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RESUMO

Apesar de todo o potencial cosmopolita e importante aspecto socioecondomico, o cultivo do
tomateiro necessita de alto investimento. Hibridos de tomateiro capazes de produzir maior
numero de pencas na mesma planta podem significar aumento da produtividade e do lucro. Os
gendtipos utilizados no experimento fazem parte do Programa de Melhoramento Genético do
Tomateiro da UFU, campus Monte Carmelo, ¢ sdo provenientes da hibridacdo entre uma
linhagem ana do tipo minitomate versus linhagem pré-comercial do tipo saladete. No entanto,
por se tratar de um germoplasma novo, ainda carece de informagdes a respeito da
dissimilaridade genética. Assim, o objetivo deste trabalho foi avaliar a dissimilaridade genética
entre gendtipos de porte normal e populagdes anas de tomateiro do tipo saladete por diferentes
técnicas de analise multivariada. O experimento foi constituido por dez populagdes FoRC anas
previamente selecionadas, genitor doador, genitor recorrente € uma cultivar comercial,
totalizando treze tratamentos. O germoplasma foi caracterizado com base em caracteristicas
agrondmicas, de qualidade de frutos e resisténcia a pragas. A matriz de dissimilaridade foi
obtida pela distancia generalizada de Mahalanobis (D ?) e a diversidade genética representada
pelos métodos hierarquicos UPGMA, do vizinho mais préximo e WPGMA, além dos métodos
de otimizacdo de Tocher e varidveis candnicas. As validagdes dos agrupamentos foram
determinadas pelo coeficiente de correlagdo cofenética. Entre as técnicas de analises
multivariadas utilizadas os métodos hierarquicos (UPGMA, WPGMA e vizinho mais proximo)
foram mais eficientes ao afirmarem a dissimilaridade genética entre os genotipos. O método
hierarquico WPGMA possibilitou a separacdo dos genotipos em quatro grupos, inserindo as

populagdes FoRCi em um tnico grupo, segregando do genitor doador.

PALAVRAS-CHAVE:
Solanum lycopersicum L., internddio curto, heterose, nimero de pencas por haste, genes de

nanismo.



1 INTRODUCAO

O tomateiro (Solanum lycopersicum L.) ¢ uma hortalica de grande importancia
econdmica e social no mundo (HEINE et al., 2015). O Brasil esta entre os dez maiores
produtores mundiais de tomate com producao de 4,3 milhdes de toneladas cultivados em uma
4rea superior a 70 mil hectares e produtividade média acima de 60 ton ha'. A regido sudeste ¢
responsavel por 44% da producdo, centro-oeste 31%, nordeste 14%, sul 11% e norte 0,12%
(AGRIANUAL, 2015). O valor do mercado de sementes das cultivares comerciais € superior a
R$ 130 milhdes (ABCSEM, 2016). Apesar de todo o potencial cosmopolita e importante
aspecto socioecondmico, o cultivo do tomateiro necessita de alto investimento por hectare
aliado a um alto risco (ALVARENGA, 2013).

Hibridos de tomateiro capazes de produzir maior nimero de pencas na mesma planta
podem significar aumento da produtividade no mesmo espago € aumentar o lucro por planta,
atendendo uma urgente exigéncia do produtor em relacao as cultivares comerciais disponiveis.
Em minitomate, a obtencao de hibridos de tomateiro com internodio curto, maior incremento
em produtividade e melhor sabor podem ser obtidos via melhoramento genético a partir da
utilizagdo de um parental masculino de porte ando (FINZI et al., 2017).

Apesar do sucesso obtido pelos pesquisadores, a linhagem ana disponivel possui frutos
do tipo grape, peso médio do fruto (10g), formato ovalado e cor vermelha (MACIEL et al.,
2015) impedindo o uso direto da linhagem ana proposta por Finzi et al. (2017b) para outros
segmentos (salada, saladete e santa cruz).

