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RESUMO 

 

As hortaliças, em especial o tomate (Solanum lycopersicum L.), têm se tornado cada vez mais 

presentes na dieta populacional, o que tem aumentado a demanda por esses produtos no 

mercado. O tomate assim, é considerado uma das hortaliças mais importantes, pois além do seu 

consumo in natura, também é muito utilizado na indústria de processamento. Existem diversos 

tipos de tomates, com diferentes cores, tamanhos e formatos. Além do valor econômico, o 

agronegócio do tomate gera renda e empregos diretos e indiretos. Com isto, o uso de genes de 

nanismo tem sido bastante empregado pelos melhoristas com o objetivo de melhorar o 

desempenho da cultura. Estudos têm mostrado resultados significativos para produtividade e 

quantidade de sólidos solúveis a partir do cruzamento entre linhagens de porte anão e normal. 

E o uso das redes neurais artificiais para análises da dissimilaridade genética em tomateiros 

anões tem sido bastante empregada. Com base no exposto, o objetivo deste trabalho foi avaliar 

o potencial agronômico dos híbridos de tomateiros provenientes de parentais masculinos de 

porte anão através do uso de análises multivariadas e redes neurais. O experimento foi realizado 

em casa de vegetação na Estação Experimental de Hortaliças da UFU e no Laboratório de 

Recursos Genéticos. Foram utilizados genótipos provenientes do cruzamento entre linhagens 

anãs e pré-comerciais. Estimou-se os coeficientes de correlação fenotípica e genotípica entre as 

características teor de acilaçúcares, formato de fruto, espessura da polpa, número de lóculos, 

produtividade, peso médio de fruto e número de frutos por planta. Para análises de 

dissimilaridade, o dendrograma obtido pelo método UPGMA. O método de Redes Neurais  foi 

utilizado para classificar os tratamentos em função do número de neurônios, representar os 

neurônios e a magnitude de influência das variáveis e apresentar as distâncias dos vizinhos mais 

próximos e clusterização dos neurônios. E diante dos métodos, foi possível observar que os 

híbridos provenientes de parentais masculinos anões apresentaram aumento na produtividade 

quando comparados com os parentais, e observou-se que o teor de acilaçúcar está relacionado 

ao formato alongado dos frutos. Para outras características produtivas, a herança genética foi 

atribuída às parentais femininas. Por fim, as análises de redes neurais indicaram que os híbridos 

são similares entre si, e que as características agronômicas foram herdadas das parentais 

femininas, enquanto o teor de acilaçúcar e o formato dos frutos foram derivados dos parentais 

masculinos. 

 

Palavras-chave: Solanum lycopersicum.; melhoramento genético; fenótipo anão; heterose. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

Ao longo das últimas décadas, as hortaliças têm se tornado cada vez mais presentes na 

dieta populacional, e, como resultado, a demanda por uma variedade constante desses produtos 

tem aumentado no mercado. A FAOSTAT (2020) afirma que o tomateiro (Solanum 

lycopersicum L.) trata-se de uma cultura economicamente relevante no setor agrícola mundial, 

sendo a segunda hortaliça de maior importância em termos de produção e área cultivada. 

Assim, o tomate é considerado uma das espécies olerícolas mais importantes, pois além 

de seu uso in natura também pode ser utilizado no processamento industrial. O processamento 

do tomate e a comercialização podem ocorrer de diversas formas, como extrato, polpa, molho 

e tomate pelado (Seus, 2015). Os diversos tipos de tomates podem ser encontrados em todo o 

mundo, variando desde os tradicionais com casca vermelha até os com tons esverdeados e 

arroxeados. Além disso, o formato e o tamanho do fruto também podem variar.  

Ademais, além do valor econômico da produção, o cultivo do tomateiro gera renda e 

empregos diretos e indiretos para milhares de trabalhadores no campo e nas cidades, 

posicionando o tomate como uma das lavouras de maior importância social no Brasil (Alves et 

al., 2009; Rocha, 2011).  

Desta forma, genes de nanismo são utilizados por fitomelhoristas com o intuito de 

melhorar o desempenho de uma cultura em um determinado sistema de cultivo (Seus, 2015). 

Estudos realizados por Finzi et al. (2017) apresentaram resultados significativos para 

produtividade e quantidade de sólidos solúveis a partir da obtenção de híbridos de minitomate 

provenientes do cruzamento entre duas linhagens (♂ porte anão vs ♀ porte normal). Com isto, 

o uso de genes responsáveis pelo fenótipo anão, tem sido um método bastante empregado nos 

programas de melhoramento genético, a fim de tornar as plantas mais eretas, proporcionando 

um crescimento mais compacto às plantas e assim, resultando em um maior número de pencas 

por planta. 

