apenas nas características selecionadas (VASCONSELOS et al., 2010). 

Desse modo, genótipos superiores são obtidos através da reunião de várias características 

que conferem rendimento acentuado.  

Para traçar uma estratégia de melhoramento, utilizar informações como estimativa 

de herdabilidade, ganho genético e correlações genéticas são mais indicados (LEITE et 

al., 2016).  
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O índice de seleção alternativamente a outros métodos, promove seleção 

simultânea eficiente por meio da combinação linear de múltiplas características, assim, 

elevando as chances de sucesso no programa de melhoramento (ROSADO et al., 2012; 

REZENDE et al., 2014). Com isso, os caracteres combinados, definidos como foco do 

programa de melhoramento, geram um valor numérico. Os índices de seleção comumente 

reduzem os ganhos individuais, mas os distribuem de maneira favorável. Vale ressaltar 

que diferentes índices podem promover resultados mais satisfatórios na seleção das 

progênies, portanto, definir o índice mais adequado torna a seleção de progênies mais 

veloz e eficiente (BÁRBARO et al., 2009).    

Williams (1962), Smith (1936) e Hazel (1943), Mulamba & Mock (1978) e Cruz 

(2006) propuseram os índices de maior utilização no ramo de melhoramento de plantas. 

Williams (1962) estabeleceu combinações lineares a partir da premissa fenotípica 

média dos caracteres ponderados pelo peso econômico. O índice é definido pela equação:  

                                                                                           n  

I = a1 y1 + a2 y2 + ... + an yn =Ʃ ai yi = y'a 

                                                                              i=1  

Em que:  

y: são as médias;  

a: são os pesos econômicos dos caracteres estudados. 

 

O índice clássico proposto por Smith (1936) e Hazel (1943) se define pela 

combinação linear de caracteres importantes economicamente. Nesse sentido, a 

correlação entre o índice e o agregado genotípico deve ser maximizado pelo coeficiente 

de ponderação, este, se estabelece por outra combinação linear, envolvendo valores 

genéticos ponderados pelos seus respectivos valores econômicos. O índice de seleção (I) 

e o agregado genotípico (H) são representados pelas equações: 

                                                                                      n 

I = b1 y1 + b2 y2 + ... + bn yn =Ʃ bi yi = y'b 
                                i=1 

 

                                  n 

H = a1 g1 + a2 g2 + ... + na gn = Ʃ ai gi = g’a 
                                    i=1 

Em que:  
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n: número de caracteres avaliados;  

b: vetor de dimensão 1 x n dos coeficientes de ponderação do índice de seleção a ser 

estimado;  

y: matriz de dimensão n x p (plantas) de valores fenotípicos dos caracteres;  

a: é o vetor de dimensão 1 x n de pesos econômicos previamente estabelecidos;  

g: matriz de dimensão n x p de valores genéticos desconhecidos dos n caracteres 

considerados. 

 

O vetor b = P-1 Ga, em que P-1 é o inverso da matriz, de dimensão n x n, de  

variâncias e covariâncias fenotípicas entre os caracteres. G é a matriz, de dimensão n x n, 

de variâncias e covariâncias genéticas entre os caracteres. 

O ganho esperado para o caráter j é expresso pela equação: 

 

∆gj(i) = DSj(i) h²j 

 

Em que:  

∆g j(i) = g j(i): ganho esperado para o caráter j, com a seleção baseada no índice I;  

DS j(i): diferencial de seleção do caráter j, com a seleção baseada no índice I;  

h²j: herdabilidade do caráter j, no sentido amplo. 

 

Mulamba e Mock (1978) definiram o índice de soma de “ranks” classificando os 

genótipos em relação a cada um dos caracteres. Tal classificação se ordena 

favoravelmente ao melhoramento. As principais vantagens deste índice são a eliminação 

da necessidade de determinar pesos econômicos e remove a utilização da estimativa de 

variância e covariância. No índice, foram somadas as ordens de cada genótipo como 

revela a equação a seguir: 

 

I= r1 + r 2 + ...+ rn 

Em que:  

I: valor do índice para determinado indivíduo ou família;  

rj: classificação (ou “rank”) de um indivíduo em relação ao j-ésimo caráter;  

n: número de caracteres considerados no índice. 
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Os pesos são dados por:  

I = p1r1 + p2r2 + ... + pnrn 

Em que:  

pj: peso econômico atribuído ao j-ésimo caráter. 

  

 Cruz (2006) obteve o índice da Distância Genótipo-Ideótipo (GDI) a partir das 

médias fenotípicas ajustadas e as distâncias euclidianas de cada indivíduo a um genótipo 

ideal. O autor considera que: 

Xij: é o valor fenotípico médio do i-ésimo genótipo em relação à j-ésima característica; 

Yij: representa o valor fenotípico médio padronizado; 

Cj: constante relativa à depreciação da média do genótipo, por não estar dentro dos 

padrões desejados pelo melhorista. 