O porte ando presente na linhagem UFU MC TOM1 (MACIEL et al., 2015), utilizada
no experimento de Finzi et al. (2017b) € de origem genética recessiva. Ao cruzar uma linhagem
normal, portadora do habito de crescimento indeterminada [self-pruning (SPSP)] (PIOTTO e
PERES, 2012) versus linhagem ana UFU MC TOMI resultara um hibrido normal de
crescimento indeterminado com os beneficios agronomicos observados por Finzi et al. (2017b):
incremento em produtividade, melhor sabor e plantas compactas com internodios curtos se
diferenciando dos hibridos comerciais. No entanto, ndo estdo disponiveis hibridos com a
tecnologia da linhagem and no segmento saladete. Para tanto, faz-se necessario obter
inicialmente as linhagens ands do tipo saladete e posteriormente, obter os hibridos como
realizado por Finzi et al. (2017b) em minitomate.

A obtencdo de linhagens ands para o segmento saladete pode ser alcancada. Apos a
realizag¢do de cruzamento interespecifico entre uma espécie selvagem de tomateiro (peso médio

do fruto 8g) Solanum pennellii versus linhagem comercial (S. lycopersicum), seguido de trés



retrocruzamentos, foi possivel incrementos capazes de obter linhagens portadoras de frutos com
padrao comercial (GONCALVES NETO et al, 2010) e posteriormente, obter hibridos
comerciais (MALUF et al., 2010). Apds obter no minimo uma linhagem ana para o segmento
saladete sera possivel obter milhares de combinacdes hibridas utilizando linhagens normais de
bancos de germoplasma (BG) disponiveis no Brasil (Linhagem normal disponivel em BG)
versus linhagem ana desenvolvida na pesquisa).

As divergéncias de caracteristicas fenotipicas permitem evidenciar a variabilidade
genética entre as populacdes utilizando-se diferentes métodos, entre os quais destacam-se as
variaveis canonicas e os métodos de agrupamento, como o método de otimizagdo de Tocher,
método hierarquico Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic Averages (UPGMA),
hierarquico do vizinho mais proximo e hierarquico da mediana (Weighted Pair Group Method
using Arithmetic averages — WPGMA). A dissimilaridade pode ser quantificada por meio de
variaveis quantitativas por intermédio da distancia generalizada de Mahalanobis (CRUZ et al.,
2011).

Por se tratar de um germoplasma novo, ainda ndo existem informacdes sobre qual
técnica de analise multivariada seria mais eficiente no estudo da dissimilaridade genética entre

0s genodtipos.

2 OBJETIVO

O objetivo deste trabalho foi avaliar a dissimilaridade genética entre genotipos de porte
normal e populacdes ands de tomateiro do tipo saladete por diferentes técnicas de analise

multivariada.



3 REFERENCIAL TEORICO

3.1 ASPECTOS GERAIS

O tomate (Solanum lycopersicum) tem grande importancia econdmica. No cenario de
consumo mundial ¢ a segunda hortalica mais consumida, apenas a batata figura a frente. Em
parcela de produgio percentual, a Asia é lider com a China detendo 31% da producio asiatica
(NICK ¢ BOREM, 2016).

No ano de 2017 a produgao registrada foi de aproximadamente 4,3 milhdes de toneladas
(IBGE, 2018), colocando o Brasil entre os dez maiores produtores mundiais. O mercado fresco
(in natura) representa 76,2% do total produzido. A produtividade média do setor girou em torno
de 57 toneladas hectare’!, aproximadamente 5 kg planta’!, gracas ao desenvolvimento de
hibridos longa vida (MELO, 2014).

Com comprovada a¢do antioxidante, agindo no combate a radicais livres devido a
presenca significativa de carotenoides, o tomate ¢ um consolidado alimento funcional (NICK e
BOREM, 2016). Classificado com pouco valor calérico, o fruto possui em torno de 95% de
agua sendo nutricionalmente rico em vitaminas A e C, sddio, potéssio, calcio, fosforo e ferro
(TOOR e SAVAGE, 2005).