Dado isto, a caracterização e análise da dissimilaridade genética entre as populações são 

essenciais para distinguir genótipos mais divergentes e promissores (Maciel et al., 2018). O uso 

do dendrograma para a formação de agrupamentos com base nas mudanças significativas das 

variáveis através da correlação entre os caracteres avaliados, trata-se de um método amplamente 

utilizado dentro dos programas de melhoramento, pois permite que apenas progênies similares 
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componha cada agrupamento. Porém, o uso de novas técnicas vem sendo bastante promissor 

para o melhoramento genético do tomateiro. Oliveira (2023), cita que as redes neurais artificiais 

(RNAs) têm sido bastante utilizadas para obtenção de mapas auto-organizados (SOMs), sendo 

uma alternativa no estudo da dissimilaridade genética em tomateiro anão do tipo saladete. 

O objetivo do trabalho foi utilizar análise multivariada e técnicas de redes neurais 

artificiais para caracterização de germoplasma de tomateiro híbrido proveniente de parental 

masculino anão. 

 

2. REFERENCIAL TEÓRICO 

 

2.1. ASPECTOS GERAIS 

 

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

Solanaceae, originária da América do Sul, mais precisamente na Cordilheira dos Andes, entre 

o Equador e o Chile, tendo este como seu principal centro de diversidade, mas o México 

também é considerado como outro possível centro de diversidade (Clemente e Boiteux, 2012). 

Apresenta haste flexível sendo incapaz de suportar o peso dos frutos para manter-se na posição 

ereta, no entanto, existem tomateiros de fenótipo anão que possibilitam a permanência da planta 

ereta por mais tempo (Seus, 2015). As flores são hermafroditas, com corola e estames de 

coloração amarela e tamanho reduzido. O conjunto de estames forma um cone, dentro do qual 

estão localizados os carpelos. O pólen é liberado por meio de fendas nas anteras, localizadas no 

interior do cone. As flores estão alocadas em inflorescências, que podem ser do tipo racemo ou 

cimeira (Nick; Silva, 2016). 

É um fruto largamente produzido em mais de 175 países no mundo, sendo que em 2022, 

a produção mundial de tomate foi de 186,107 milhões de toneladas, enquanto a produção 

brasileira de tomate foi de aproximadamente 3,81 milhões de toneladas (FAO, 2022).  

Na América, a Califórnia é um estado que se destaca pela alta produtividade (104 ton 

ha-1) além do alto teor de sólidos solúveis totais (SST) (5,3º Brix), fator de fundamental 

importância para o rendimento do tomate na indústria. O aumento de um grau Brix na matéria 

prima há um incremento de 20% no rendimento industrial, portanto, fazendo da Califórnia uma 
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forte concorrente da produção de pasta de tomate. O Chile também se destaca pela alta 

produtividade (97 ton ha-1) e alto teor de SST (5,0º Brix). O Brasil possui produtividade 

comparável aos grandes produtores de tomate para processamento (80 ton ha-1), no entanto, o 

teor de SST do tomate brasileiro é de 4,5º Brix, abaixo de países como China (4,7º Brix), Itália 

e Espanha (4,8º Brix) (Rangel, 2011). 

 

2.2. MELHORAMENTO GENÉTICO DO TOMATEIRO 

 

Sabe-se que, a manifestação fenotípica de qualquer gene do tomateiro pode ser afetada 

pela ação de outros genes e pela interação com o ambiente. Muitos genes que governam 

características de herança simples têm sido utilizados no melhoramento e uma grande maioria 

deles foi incorporada, explorando de maneira muito eficiente a biodiversidade disponível (De 

Cássia Pereira-Carvalho, 2014).  

Apesar da grande popularidade da cultura, o tomateiro cultivado em campo é 

considerado de alto risco financeiro. Pois apresenta elevado custo de produção, associado à alta 

suscetibilidade a estresses bióticos e abióticos (Deleo et al., 2016). Machado et al. (2023), 

afirma que diante disto, a busca por maiores produtividades tem sido meta essencial em 

programas de melhoramento. 

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). Porém, Piotto e Peres (2012), obtiveram plantas com 

hábito de crescimento determinado através de uma mutação espontânea deste gene (homozigose 

recessiva do alelo sp). Além do mais, 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 conferiu formato oval aos frutos, favorecendo a colheita e processamento destes frutos 

pela colhedora.  

Contudo, a disponibilização dos recursos genéticos para os melhoristas passa, 

necessariamente, pela caracterização e avaliação agronômica, fitopatológica e entomológica 

dos acessos registrados nos bancos de germoplasma (Valois et al., 1998). Assim, os programas 

de melhoramento de tomateiro buscam atualmente o desenvolvimento de híbridos, que 
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acumulem alta produtividade e ampla resistência a pragas e doenças além de maior tolerância 

a fatores abióticos (Gruber, 2017; Lucini et al., 2015). 