LIj = limite inferior a ser apresentado pelo genótipo, relativo à característica j, conforme 

o padrão desejado pelo melhorista; 

LSj = limite superior a ser apresentado pelo genótipo; 

VOj = valor ótimo a ser apresentado pelo genótipo, sob seleção. 

Se LIj ≤ Xij ≤ LSj, então Yij = Xij;  

Se Xij < LIj, Yij = Xij + VOj – LIj – Cj;  

Se Xij > LSj, Yij = Xij + VOj – LSj +Cj. 

O procedimento foi considerado Cj = LSj – LIj. 

  

 Os valore de Yij se definem pela equação: 

Yij=√aj 
Yij

S(Yj)
 

Em que: 

S(Yj) = o desvio padrão dos valores fenotípicos médios e peso econômico das 

características. 

 

O cálculo necessitou da padronização de VOj, representado por:  

Yij=√aj 
VOj

S(Yj)
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O índice DGI é representado pela fórmula: 

IDGI=√
1

n
 ∑ (Yij

n

j=1

-VOj)² 

 

 

3.MATERIAL E MÉTODOS 

 

 

O experimento foi realizado no período de maio a julho de 2018, na Estação 

Experimental de Hortaliças da Universidade Federal de Uberlândia, Campus Monte 

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

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

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

ultravioleta e cortinas laterais de tela branca anti-afídeo. 

O material genético avaliado consistiu de 116 linhagens avançadas de tomate 

pertencentes ao bando de germoplasma do programa de melhoramento de tomateiro da 

Universidade Federal de Uberlândia (UFU).  

A semeadura das linhagens avançadas foi realizada em bandejas de poliestireno 

(200 células) em 16 de janeiro de 2018. O transplantio das mudas em solo ocorreu 31 dias 

após a semeadura, para canteiros no interior da casa de vegetação. O solo apresentou as 

seguintes características: pH (H2O) = 5.9; P disponível = 30.1 mg.dm-3; K = 0.22; Ca+2 = 2.8 

cmolc.dm-3; Mg = 1.0 cmolc.dm-3; H + Al trocável = 3.40 cmolc.dm-3; matéria orgânica = 4.2 dag 

Kg-1; Al = 0.0 cmolc.dm-3; CTC pH 7.0 = 7.42 cmolc.dm-3; Cobre = 2.3 mg.dm-3; Zinco = 6.6 

mg.dm-3 e Manganês = 6.6 mg.dm-3. Durante toda a condução do experimento, os tratos 

culturais foram realizados conforme preconizado para a cultura do tomateiro cultivado 

em ambiente protegido (ALVARENGA, 2013). As plantas foram conduzidas 

verticalmente com uma haste no sistema de tutoramento por fitilhos. 

O experimento foi instalado utilizando o delineamento de blocos casualizados 

com 116 tratamentos (linhagens avançadas) e duas repetições. As parcelas experimentais 

foram constituídas por cinco plantas, distribuídas no espaçamento de 0,2 x 0,2 m entre 

plantas e de 1,0 m entre canteiros, totalizando 1160 plantas.  
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As colheitas foram realizadas semanalmente, no período de 9 de maio a 6 de julho 

de 2018, totalizando oito colheitas. Os frutos de cada parcela experimental foram colhidos 

em estádio de maturação completa, sendo avaliados os seguintes caracteres agronômicos: 

Teor de clorofila total (Índice SPAD) (CT): determinado mediante cinco leituras 

com clorofilômetro, modelo Minolta SPAD-502, em duas plantas por parcela. A medida 

ocorreu na distância de 0,02 m da borda e 0,05 m da nervura central das folhas. As leituras 

foram realizadas de uma vez por semana durante quatro semanas.  

Temperatura foliar: A Leitura foi realizada utilizando o pirômetro Infrared 

modelo B-max com leitura de -50°C até 420 °C. A distância entre o aparelho e a planta 

foi de aproximadamente 15 cm. As leituras foram realizadas em intervalo de 30 minutos 

no horário das 8:00 horas até 8:30 no período da manhã. O laser foi apontando para o 

limbo foliar sendo analisadas cinco folhas por planta em cada parcela. A frequência foi 

de uma vez por semana durante quatro semanas. 

Número de frutos planta-1(NF): razão entre a contabilização total dos frutos e o 

número de plantas da parcela. 

Produtividade (kg planta-1) (P): razão entre o peso dos frutos colhidos e o 

número de plantas presentes na parcela. 