A espécie Solanum lycopersicum tém origem sulamericana em uma regido localizada
entre o oeste do Equador e norte da Bolivia e Chile. A localizagdo geografica onde ocorreu a
domesticacdo do tomateiro passa por duas hipoteses, uma indica o Peru e a outra o México
como local da domestica¢ao. Genes mediadores do aumento da massa média do fruto tiveram

grande influéncia na domesticac@o e evolucdo do tomateiro (PERALTA et al., 2008).

3.2 MELHORAMENTO GENETICO DO TOMATEIRO

Espécies silvestres de tomateiro possuem alta variabilidade alélica para expressdes
fenotipicas de interesse agronomico, o que facilita muito a hibridagdo interespecifica com
espécies silvestres em programas de melhoramento de tomateiro (DIEZ e NUEZ, 2008).

Bancos de germoplasma de espécies silvestres sdo de suma importdncia para a
manutencdo dos recursos genéticos para utilizagdo futura. No Brasil, destacam-se as cole¢des

de germoplasma da Universidade Federal de Uberlandia (UFU), Campus Monte Carmelo e de



acordo com Nick e Borém (2016) o Banco de Germoplasma de Hortalicas da Universidade
Federal de Vicosa e a colecdo da Embrapa Hortaligas.

A redugdo do internédio em tomateiro promove o aumento do numero de pencas,
elevando, portanto, a produtividade. Pesquisas recentes comprovaram que € possivel a obtengao
de hibridos de tomateiro com internddio curto via melhoramento genético a partir da utilizagao

de um parental masculino de porte ando (FINZI et al., 2020).

3.3 TECNICAS DE ANALISE MULTIVARIADA

O uso da analise multivariada para determinar a dissimilaridade genética entre genotipos
permite que diversos caracteres avaliados possam ser utilizados simultaneamente,
possibilitando unificar as informacdes. Assim, cada genotipo serd representado por um unico
valor referente as suas caracteristicas analisadas, tornando-se bastante vantajosa (MOURA et
al., 1999; MISSIO et al., 2007).

Por meio da anélise de dissimilaridade espera-se encontrar alto grau de similaridade
dentre os gendtipos contidos em um mesmo grupo, e alta dissimilaridade entre os grupos. Essas
informagdes sdo utilizadas para evitar cruzamentos dentro de um mesmo grupo (CRUZ et al.,
2011). Assim, quanto maior a distdncia genética entre dois genotipos, maiores sao as chances
de combinagdes mais promissoras (HALLAUER, CARENA e FILHO, 2010).

O agrupamento ¢ uma ferramenta de analise que procura classificar geneticamente os
individuos e permite discrimina-los em grupos pela proximidade de um conjunto de
caracteristicas inerentes a cada individuo, agrupando-os por algum critério de ranqueamento,
de forma que haja homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos (CRUZ e
CARNEIRO, 2003).

No agrupamento, as informagdes utilizadas sao referentes a média dos grupos. Quando
a populagdo ¢ numerosa, o nimero de estimativas de similaridade/dissimilaridade alcangadas ¢
relativamente grande, dificultando o reconhecimento de grupos homogéneos. A opgdo recai
sobre o agrupamento dos individuos com base nas dispersoes, em relagdo a eixos cartesianos
obtidos por componentes, por coordenadas principais ou varidveis canonicas (CRUZ, 1990;
DIAS, 1998).

A distincia de Mahalanobis (D?) é baseada nas correlagdes entre os conjuntos de
caracteristicas analisadas por meio da matriz de variancias e covariancias residuais. Quanto
maior o valor observado, mais similares serdao os individuos em estudo. Segundo Cruz, Carneiro

e Regazzi (2014) a técnica de distancia de Mahalanobis permite quantificar a importancia
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relativa de caracteres para a diversidade genética, por meio da avaliagdo da contribui¢ao destes
para os valores de D?. Essas medidas sdo amplamente utilizadas em analise de agrupamento e
outras técnicas de classificacdo. Dentre as técnicas mais utilizadas estdo as varidveis candnicas
e os métodos de agrupamento, destacando os métodos de otimizagao e os hierarquicos (CRUZ,
CARNEIRO e REGAZZI, 2014).