 

2.3. TOMATEIRO ANÃO 

 

O fenótipo anão geralmente é expresso devido à insensibilidade ou a deficiências na 

síntese de hormonônios endógenos, como as giberelinas e os brassinosteróides (Bishop et al., 

1996). Em tomateiros são conhecidos pelo menos 19 genes que determinam o fenótipo anão. 

Esses genes, caracterizam-se principalmente pelo encurtamento do entrenó, mas também 

podem alterar caracteres morfológicos da planta, como variações no número de ramificações e 

coloração, tamanho e rugosidade das folhas (TGRC, 2015).  

Com relação ao desenvolvimento vegetativo e hábito de crescimento, o gene d (Dwarf), 

que condiciona plantas de crescimento do tipo anão, pode assumir grande importância no 

desenvolvimento de cultivares modernas de tomateiro. Pesquisadores têm utilizado cultivares 

miniatura, porém de frutos redondos, denominada Mini-Tom (MT), como modelo genético para 

estudos básicos, genéticos e fisiológicos (Wang et al., 2005; Watanabe et al., 2007; Silva et al., 

2011; Monteiro et al., 2012; Pérez; Ahmed, Cabezas, 2013).  

Farias et al. (2024), afirma que quando se trata da herança do porte anão, uma 

característica estudada na linhagem UFU MC TOM 1 (genitor doador dos híbridos obtidos), os 

pesquisadores descobriram que ela segue um padrão monogênico recessivo. O que significa 

que a característica de porte anão é determinada por um único gene, e esse gene precisa ser 

herdado de ambos os pais para que o porte anão seja expresso. Essa herança recessiva permite 

a obtenção de híbridos de porte normal, caso um dos pais doe o gene de porte normal. 

Diante disto então, 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). Dado que a redução do 

internódio em tomateiro, promove o aumento do número de pencas, elevando, portanto, a 

produtividade. Pesquisas recentes comprovaram que é possível a obtenção de híbridos de 

tomateiro com internódio curto via melhoramento genético a partir da utilização de um parental 

masculino de porte anão (Finzi et al., 2020; Pereira et al., 2024). 
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2.4. POTENCIAL HÍBRIDO E HETEROSE 

 

A literatura registra que o tomateiro apresenta uma grande expressão de heterose (vigor 

de híbrido) para algumas características tais como: índice de colheita (produção de 

frutos/biomassa total), número de sementes por planta, número de frutos, precocidade e 

produção total (Semel et al., 2006). 

A heterose, ou vigor híbrido, refere-se à superioridade de desempenho do híbrido em 

relação a seus parentais, sendo que, quanto mais contrastantes são os parentais, maior o 

potencial heterótico proporcionado ao híbrido. Nesse sentido, híbridos obtidos de parentais 

contrastantes quanto ao hábito de crescimento (determinado versus indeterminado) têm 

demonstrado incrementos em produtividade no tomateiro (Nizio et al., 2008; Andrade et al., 

2014). 

Assim como fitomelhoristas têm explorado o potencial heterótico proporcionado por 

parentais contrastantes quanto ao hábito de crescimento em tomateiro, uma estratégia 

interessante seria a hibridação de linhagens homozigotas anãs com linhagens normais 

(determinado, semideterminado e indeterminado), especialmente, devido à divergência entre 

esses parentais (anão versus normal) (Maciel et al., 2015). 

 

2.5. CARACTERIZAÇÃO DE BANCOS DE GERMOPLASMA: ANÁLISE 

MULTIVARIADA E REDES NEURAIS ARTIFICIAIS 

 

Técnicas multivariadas são análises biométricas utilizadas para estimar medidas de 

dissimilaridade, para obter gráficos de dispersão que possibilitam a avaliação da diversidade 

genética, estabelecer grupos de indivíduos com mesmo padrão de similaridade e identificar 

quais características mais contribuem para a diversidade genética dos materiais (Cruz, 2006). 

Com isto, 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).  
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Os métodos de análise multivariada podem ser divididos em dois grupos principais. 

Sendo o primeiro grupo, consistido 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, análises de variância, covariância e regressão 

multivariada (Mingoti, 2007). Se tratando das análises de agrupamentos, faz-se o uso do 

dendrograma, um método hierárquico, para a formação de agrupamentos que se baseiam numa 

distância. Sendo dos métodos existentes, um dos mais frequentemente utilizados.  