Distância da primeira penca ao solo (cm) (DP): Foi mensurado com auxílio de 

régua (cm). Foram analisadas duas plantas centrais de cada parcela, e, em seguida, 

realizou-se a média entre as medidas obtidas. 

Diâmetro do fruto (DF): determinado com paquímetro. O fruto foi posicionado 

na vertical e o paquímetro na horizontal. Analisou-se cinco frutos por parcela.  

Comprimento do fruto: determinado utilizando o paquímetro. O fruto e o 

paquímetro foram posicionados na vertical. Foram mensurados cinco frutos por parcela.  

Comprimento de internódios (cm) (I): comprimento entre todos os nós da 

planta, situados desde o início da bifurcação das hastes até a primeira folha logo abaixo 

da última inflorescência. O comprimento de internódios foi aferido com o auxílio de régua 

(cm), em duas plantas centrais da parcela, em seguida, procedeu-se com o cálculo da 

média entre as medidas obtidas. 

Teor de sólidos solúveis totais (ºBrix) (TSS): obtido pela média de 3 frutos 

colhidos em todas as pencas de duas plantas centrais da parcela. Após a colheita, cada 
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frutos foi triturado em liquidificador e analisado quanto ao teor de sólidos solúveis totais 

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

Os dados obtidos foram analisados de dois modos distintos: análise univariada 

(teste de médias) e índices de seleção (estimativa do ganho de seleção). Para a análise 

univariada, os dados foram submetidos à análise de variância (F=0,05) e as médias 

comparadas pelo teste Scott-Knott (p=0,05). Para as estimativas dos ganhos de seleção, 

foram utilizadas as metodologias de seleção direta e indireta; índice clássico, proposto 

por Smith (1936) e Hazel (1943); índice da soma de “ranks” de Mulamba & Mock 

(1978); índice base de Willians (1962); e índice da distância genótipo-ideótipo (DGI). O 

critério de seleção utilizado foi reduzir os caracteres I e TF e aumentar CT, NF, P, DP, 

DF, CF e TSS. Para o índice clássico proposto por Smith (1936) e Hazel (1943), índice 

da soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978) e índice base de Willians (1962) foi 

adotado peso econômico igual a 1 para todos os caracteres, exceto produtividade e teor 

de sólidos solúveis, com peso econômico igual a 2. Os valores ótimos, limites inferiores 

e superiores foram determinados de acordo com o desejável para cultura. Todas as 

análises genéticas e estatísticas foram processadas por meio do Programa Computacional 

em Genética e Estatística - Programa GENES (CRUZ, 2016). 

 

 

4.RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 

De maneira geral, as linhagens avançadas de tomateiro se diferenciaram entre si 

quanto à temperatura foliar, número de frutos, produtividade, distância da primeira penca 

ao solo, diâmetro transversal do fruto e quanto ao comprimento de internódios (Tabela 

1).  

 

Tabela 1: Médias obtidas para as nove características agronômicas avaliadas em 115 

linhagens avançadas de tomateiro. 
Gen¹ CT² TF NF P DP DT DL I TSS 

1 52,3  21,5  11,6 b 0,9 b 62,0 a 5,1  5,8  11,2  4,6 

2 48,5 21,9 21,5 a 1,7 a 66,3 a 5,2 5,6 9,6 4,9 

3 48,2 22,0 22,9 a 1,3 a 53,3 a 4,8 4,8 8,6 5,0 

4 51,5 22,3 24,8 a 1,6 a 56,8 a 5,4 5,4 9,1 4,8 

5 53,1 21,4 14,2 b 1,0 b 51,3 b 4,5 9,2 9,8 5,6 
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6 57,6 22,1 14,9 b 1,2 a 59,8 a 5,4 5,3 7,1 5,7 