O método de Tocher requer uma matriz de dissimilaridade, sobre a qual ¢ identificado
o par de individuos mais similares, os quais formarao o grupo inicial. A partir deste, ¢ avaliada
a possibilidade de inclusdao de novos individuos, adotando-se que a distancia média intragrupo
deve ser menor que a distdncia médiaintergrupo (RAO, 1952; CRUZ, CARNEIRO e
REGAZZI, 2014).

Nos métodos hierarquicos os genotipos sao agrupados por um processo que se repete
em varios niveis até o estabelecimento de um dendrograma de alto conteudo informativo
(CRUZ, CARNEIRO e REGAZZI, 2014), no qual os individuos sdo agrupados por
semelhancas e diferengas (FERREIRA, 2018). Dentre os métodos que vém sendo comumente
utilizados pode-se destacar o UPGMA, vizinho mais proximo e WPGMA.

A técnica multivariada de variaveis candnicas € um processo alternativo para a avaliagao
do grau de similaridade genética entre genitores, que leva em consideragdo tanto a matriz de
covariancia residual quanto a de covariancia fenotipica entre os caracteres avaliados (CRUZ,
CARNEIRO e REGAZZI, 2014). Quando utilizada em estudos de divergéncia genética
possibilita a identificacdo de individuos com maior semelhanga em graficos (CRUZ et al.,

2011).

4. MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido de maio a novembro de 2019 na Estacdo Experimental de
Hortalicas (18°42°43,19”S e 47°29'55,8”, 873 m de altitude) e no Laboratério de Recursos
Genéticos (LAGEN) da UFU, campus Monte Carmelo.

Os genotipos utilizados no experimento fazem parte do Programa de Melhoramento
Genético do Tomateiro da UFU, campus Monte Carmelo, e sdo provenientes da hibridagao
entre uma linhagem ana do tipo minitomate UFU MC TOM1 (MACIEL et al., 2015) versus
UFU MC TOMS (linhagem pré-comercial do tipo saladete). De posse das sementes F; foi
realizado um retrocruzamento (Fi versus UFU MC TOMS) obtendo apos colheita e semeadura,
plantas F1RC;. Todas as sementes F1RC; obtidas foram semeadas sendo em seguida colhidas

sementes F2RCy em plantas individuais.
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Os genotipos foram semeados em bandejas de polietileno (200 células), preenchidas
com substrato a base de fibra de coco. Populagdes F2RC1 que apresentaram 100% de plantas
normais, isto ¢, ndo segregaram para porte ando, foram descartadas. Em contrapartida,
populagdes F2RC; que segregaram para porte anao foram idenficadadas e selecionadas para o
experimento. A segregacdo (plantas ands e plantas normais) ocorrida na geracao FoRC; ja era
esperada, pois havia sido relatado por Maciel et al. (2015) e Finzi et al. (2017) sendo possivel
a identificacdo e selecao ja na fase de mudas.

O experimento foi constituido por dez populagdes FoRC anas previamente selecionadas
(1-UFU SDi 4, 2-UFU SDi 5, 3-UFU SDi 7, 4-UFU SDi 8, 5-UFU SDi 9, 6-UFU SDi 10,7-
UFU SDi 11,8- UFU SDi 13,9- UFU SDi 16, 10- UFU SDi 17), genitor doador (UFU MC
TOMI), genitor recorrente (UFU MC TOMS) e uma cultivar comercial, hibrido Pizzadoro,
totalizando treze tratamentos.

Aproximadamente 35 dias apds a semeadura as mudas foram transplantadas para vasos
de cinco litros contendo substrato a base de fibra de coco. O experimento foi conduzido em
delineamento experimental em blocos casualizados (DBC) com quatro repeti¢des. As parcelas
experimentais foram compostas por seis vasos contendo uma planta cada.

Os tratos culturais realizados seguiram as recomendagdes para o cultivo do tomateiro
em casa de vegetagdo (ALVARENGA et al., 2013). Por apresentarem baixa taxa de brotacao e
caule ereto (MACIEL et al., 2015b), ndo foi necessario realizar as operacdes de desbrota e
tutoramento nas plantas anas.