No entanto, para facilitar a seleção dos genótipos no melhoramento genético o uso de 

técnicas com algoritmos vem sendo bastante utilizadas e uma delas, são as Redes Neurais 

Artificiais (RNA’s). Haykin (2008), apresenta que esta é uma metodologia que visa utilizar a 

inteligência computacional e o processamento dos dados de forma a simular o cérebro humano, 

o qual acumula conhecimento experimental e o torna disponível para uso de classificações, 

reconhecimento de padrões e estabelecimento de agrupamentos. 

Uma das classes de RNA’s são os Mapas Auto-Organizáveis de Kohonen, o qual 

possibilita detectar dissimilaridades e reconhecer padrões, para assim, processar os 

agrupamentos e organizar os dados (CRUZ, 2018). Desta maneira, o uso das RNA’s possuí 

vantagens quando comparada aos métodos convencionais, pois usam métodos não paramétricos 

e conseguem analisar dados desbalanceados com erros experimentais e falhas de pressuposições 

(CRUZ, 2018; NASCIMENTO, 2013). 

 

3. MATERIAL E MÉTODOS 

 

O experimento foi conduzido no período de março a agosto de 2023, na Estação 

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

Carmelo, Minas Gerais (18°42’43,19” S, 47°29'55,8” W e altitude de 873 m) e no Laboratório 

de Recursos Genéticos (LAGEN) da UFU, campus Monte Carmelo. O cultivo das plantas foi 

realizado em casa de vegetação do tipo arco (7 x 21 m), com pé direito de 4 metros, revestida 
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por uma película de polietileno transparente de 150 micra, contendo aditivos contra raios 

ultravioletas e com cortinas laterais de tela branca para prevenção contra afídeos.  

Inicialmente foi realizado uma hibridação utilizando genótipos que compõem o banco 

de germoplasma do Programa de Melhoramento Genético do Tomateiro da UFU, campus 

Monte Carmelo, e são provenientes do cruzamento entre uma linhagem anã versus uma 

linhagem pré-comercial do tipo saladete. As linhagens utilizadas como parentais feminino ♀, 

são linhagens de porte normal (gene dwarfDD), que apresentam boas características 

agronômicas e frutos do tipo Saladete (genitor recorrente). E como parental masculino ♂, foram 

utilizados os genitores doadores de porte anão e ricos em acilaçúcares nos folíolos. Sendo os 

híbridos: Híbrido T1 (UFU-T12r1#2/SD x UFU-10-4-5-1-2); Híbrido T2 (Rio Grande x UFU-

10-4-5-6-2); Híbrido T3 (Rio Grande x UFU-10-4-5-1-2); Híbrido T4 (UFU-T12r1#2/SD x 

UFU-10-4-5-6-2). 

De posse das sementes F1, foi realizado a semeadura no dia 3 de março de 2023, em 

bandejas de poliestireno de 200 células e preenchidas com substrato comercial à base de fibra 

de coco. Após 21 dias da semeadura foi realizado o transplantio das mudas para a casa de 

vegetação. O delineamento utilizado para a disposição do experimento foi em blocos 

casualizados e contou com três repetições. As parcelas experimentais foram compostas por sete 

plantas cada, totalizando 189 plantas. O espaçamento entre plantas adotado foi de 0,25 m. 

Foram avaliadas cinco linhagens arranjadas em nove tratamentos, sendo as linhagens: UFU-

T12r1#2/SD (Mãe 1); Rio Grande (Mãe 2); UFU-10-4-5-1-2 (Pai 3); UFU-10-4-5-6-2 (Pai 4); 

Santa Clara. E os respectivos tratamentos: T1 (Mãe 1 x Pai 3); T2 (Mãe 2 x Pai 4); T3 (Mãe 2 

x Pai 3); T4 (Mãe 1 x Pai 4); T5 (autofecundação planta 2 – Pai 3); T6 (autofecundação planta 

2 – Pai 4); T7 (autofecundação Mãe 2); T8 (autofecundação Mãe 1); T9 (Santa Clara). Ao longo 

do ciclo da cultura, todos os tratos culturais foram realizados conforme o recomendado para o 

cultivo do tomateiro em casa de vegetação (Alvarenga et al., 2013). 