7 52,5 22,1 17,5 b 0,9 b 51,0 b 4,2 4,9 10,0 6,7 

8 50,3 22,3 15,7 b 0,7 b 56,8 a 4,8 4,7 8,5 4,9 

9 50,7 21,9 15,5 b 1,4 a 53,4 a 6,0 8,2 8,8 4,9 

10 63,3 21,3 16,5 b 1,2 b 50,0 b 5,3 4,2 8,6 4,9 

11 62,5 21,5 15,0 b 1,2 a 59,0 a 6,0 5,1 9,0 5,5 

12 56,8 21,5 23,4 a 1,2 a 56,1 a 6,3 5,2 7,7 6,7 

13 52,8 21,5 19,2 a 1,4 a 54,8 a 5,5 5,2 10,3 5,9 

14 59,4 21,2 17,0 b 1,1 b 43,6 b 5,9 4,9 8,7 4,9 

15 55,7 21,4 23,8 a 1,4 a 47,0 b 5,1 4,0 14,4 4,7 

16 57,8 21,7 20,2 a 0,8 b 56,4 a 4,5 3,8 8,9 6,4 

17 57,7 21,4 18,8 a 0,9 b 62,6 a 5,0 4,6 9,6 5,9 

18 47,7 21,3 20,0 a 1,5 a 54,0 a 4,7 5,6 10,7 6,4 

19 51,4 21,1 15,6 b 0,6 b 46,3 b 3,9 4,5 11,5 7,1 

20 48,7 21,3 14,9 b 0,6 b 58,5 a 4,5 5,3 12,5 6,2 

21 44,6 21,8 13,3 b 0,7 b 71,0 a 4,9 4,6 11,0 6,1 

22 45,1 21,4 15,7 b 1,1 b 59,5 a 5,1 5,6 9,2 5,5 

23 54,1 21,5 14,5 b 0,8 b 55,6 a 5,7 5,1 8,1 6,3 

24 57,5 21,3 20,9 a 0,8 b 64,3 a 4,1 7,3 9,6 6,0 

25 59,5 21,8 15,3 b 0,7 b 47,0 b 4,9 4,1 8,0 7,1 

26 118,0 20,5 11,4 b 0,9 b 68,5 a 5,3 4,9 9,2 5,6 

27 61,2 21,5 13,6 b 0,8 b 55,8 a 6,3 5,3 6,8 7,1 

28 53,3 21,8 17,0 b 1,2 a 56,3 a 6,0 5,0 8,6 6,2 

29 57,4 21,8 12,4 b 1,0 b 62,5 a 5,4 4,5 7,8 5,4 

30 60,0 21,7 19,0 a 1,7 a 63,5 a 6,0 4,8 9,1 7,2 

31 57,9 22,2 12,6 b 0,8 b 55,3 a 5,2 3,8 8,4 6,5 

32 61,9 21,5 14,3 b 1,2 a 41,5 b 6,0 5,1 7,5 6,7 

33 63,0 22,1 14,4 b 1,3 a 52,3 b 6,7 5,6 7,7 6,9 

34 59,3 22,2 26,1 a 1,9 a 51,3 b 5,2 4,1 8,1 5,3 

35 60,6 22,3 19,5 a 1,7 a 56,8 a 5,8 4,7 7,6 6,7 

36 63,3 21,7 20,9 a 2,6 a 54,0 a 7,2 5,4 8,5 6,9 

37 62,2 22,0 13,0 b 1,2 a 48,0 b 5,1 4,3 7,1 7,4 

38 62,8 22,0 20,3 a 1,9 a 42,8 b 6,5 4,3 8,5 8,6 

39 60,0 22,3 19,6 a 1,2 a 44,3 b 5,6 4,4 8,2 5,2 

40 59,2 22,1 14,0 b 1,4 a 47,3 b 6,3 5,0 9,2 5,7 

41 54,6 21,6 29,0 a 1,2 a 56,8 a 4,4 7,9 8,2 6,3 

42 52,3 21,5 20,4 a 0,7 b 64,0 a 3,7 9,8 8,3 7,7 

43 54,0 21,9 8,1 b 0,5 b 68,8 a 5,6 5,0 9,5 6,8 

44 55,6 21,8 13,0 b 1,1 b 50,8 b 5,5 4,9 8,7 5,5 

45 50,0 22,1 12,0 b 0,8 b 49,8 b 5,0 5,1 7,4 6,2 

46 54,3 21,6 13,4 b 1,0 b 48,8 b 5,8 5,2 8,7 5,4 

47 54,1 21,5 17,9 a 1,1 b 54,0 a 5,4 5,4 8,0 5,9 

48 48,8 22,1 15,6 b 0,9 b 48,8 b 3,7 5,7 10,4 6,0 

49 59,6 22,0 20,3 a 0,9 b 54,3 a 4,5 3,7 7,5 6,0 

50 111,9 21,9 10,9 b 0,6 b 57,5 a 6,4 5,4 10,4 6,4 

51 59,7 22,1 12,7 b 1,0 b 46,5 b 5,1 4,4 7,6 6,0 

52 57,4 22,2 13,9 b 0,9 b 48,8 b 6,2 5,3 8,1 6,5 

53 56,1 21,6 17,5 b 1,5 a 46,3 b 5,7 4,7 7,7 5,9 

54 57,3 22,0 18,9 a 1,4 a 49,3 b 6,7 5,1 8,5 6,4 

55 57,9 22,2 27,7 a 1,2 a 44,3 b 5,7 4,7 8,3 5,0 

56 54,3 22,3 13,9 b 1,1 b 43,5 b 5,4 5,0 9,4 5,4 

57 56,7 22,3 19,9 a 0,9 b 34,8 b 4,9 4,2 7,7 6,8 

58 58,2 22,3 18,9 a 1,8 a 68,0 a 8,9 7,7 9,3 6,5 

59 55,6  21,7  15,2 a 1,1 b 53,9 a 6,1  5,1  8,1 6,3  

60 53,5 22,3 21,0 a 1,5 a 55,5 a 7,2 6,3 8,5 5,9 

61 53,5 22,2 18,1 a 0,8 b 47,8 b 4,8 4,1 9,0 7,0 

62 65,5 21,6 22,6 a 1,9 a 55,0 a 5,8 4,8 8,0 6,2 

63 57,0 21,7 12,5 b 1,5 a 61,0 a 7,5 6,2 8,0 6,2 
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64 61,3 21,5 17,1 b 1,0 b 58,0 a 4,7 4,0 9,5 6,5 