O germoplasma foi caracterizado com base em caracteristicas agrondmicas, de
qualidade de frutos e resisténcia a pragas:

Teor de acilagicares (nmols/cm? de area foliar): foi determinado aos 75 DAS,
utilizando uma amostra composta por oito discos foliares (equivalente a 4,2 cm?) de cada planta
da parcela. Os discos foram coletados de foliolos do terco superior das plantas e acondicionados
em tubos de ensaio. A extracdo e quantificagdo do aleloquimico acilagucar seguiu a
metodologia descrita por Resende ef al. (2002) e adaptada por Maciel e Silva (2014).

Neste periodo ocorreu uma infestagcao natural do inseto no experimento. A contagem do
numero de ovos e ninfas foi realizada com auxilio de lupa com aumento de 30 vezes. Para isso
foram coletados quatro foliolos do tergo superior das plantas e foram contabilizados ovos e
ninfas em 2cm? da 4rea foliar (MALUF et al., 2010). Para avaliacdo do nimero de adultos, foi
utilizado um espelho, com o objetivo de visualizar os insetos na face abaxial das folhas evitando

0 voo dos hemipteros (MACIEL et al.,2017):
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Numero de ovos de mosca branca (ovos/cm” de area foliar): quantidade de ovos de
B. tabaci por cm? de folha do tomateiro aos 130 DAS;

Nimero de ninfas de mosca branca (ninfas/cm? de area foliar): quantidade de ninfas
de B. tabaci por cm? de folha do tomateiro aos 130 DAS;

Numero de adultos de mosca branca (adultos/folha): quantidade de insetos adultos
de B. tabaci por folha do tomateiro aos 130 DAS;

Distancia entre internddios (¢cm): medida realizada pela razdo da altura da planta pelo

altura da planta _

numero de internddios DI= 7 donosD)

Massa média de fruto (g): razdo entre a massa total dos frutos pela quantidade total
dos frutos colhidos;

Comprimento (diAmetro longitudinal) de fruto (cm): distancia vertical entre o
pedinculo e a parte estilar do fruto, medida com o auxilio de uma régua graduada em
milimetros, ap0os corte longitudinal do fruto;

Didmetro transversal de fruto (cm): distancia horizontal entre as extremidades do
fruto, medida com o auxilio de uma régua graduada em milimetros, na regido central do fruto,
apos corte vertical do fruto;

indice de formato de fruto: coeficiente gerado pela divisio entre o didmetro
longitudinal e o didmetro transversal. Para tomates do tipo saladete, espera-se coeficientes
maiores que 1,5;

Espessura da polpa (cm): comprimento entre a superficie externa do fruto e o inicio
do loculo, medida com o auxilio de uma régua graduada em milimetros, na regido central do
fruto.

Numero de loculos do fruto (un): quantidade de ldculos observada apos corte
horizontal do fruto.

Teor de sélidos soluveis totais (“Brix): unidade medida com o auxilio de refratometro
analogico com graduagdo de 0,2 °Brix, em uma escala de 0 — 32%.

Teor de betacaroteno e licopeno (mg/100mg): A extracao dos pigmentos do fruto foi
realizada de acordo com metodologia proposta por Nagata e Yamashita (1992), com
adaptagdes. A quantificacao do contetido de betacaroteno e licopeno seguiu as recomendagdes
de Rodrigues-Amaya (2001); Rodrigues-Amaya e Kimura (2004).

Os dados foram submetidos a andalise multivariada com o objetivo de determinar a
dissimilaridade genética entre os genétipos. A matriz de dissimilaridade foi obtida pela

distancia generalizada de Mahalanobis (D 2i). A partir da matriz de distincia de Mahalanobis,
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a diversidade genética foi representada pelos métodos: hierdrquico Unweighted Pair-Group
Method Using Arithmetic Averages (UPGMA), hierarquico do vizinho mais proximo,
hierarquico da mediana (Weighted Pair Group Method using Arithmetic averages — WPGMA),
otimizacao de Tocher e variaveis candnicas.