Foram realizadas sete colheitas no total, sendo organizadas semanalmente a partir do 

mês de junho. As variáveis respostas, sendo estas as características dos frutos, foram analisadas 

em cada colheita e ao final, foram calculadas as médias dos valores obtidos. As avaliações 

foram realizadas com base em: diâmetro transversal e diâmetro longitudinal (cm) (FF), 

espessura de polpa (cm) (EP), nº de lóculos (NL) e teor de acilaçúcares (nmol cm-² de área 

foliar) (ACIL).  
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Em um trabalho similar realizado por Peres (2019), ficou esclarecido que o diâmetro 

transversal do fruto (cm) é a distância entre o pedúnculo e a região estilar, medido com uma 

régua graduada em milímetros após o corte vertical do fruto. Enquanto, o diâmetro transversal 

é também definido como a distância horizontal entre as extremidades do fruto, sendo essa 

medida realizada na região central, igualmente com uma régua graduada em milímetros, após 

o corte vertical. O índice de formato do fruto é calculado pela razão entre o diâmetro transversal 

e o diâmetro longitudinal. A espessura da polpa (cm) é medida a partir da superfície externa do 

fruto até o início do lóculo, sendo também avaliada na região central com uma régua graduada 

em milímetros. O número de lóculos é contado após um corte horizontal nos frutos, permitindo 

uma observação clara dessa característica.  

Por fim, o teor de acilaçúcares (nmols/cm² de área foliar) foi avaliado aos 62 dias após 

a semeadura (DAS), com base em uma amostra de 4,2 cm² composta por oito discos foliares de 

cada planta da parcela. Os discos foram coletados dos folíolos do terço superior das plantas e 

armazenados em tubos de ensaio. A extração e quantificação do aleloquímico acilaçúcar foram 

realizadas de acordo com o método estabelecido por Resende et al. (2002) e adaptado por 

Maciel e Silva (2014). 

 

3.1. ANÁLISE ESTATÍSTICA 

 

O processo de intepretação foi iniciado com uma análise de correlação dos caracteres, 

pois é fundamental compreender a influência de cada característica sobre as outras. O estudo 

das correlações entre as variáveis analisadas foi submetido a 5% de significância com base no 

coeficiente de correlação de Pearson. 

A análise multivariada foi realizada no software R, utilizando o método hierárquico 

Unweighted Pair Group Method using Arithmetic averages (UPGMA) e representada a partir 

de um mapa de calor. Dos métodos de agrupamento, os métodos hierárquicos de ligações 

médias (UPGMA) e o otimizado são os mais utilizados. Pois o método hierárquico permite uma 

visão bidimensional da similaridade, calculando a soma de quadrado entre dois agrupamentos 

gerando um dendrograma. Além disso, baseiam-se na participação dos genótipos em subgrupos 

não vazios mutualmente exclusivos (Cruz; Regazzi; Caneiro, 2014). 
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Por meio da inteligência computacional realizou-se a análise discriminante e o Mapa 

Auto-Organizável de Kohonen (SOM) utilizando as Redes Neurais Artificiais (RNA’s). A 

arquitetura da SOM é do tipo feedforward com uma camada de entrada e uma de saída, 

denominada mapa topológico sendo dividido em três etapas (Cruz; Nascimento, 2018). Para a 

definição do mapa topológico e estabelecimento dos pesos aleatórios, foram testados diferentes 

arranjos de neurônios – 2x2, 3x3, 1x2 e 2x3 – sendo escolhido para a formação da SOM três 

neurônios em três dimensões (3x3). Para o processo de aprendizagem foram utilizadas 1000 

interações, com raio igual a um e topologia hexagonal. Após a obtenção dos tratamentos em 

cada neurônio e sua distância dos neurônios vizinhos, eles foram agrupados hierarquicamente 

pelo método UPGMA. 

A Figura 1, esquematiza o formato da RNA utilizada no trabalho, apresentando um 

esquema de rede com uma única camada de rede neural. As variáveis Zm são funções de somas 

ponderadas das variáveis de entrada Xi, ou também dizendo, Zm = γ (α0m + α𝑚
𝑇  X), m = 1, 2, ..., 

M, e as saídas, Yk, são modeladas como funções destas combinações. Com isto, Tk = ß0k + ß𝑚
𝑇  

Z, k = 1, 2, ..., K, Yk = fk (X) = = gk (T), k = 1, 2, ..., K, em que Z = (Z1, Z2, ..., ZM) e T = (T1, 

T2, ..., Tk). A função de ativação, sigmoide, γ (υ), é dada por: γ (υ), = 1 / (1 + e-v) (Teodoro et 

al., 2015). 

 

Figura 1. Esquema da única camada oculta da rede neural. 
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A função de saída, gk (T), propicia uma transformação final do vetor de saídas T. 

Em estudos de regressão, a função gk (T) é definida como a identidade, ou seja, gk (T) = T. 

Porém, quando a rede é utilizada para classificação, tem-se: gk (T) = e Tk / ∑ 𝑒𝑘
1=1

T1 (Haykin, 

2009). 

As análises foram realizadas utilizando o software GENES, integrado aos pacotes de 

software Matlab e R. O pacote Kohonen foi utilizado para gerar o SOM no software R. 