65 68,0 21,2 21,8 a 1,6 a 51,8 b 5,4 4,4 9,0 5,6 

66 57,4 21,4 11,9 b 0,7 b 56,6 a 5,9 4,8 8,6 7,6 

67 53,1 21,7 10,3 b 0,7 b 59,5 a 5,4 4,3 8,3 6,4 

68 62,6 21,5 12,7 b 1,0 b 49,5 b 6,7 6,3 9,4 5,8 

69 59,3 21,3 12,8 b 0,9 b 51,8 b 8,2 7,6 8,2 6,4 

70 55,5 21,4 16,9 b 1,3 a 47,0 b 7,0 9,7 8,1 6,7 

71 61,0 21,9 18,0 a 1,0 b 45,8 b 5,2 4,5 6,4 5,1 

72 66,4 21,7 16,7 b 1,5 a 61,8 a 6,3 5,3 8,4 6,5 

73 63,5 22,2 13,3 b 1,0 b 50,5 b 6,1 4,7 7,6 7,8 

74 55,2 21,9 17,2 b 1,4 a 55,0 a 8,4 7,4 7,7 6,0 

75 54,9 21,9 19,8 a 1,5 a 53,0 b 5,5 5,0 9,0 6,5 

76 54,8 21,4 17,8 a 1,0 b 42,0 b 5,2 4,3 9,2 6,5 

77 53,2 21,5 11,7 b 0,9 b 36,0 b 8,4 7,4 7,7 6,0 

78 55,9 21,6 21,5 a 1,0 b 51,3 b 6,1 5,5 9,9 7,2 

79 60,7 21,5 16,8 b 1,3 a 54,0 a 7,3 6,7 8,4 6,7 

80 55,2 21,6 13,4 b 0,8 b 55,0 a 6,4 5,0 7,9 9,0 

81 61,6 21,5 15,8 b 1,0 b 46,3 b 6,9 9,4 7,3 6,5 

82 61,0 21,7 14,6 b 0,7 b 51,0 b 5,0 4,3 7,8 6,8 

83 62,6 21,5 17,6 a 1,7 a 52,0 b 6,4 5,2 8,5 6,8 

84 60,2 21,4 15,8 b 1,2 a 49,3 b 5,3 4,5 8,2 5,4 

85 66,6 21,1 21,8 a 1,5 a 53,8 a 5,1 4,0 10,8 5,8 

86 57,6 21,2 16,6 b 1,1 b 59,0 a 5,5 4,7 9,4 4,4 

87 109,5 21,7 19,5 a 1,1 b 53,5 a 5,5 5,0 9,4 5,9 

88 61,4 21,5 16,1 b 1,9 a 57,8 a 6,2 10,9 9,1 5,8 

89 58,4 21,2 16,3 b 0,8 b 54,0 a 4,7 3,6 8,1 5,6 

90 52,9 21,4 15,1 b 1,5 a 55,0 a 5,6 5,6 8,6 5,4 

91 54,1 21,0 17,8 a 0,9 b 60,8 a 7,0 6,0 10,7 5,3 

92 60,0 21,2 12,9 b 0,8 b 64,5 a 6,7 6,0 9,3 6,2 

93 59,1 21,3 15,1 b 1,4 a 63,0 a 6,8 4,5 10,1 6,2 

94 60,1 20,8 18,0 a 1,1 b 56,8 a 5,8 4,9 8,3 6,8 

95 57,0 21,0 13,2 b 0,9 b 49,8 b 8,7 5,2 10,2 5,5 

96 54,6 20,5 16,0 b 1,2 a 40,0 b 3,8 3,9 11,6 3,5 

97 62,3 20,9 12,1 b 1,1 b 64,3 a 7,8 6,3 10,1 6,9 

98 62,4 20,6 14,3 b 1,2 a 55,8 a 6,0 4,9 9,7 7,6 

99 49,2 20,5 19,2 a 0,9 b 57,5 a 5,4 5,5 10,2 7,4 

100 63,1 20,8 22,2 a 1,8 a 63,8 a 5,4 4,3 8,3 7,1 

101 58,6 20,7 14,2 b 1,2 a 61,3 a 5,1 4,1 8,8 6,7 

102 49,5 21,2 14,1 b 0,7 b 57,3 a 5,1 4,2 9,5 8,0 

103 58,6 21,2 13,2 b 0,7 b 62,3 a 7,1 6,4 9,2 7,2 

104 49,7 20,9 22,6 a 1,3 a 52,0 b 4,9 4,9 9,4 5,9 

105 52,1 21,2 12,5 b 0,6 b 42,0 b 5,7 6,5 9,5 6,8 

106 58,3 20,5 17,3 b 1,3 a 55,3 a 4,9 4,3 7,0 5,4 

107 53,6 21,2 10,6 b 1,1 b 61,5 a 5,5 4,4 9,3 5,4 

108 52,6 20,5 13,2 b 1,1 b 55,3 a 6,3 5,6 8,5 5,5 

109 54,8 20,3 14,9 b 0,8 b 52,5 b 5,1 8,6 8,7 6,2 

110 65,4 20,8 17,4 b 1,8 a 58,0 a 6,0 5,0 10,4 5,2 

111 61,0 21,0 13,6 b 1,4 a 55,3 a 6,0 4,9 9,0 5,6 

112 60,8 21,6 13,4 b 1,3 a 59,5 a 7,1 5,6 10,0 5,8 

113 51,1 20,6 16,4 b 0,9 b 62,3 a 4,9 4,7 10,4 5,2 

114 47,4 20,8 15,1 b 1,1 b 43,8 b 4,9 5,9 10,0 5,2 

115 48,2 21,4 19,4 a 1,3 a 45,8 b 5,6 6,1 9,9 4,9 

CV(%) 24,39 2,59 25,15 32,01 12,40 19,69 31,77 13,80 22,67 

 ¹Médias seguidas por letras distintas na coluna diferem entre si pelo teste Scott-Knott a 0,05 de 

significância. ²CT: clorofila total (índice SPAD); TF: temperatura foliar (ºC); NF: número de frutos (frutos 

planta-1); P: produtividade (kg planta-1); DP: distância da primeira penca ao solo (cm); DT: diâmetro 

transversal do fruto (cm); DL: diâmetro longitudinal do fruto (cm); I: distância entre internódios (cm); e 

TSS: teor de sólidos solúveis (ºBrix). 
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O teor de sólidos solúveis e o diâmetro longitudinal do fruto, bem como os teores 

de clorofila total das folhas foram estatisticamente iguais entre todos os genótipos, com 

valores médios de 6,12 (ºBrix); 5,4 (cm) e 58,2 (índice SPAD), respectivamente. Pelo 

teste Scott-Knott (p=0,05) foi possível identificar diferenças significativas apenas para as 

variáveis de número de frutos, produtividade e distância da primeira penca ao solo 

(Tabela 1). Pelo teste Scott-Knott não foi possível observar as diferenças de desempenho 

detectadas na ANOVA para as demais variáveis. Em relação ao ganho de seleção, apenas 

a variável teor de sólidos solúveis não apresentou estimativas positivas ou negativas, o 

que confere a não variabilidade genética da característica dentre os genótipos. 

 Considerando cada variável de efeito significativo pelo teste Scott-Knott (número 

de frutos, produtividade, distância da primeira penca ao solo), os genótipos de tomateiro 

do banco de germoplasma da UFU foram separados em dois grupos. De modo geral, os 

valores médios entre os grupos foram de 20,8 versus 14,3 para o número de frutos por 

planta (diferença de 31% entre grupos); 1,5 versus 0,9 quilos por planta (diferença de 

40% entre grupos); e 47,2 versus 58,6 centímetros de distância entre a primeira penca e o 

solo (diferença de 20% entre grupos). 

 A não detecção de diferenças significativas em algumas variáveis pelo teste pode 

ter ocorrido devido à elevada quantidade de dados avaliados, proporção da amplitude de 

diferenças entre tratamentos, bem como ao pequeno número de repetições. Vale enfatizar 

que, em programas de melhoramento, com um número elevado de tratamentos por vezes 

faz-se necessário a redução do número de repetições, seja em função da disponibilidade 

do número de sementes, tempo, espaço ou recursos para a condução de experimentos. 

Assim, a utilização de técnicas alternativas de seleção é essencial, principalmente em 

função de um experimento com elevado número de tratamentos. Nesse caso, os métodos 

de estimativa de ganho genético podem ser uma excelente ferramenta na seleção de 

genótipos superiores. 