 

4. RESULTADOS E DISCUSSÕES 

 

Para otimização do melhoramento é importante avaliar vários caracteres ao mesmo 

tempo, para maximizar o tempo e recursos. Conhecer a relação entre os caracteres avaliados é 

um meio de selecionar uma entre várias características, principalmente, se esta for de difícil 

avaliação ou baixa herdabilidade (Azevedo et al., 2016). Nogueira e Souza (2011; 2013), 

retratam em seus estudos que quando duas características apresentam uma correlação positiva, 

é possível obter benefícios em uma delas por meio da seleção indireta da outra. As correlações 

são expressas por coeficientes adimensionais que variam de 1 a -1. Um valor próximo a zero 

indica a ausência de uma relação linear entre as duas variáveis, mas não significa que não haja 

correlação. Ademais, valores negativos sugerem que as características estão inversamente 

correlacionadas, enquanto valores positivos indicam que elas se correlacionam de forma direta. 

E coeficientes próximos aos extremos de 1 ou -1, indicam uma forte associação entre as 

características. 

A partir das variáveis analisadas, as estimativas de correlações genotípicas obtidas 

variaram entre -1 e 1, conforme apresenta a Figura 2.  
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Figura 2. Gráfico de correlação para as características relacionadas à ACIL: teor de acilaçúcares, nmol cm-² de 

área foliar; FF: formato de fruto, EP: espessura da polpa, cm; NL: número de lóculos; PROD: produtividade, 

toneladas por hectare; PMF: peso médio de fruto, gramas e NFP: número de frutos por planta. Correlações positivas 

são exibidas em tons de azul e correlação negativas expressas em tons de vermelho à 5% pelo coeficiente de 

correlação de Pearson. 

 

Foi encontrado maior estimativa de correlação genotípica positiva entre o caractere 

espessura de polpa (EP) para os caracteres de produtividade (PROD), peso médio de frutos 

(PMF) e número de frutos por planta (NFP), sendo estas estimativas superiores a 0,600. Desta 

forma, podemos inferir que frutos com maiores espessuras de polpas (cm) (EP) interferem na 

quantidade de frutos por planta produzidos (NFP) e no peso médio destes frutos (PMF), o que 

é um indicador crucial da qualidade e da viabilidade comercial do fruto do tomate, além de 

aumentar a produtividade final das plantas (PROD). 

Foram encontradas altas estimativas entre a característica teor de acilaçúcares (ACIL) 

para o formato de frutos (FF) e o número de lóculos (NL). Em relação ao formato do fruto, o 

tomate é classificado em dois grupos: oblongo, quando o diâmetro longitudinal é maior que o 

transversal e redondo, quando o diâmetro longitudinal é menor ou igual ao transversal (Brasil, 

1995; Brasil, 2002). Desta forma então, esta correlação pode estar associada ao formato 
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alongado de fruto. Dado que todos os genitores, sendo doador ou recorrente, pertencem aos 

segmentos de minitomate e saladete, e manifestam frutos alongados, característica recessiva de 

herança monogênica (Maciel, Silva, 2008).  

E de maneira inversamente correlacionada, temos que a característica teor de 

acilaçúcares (ACIL) não apresenta relação direta com a espessura de polpa (EP), peso médio 

de frutos (PMF), número de frutos por planta (NFP), bem como com a produtividade das plantas 

(PROD). Além disso, há uma correlação negativa baixa para os caracteres formato de fruto 

(FF), espessura de polpa (EP), número de lóculos (NL) e produtividade (PROD).  

Foi encontrado uma única correlação zero entre os caracteres analisados, sendo eles, o 

número de lóculos (NL) e o número de frutos por planta (NFP). Azevedo (2016), apresenta que 

estimativas de correlação genética próximas de zero são indicativas da independência entre as 

características e, portanto, a seleção para uma característica não afeta o desempenho das demais. 

A dissimilaridade refere-se a variedade entre as espécies e os indivíduos, resultante da 

expressão genética, concomitantemente as variações ambientais. Nos programas de 

melhoramento é importante que haja divergência genética entre os genitores. A mensuração 

dessa dissimilaridade é realizada através de parâmetros que proporcionam ao melhorista antever 

combinações superiores e com maior efeito heterótico (Ramalho et al., 2012).  

As validações dos agrupamentos gerados no dendrograma UPGMA a seguir, foram 

determinadas pelo coeficiente de correlação cofenético (CCC), sendo acima de 70% (Figura 3). 