 A seleção direta consiste na seleção de apenas um caráter de interesse, visando 

obter ganhos genéticos máximos para tal característica. Todavia, em detrimento da 

seleção direta ser apenas em um único caráter, há possibilidade de ganhos desfavoráveis 

em outras características de importância agronômica (Cruz 2012). Neste estudo, a seleção 
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direta promoveu os maiores ganhos individuais (Tabela 2), mas em geral, resultando em 

perdas de forma indireta para os demais caracteres.  

 

Tabela 2. Estimativas de ganhos de seleção (GS%) obtidos para os oito caracteres 

avaliados, pela seleção direta e indireta, para as 115 linhagens avançadas de tomateiro. 

Variáveis 
GS% 

CT¹ TF NF P DP DT DL I 

CT 11,41 -4,30 0,85 -1,56 -0,14 -3,90 -2,01 -2,87 

TF -6,89 82,77 -32,25 5,38 -17,74 24,06 -27,97 6,16 

NF -14,18 -7,19 95,04 -37,65 6,41 -9,73 7,41 0,63 

P -36,83 -17,35 -18,66 135,37 -44,26 13,54 -21,67 -40,68 

DP 42,73 -42,66 -24,31 -10,19 120,57 -50,45 13,52 71,28 

DT -9,44 38,45 -26,01 -8,28 1,05 93,58 -36,29 -2,92 

DL -16,11 -5,82 2,79 -15,75 -6,05 -5,76 48,55 -4,27 

I 23,62 -39,59 -6,47 50,94 -41,72 -21,97 -1,86 -46,12 

Total -5,69 4,31 -9,02 118,26 18,12 39,37 -20,32 -18,79 

¹CT: clorofila total (SPAD); TF: temperatura foliar (ºC); NF: número de frutos (frutos planta-1); P: 

produtividade (kg planta-1); DP: distância da primeira penca ao solo (cm); DT: diâmetro transversal do fruto 

(cm); DL: diâmetro longitudinal do fruto (cm) e I: distância entre internódios (cm). Valores em negrito 

correspondem ao ganho pela seleção direta. 
 

Nenhuma das seleções diretas propiciou estimativas de ganhos genéticos 

satisfatórias em todas as características avaliadas. A maior estimativa de ganho foi 

observada na produtividade (GS=135,37%) ao selecionar 9% dos genótipos avaliados. 

Porém, houve redução no número de frutos (GS=-37,65%) e no aumento do comprimento 

entre internódios (GS=50,94%).  

 O aumento do número de frutos e da produtividade são objetivos essenciais em 

um programa de melhoramento de tomateiro. O comprimento entre internódios também 

é relevante, podendo influenciar no aumento do número de pencas por planta (Finzi et al. 

2017). Desse modo, a seleção de genótipos superiores de tomateiro deve ser realizada 

com base em vários caracteres simultâneos, visando ganhos genéticos para o maior 

número possível de características (Vasconcelos et al. 2010, Rezende et al. 2014). O 

índice de seleção constitui-se numa excelente alternativa, permitindo a seleção simultânea 

com eficiência (Rosado et al. 2012, Cruz 2012). 
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 As estimativas de ganhos de seleção (GS%) obtidas para todas as variáveis 

(significativas e não significativas pela ANOVA) variaram dentre os índices de seleção 

(Tabela 3). De maneira geral, ao selecionar apenas 9% de genótipos superiores (dez 

linhagens avançadas) o GS variou de 0,30 a 1,57% para o teor de clorofila total; -0,10 a 

0,36% para a temperatura foliar; -6,83 a 6,31% para o número de frutos; -0,59 a 26,64% 

para a produtividade; 2,97 a 11,84% para a distância da primeira penca ao solo; 5,50 a 

9,41% para o diâmetro do fruto; -0,63 a 4,76% para o comprimento do fruto; e de -2,93 a 

2,46% para o comprimento de internódios, entre todos os índices de seleção (Tabela 3). 

 

Tabela 3. Estimativas de ganhos de seleção (GS%) obtidos para oito variáveis, entre 115 

linhagens avançadas de tomateiro obtidos pelo índice clássico proposto por Smith e Hazel 

(SH), índice da soma de “ranks” de Mulamba e Mock (MM), índice base de Willians 

(W), e índice da distância genótipo-ideótipo (DGI). 

Índice 
GS% 

Total 
CT¹ TF NF P DP DT DL I 

W 1,57 -0,10 1,96 14,53 7,00 5,20 0,08 0,72 30,96 

SH 0,30 0,00 -6,83 -0,59 11,84 4,72 0,67 2,46 12,57 

MM 0,35 0,36 6,31 26,64 2,97 5,5 -0,63 -2,93 38,57 

DGI 0,98 0,36 -0,78 14,70 4,21 9,41 4,76 -0,12 33,52 

¹CT: clorofila total (SPAD); TF: temperatura foliar (ºC); NF: número de frutos (frutos planta-1); P: 

produtividade (kg planta-1); DP: distância da primeira penca ao solo (cm); DT: diâmetro transversal do fruto 

(cm); DL: diâmetro longitudinal do fruto (cm) e I: distância entre internódios (cm).  

 

 Considerando as características desejáveis em um programa de melhoramento de 

tomateiro, as maiores estimativas para ganho de seleção foram observadas no índice MM, 

especialmente para o número de frutos (GS=6,31%) e produtividade (GS=26,64%). 

Ademais, houve estimativa de redução no comprimento entre internódios (-2,93%), 

característica favorável para o tomateiro (Finzi et al. 2017).  

 Corroborando com estes resultados, em outros trabalhos comparando-se 

diferentes índices, o índice MM apresentou resultados mais satisfatórios para as culturas 

da alfafa (Vasconcelos et al. 2010), açaí (Teixeira et al. 2012), maracujá (Rosado et al. 

2012), milho pipoca (Freitas et al. 2013), batata (Terres et al. 2015), e soja (Bizari et al. 

2017). Ao se considerar apenas a área abaixo da curva de progresso da doença da 

requeima do tomateiro (Phytophthora infestans) e características de qualidade de fruto 

(teor de sólidos solúveis e acidez titulável), Nick et al. (2013) também observaram maior 
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ganho total estimado pelo índice MM. No estudo de Leite et al. (2016), o índice W foi o 

mais adequado para linhagens avançadas de soja.  

 Os índices W e DGI, em geral, foram semelhantes entre si, proporcionando ganhos 

totais distribuídos entre todos os caracteres avaliados de 30,96 e 33,52%, 

respectivamente, versus 38,57% do índice MM. Por outro lado, o índice clássico proposto 

SH apresentou valores indesejáveis de ganho de seleção, considerando as principais 

variáveis avaliadas no tomateiro. Selecionando os dez melhores genótipos propostos pelo 

índice, o GS foi de -6,83, -0,59 e 2,46% para o número de frutos, produtividade e 

comprimento de internódios, respectivamente.  

 Uma vez determinados os índices que propiciam maiores estimativas de ganhos 

genéticos, é necessário selecionar os genótipos com potencial agronômico. De maneira 

geral, os maiores ganhos genéticos distribuídos de forma equilibrada entre todos os 

caracteres avaliados (especialmente em número de frutos, produtividade e redução de 

internódios) foram obtidos com os genótipos selecionados pelo índice MM, sendo estes: 

UFU-T36, UFU-T58, UFU-T35, UFU-T72, UFU-T38, UFU-T30, UFU-T33, UFU-T83, 

UFU-T62, UFU-T100 (Tabela 4). 

 

 

Tabela 4. Indicação dos dez genótipos superiores de tomateiro, selecionados pelo índice 

clássico proposto por Smith (1936) e Hazel (1943), índice da soma de “ranks” de 

Mulamba&Mock (1978), índice base de Willians (1962) e índice da distância genótipo-

ideótipo (DGI). 

Índices de seleção 

Willians 

(1962) 
 

Smith (1936) e Hazel 

(1943) 
 

Mulamba e Mock 

(1978) 
 

Distância genótipo-

ideótipo 

UFU-T26  UFU-T58  UFU-T36  UFU-T88 

UFU-T50  UFU-T43  UFU-T58  UFU-T58 

UFU-T87  UFU-T63  UFU-T35  UFU-T87 

UFU-T58  UFU-T97  UFU-T72  UFU-T79 

UFU-T100  UFU-T21  UFU-T38  UFU-T72 

UFU-T72  UFU-T92  UFU-T30  UFU-T36 

UFU-T30  UFU-T93  UFU-T33  UFU-T112 

UFU-T36  UFU-T29  UFU-T83  UFU-T63 

UFU-T97  UFU-T2  UFU-T62  UFU-T74 

UFU-T62  UFU-T26  UFU-T100  UFU-T50 

 

 A utilização do GS pode reduzir significativamente o tempo e recursos necessários 

para a seleção de genótipos potenciais em um programa de melhoramento (HEFFNER et 
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al. 2011). Assim, a utilização de índices de seleção torna-se uma estratégia essencial. Não 

houve coerência entre os diferentes índices de seleção e sugere-se que o índice MM seja 

o mais adequado para a cultura do tomateiro. 

 

 

5.CONCLUSÕES 

 

 

O índice de seleção proposto por Mulamba e Mock (1978) foi o mais adequado 

para as 116 linhagens de tomateiro avaliadas. O índice indicou a seleção das linhagens: 

UFU-T36, UFU-T58, UFU-T35, UFU-T72, UFU-T38, UFU-T30, UFU-T33, UFU-T83, 

UFU-T62, UFU-T100. 
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