A intensidade das cores significa uma maior influência da variável sob tratamento em questão. 
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Figura 3. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre as testemunhas, parentais e híbridos de 

tomateiro, obtido pelo método UPGMA. ACIL: teor de acilaçúcares, nmol cm-² de área foliar; FF: formato de fruto, 

EP: espessura da polpa, cm; NL: número de lóculos; PROD: produtividade, toneladas por hectare; PMF: peso 

médio de fruto, gramas e NFP: número de frutos por planta. PF: parental feminino; PM: Parental masculino. 

Valores de contribuição relativa em porcentagem: ACIL: 7.62%; FF: 3.50%; EP: 28.40%; NL: 7.21%; PROD: 

0.00%; PMF: 16.24%; NFP: 37.03%. 

 

Como observado no mapa de calor apresentado na Figura 3, pode-se afirmar que existe 

uma similaridade genética entre os híbridos, bem como a influência de cada caractere sobre 

eles.  

Quando examinamos as variáveis isoladamente, constatamos que, o NFP, apresentou 

maior influência sobre os híbridos 2 e 4 em comparação aos híbridos 1 e 3. No que diz respeito 

à produtividade, o híbrido 4 apresentou desempenhos superiores a todos os demais. Quanto ao 

formato do fruto, os híbridos 2, 3 e 4 mostraram-se mais semelhantes aos parentais masculinos 

anão (PM 1 e 2). O PMF apresentou influência similar para o Híbrido 1 e a cultivar Santa Clara. 

Por outro lado, ao considerar a linha de corte do dendrograma pelo método hierárquico 

UPGMA, onde nota-se a maior mudança abrupta no dendrograma, observamos a formação de 

três grupos de dissimilaridade genética. Sendo o grupo I, composto pelos híbridos 1, 2, 3 e 4, e 
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a parental feminina UFU-T1212SD; o grupo II composto pelas cultivares Rio Grande e Santa 

Clara e o grupo III, composto pelos parentais masculinos anão UFU-1045622 e UFU-1045122. 

O que indica que a maioria das características genéticas dos híbridos são similares à do parental 

feminino UFU-T1212SD. Porém, na representação de dissimilaridade, este resultado é 

esperado. Visto que, para caracteres agronômicos, os parentais masculinos utilizados são 

linhagens contrastantes das parentais femininas. 

Ao observar a contribuição relativa de cada caractere nas barras de coloração verde, 

pode-se notar que o NFP foi a variável que mais influenciou a dissimilaridade genética dos 

indivíduos analisados, seguido pela espessura de polpa (EP). Contribuindo em porcentagem 

com 37,03% e 28,40%, respectivamente. E a variável que menos contribuiu para a 

dissimilaridade genética foi a produtividade final dos frutos (PROD), com 0,00%.  

Desta maneira, para mensurar a dissimilaridade genética deste banco de germoplasma, 

se faz necessário observar as três variáveis que mais contribuíram relativamente, sendo o NFP, 

a EP e o PMF. Enquanto as demais variáveis, obtiveram baixa ou nenhuma influência sobre a 

dissimilaridade dos indivíduos. Assim, pode-se afirmar que o estudo do comportamento dos 

genótipos nos ambientes é de vital importância, pois afeta diretamente a manifestação 

fenotípica dos genótipos, através da interação genótipos x ambientes (GxA) (Cruz; Regazzi, 

Carneiro, 2014).  

Portanto, para suprir as limitações encontradas no método convencional, o uso da 

inteligência computacional é uma opção, pois trata-se de um método que apresenta desempenho 

superior (BRAGA et al., 2000). Haykin (2009) e Nascimento et al. (2013), apresentaram em 

seus trabalhos, que as redes neurais artificiais se assemelham a uma rede de neurônios 

biológicos que processam muitos dados, sendo capazes de reconhecer padrões com habilidade 

de autoaprendizagem, simulando dados em um treinamento e uma validação da rede neural 

artificial (RNA), permitindo a estimativa de uma ampla gama de genótipos com base nas classes 

predefinidas. 

Pelo método de análise de agrupamento utilizando as RNA’s, formaram-se dois grupos 

há mais do que o agrupamento pelo método UPGMA (Figura 4). Sendo possível assim, 

confirmar a superioridade na formação dos grupos em relação ao método convencional. Na 

Figura 4, pode-se então observar as variáveis e sua magnitude de influência na ativação de cada 

neurônio da SOM. 
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Figura 4. (A): Classificação dos tratamentos em função do número de neurônios. (B): Representação dos 

neurônios e a magnitude de influência das variáveis. (C): Distâncias dos vizinhos mais próximos e clusterização 

dos neurônios com base no método UPGMA em função das distâncias. ACIL: teor de acilaçúcares, nmol cm-² de 

área foliar; FF: formato de fruto, EP: espessura da polpa, cm; NL: número de lóculos; PROD: produtividade, 

toneladas por hectare; PMF: peso médio de fruto, gramas e NFP: número de frutos por planta. I, II, III, IV e V: 

clusters obtidos após o agrupamento dos tratamentos. PM: Parental masculino; PF: Parental feminino; 1: Híbrido 

1 (PF x PM 1); 2: Híbrido 2 (cv. Rio Grande x PM 2); 3: Híbrido 3 (Rio Grande x PM 1); 4: Híbrido 4 (PF x PM 

2); 5: Parental masculino 1 (UFU-1045122); 6: Parental masculino 2 (UFU-1045622); 7: cv. Rio Grande; 8: 

Parental feminino (UFU-T1212SD); 9: cv. Santa Clara. 

 

O Mapa Auto-Organizáveis de Kohonen (SOM) ao utilizar as RNA’s consegue detectar 

padrões e organizá-los pelo aprendizado competitivo, que simula as conexões de neurônios e 

córtex cerebral por proximidades (BRAGA, 2011. CRUZ; NASCIMENTO, 2018). 

Assim, ao analisar a Figura 4A, podemos concluir que cada neurônio foi responsável 

pela formação de um grupo diferente. Os híbridos 2, 3 e 4 possuem uma maior semelhança 

quando avaliados em relação ao número de neurônios, sendo estes agrupados em um mesmo 

grupo, o neurônio I. Os demais tratamentos, estão agrupados de maneira isolada em cada 

neurônio. Pode-se notar que apenas dois neurônios, o II e o VI, não agruparam nenhum 

tratamento, sendo representados pela coloração cinza. Desta forma, temos: neurônio III agrupou 

o tratamento 5, o neurônio IV agrupou o tratamento 7, o neurônio V agrupou o tratamento 8, o 

neurônio VII agrupou o tratamento 9, o neurônio VIII agrupou o tratamento 1 e o neurônio IX 

agrupou o tratamento 6. 

A representação 4B, apresenta a influência de cada caractere em cada neurônio de 

agrupamento. Sendo possível notar que os híbridos agrupados no neurônio I, apresentaram uma 

maior influência do número de frutos por planta (NFP) e da espessura de polpa (EP) quando 

comparados com as demais variáveis. Para o teor de ACIL, o maior índice foi exibido pelo 

neurônio IX agrupando o parental masculino anão 2 (UFU-1045622). É possível notar também, 

que os caracteres que apresentaram menores influências em cada neurônio, foram o PMF e o 

NFP. Observa-se que os neurônios III e IX, agrupando os tratamentos 5 e 6, respectivamente, 
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sofreram influencia apenas dos caracteres NL, ACIL e FF, confirmando os resultados 

encontrados no dendrograma acima (Figura 3).  

A representação 4C, evidencia que houve a formação de cinco grupos em função das 

distâncias dos vizinhos mais próximos, sendo estes separados em: grupo I agrupando os 

neurônios I, II, IV e V e seus respectivos tratamentos; grupo II agrupando o neurônio III; grupo 

III agrupando o neurônio VII; grupo IV agrupando os neurônios VI e VIII, e por fim, o grupo 

V agrupando o neurônio IX. Percebe-se que os vizinhos mais próximos dos híbridos 2, 3 e 4 

são as parentais femininas 7 e 8, sendo elas: a cultivar Rio Grande e a UFU-T1212SD. 

Corroborando com os resultados encontrados no dendrograma da Figura 3.  

Contudo, estes resultados abrem novos caminhos para pesquisas inovadoras em relação 

ao potencial uso do parental masculino anão na obtenção de híbridos de tomateiro. Sugere-se a 

realização de novas combinações híbridas e avaliações dos híbridos obtidos. 

 

5. CONCLUSÃO 

 

Houve coerência no uso dos métodos de agrupamentos utilizados. Sendo os dois 

métodos eficientes para a formação e visualização dos grupos. Entretanto, apesar do Mapa de 

Kohonen se mostrar mais criterioso na divisão dos agrupamentos, formando dois grupos há 

mais do que o dendrograma, ele se faz complementar ao mapa de calor.  

Por se tratar de uma técnica nova, a utilização das redes neurais vem sendo bastante 

utilizada nas pesquisas de melhoramento. Porém, para um maior entendimento das variáveis 

respostas se faz necessário a utilização dos dois métodos.  

É importante ressaltar, que os híbridos 2, 3 e 4 foram agrupados em um mesmo neurônio 

no Mapa de Kohonen, sendo eles influenciados por quase todas as variáveis na formação do 

grupo. Então, pode-se inferir que estes híbridos foram mais promissores quando comparados 

com os demais tratamentos.   

. 
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