As validagdes dos agrupamentos gerados nos dendrogramas foram determinadas pelo
coeficiente de correlacdo cofenética (CCC). Utilizou-se o software GENES (CRUZ, 2016) para
as analises. As linhas de corte apresentadas nos graficos para defini¢ao dos grupos foram

definidas a 5% de dissimilaridade genética.

5. RESULTADO E DISCUSSAO

Com as variaveis respostas analisadas pode-se evidenciar a dissimilaridade genética
entre a linhagem ana (UFU TOMI), o genitor recorrente (UFU TOMS), a cultivar comercial
(Pizzadoro) e as populacdes F2RCi. Os dendrogramas obtidos por diferentes métodos
hierarquicos utilizados foram eficientes na determinagdo da dissimilaridade genética entre os

genotipos analisados (Figura 1).
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Figura 1. Dendrograma da dissimilaridade genética entre dez populagdes FoRC; de tomateiro
anao do tipo Saladete (UFU-SDi-n), a linhagem ana do tipo minitomate (genitor doador - UFU
TOM1), o genitor recorrente (UFU TOMS) e a cultivar comercial (Pizzadoro), obtida pelo
método hierdrquico UPGMA, (A); método hierarquico da mediana WPGMA (B) e pelo método

hierarquico do vizinho mais proximo (C).

O método hierdrquico WPGMA possibilitou a separacdo dos genétipos em quatro
grupos, inserindo as populagdes F2RC em um tinico grupo, segregando do genitor doador UFU
TOM 1 (Figura 1B). Resultado similar foi obtido por Finzi et al. (2020) ao analisarem a
dissimilaridade genética entre populagdes ands F2RC1 do tipo salada.

O fato de os gendtipos andes ndo formarem um Unico grupo revela a eficiéncia do

primeiro retrocruzamento para as caracteristicas avaliadas, demonstrando que apesar de
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apresentarem porte ando as populagdes obtiveram incrementos por meio do método de
retrocruzamento em relagdo ao doador (BOREM e MIRANDA, 2013).

Em contrapartida, os outros métodos hierarquicos utilizados (UPGMA e vizinho mais
proximos) possibilitaram a formacao de trés grupos nao distinguindo as populacdes F2RCi do
genitor doador.

Os coeficientes de correlagdo cofenética obtidos (Tabela 1) demonstraram que os trés
métodos de analise hierdrquica possuem alta confiabilidade, sendo eficientes para se determinar
a dissimilaridade genética entre populacdes analisadas, podendo-se optar por qualquer um
deles, levando-se em consideragdes as especificidades do estudo. Coeficiente de correlagao
cofenética superior a 0,70 demonstra uma relagdo adequada entre a distancia da matriz e o

dendrograma produzido (CRUZ, 1990).

Tabela 1. Coeficientes de Correlagao Cofenética (CCC) de métodos hierarquicos utilizados
para avaliar a dissimilaridade genética entre populacdes FoRC; de tomateiro ando do tipo
Saladete, a linhagem and do tipo minitomate (genitor doador - UFU TOMI1), o genitor
recorrente (UFU TOMS) e a cultivar comercial (Pizzadoro), com base na distancia generalizada

de Mahalanobis.

M¢étodo Hierdrquico Coeficiente de Correlagdo Cofenética
UPGMA 0,9776**
WPGMA 0,9775%*
Vizinho mais proximo 0,9775%*

**=significativo pelo teste t de Student ao nivel de 1% de probabilidade.

Pelo método de Tocher foram formados dois grupos sendo o grupo I formado por 84,6%
dos gendtipos e o grupo II apenas com o genitor recorrente (UFU TOMS) e a testemunha

comercial (Pizzadoro), evidenciando a dissimilaridade genética entre os gendtipos.

Tabela 2. Agrupamento gerado pelo método de Otimizagdo de Tocher com base na distancia

de Mahalanobis, estimada a partir de quatorze varidveis — agronOmicas € nutricionais —,
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analisadas em populagdes F2RC; de tomateiro ando do tipo Saladete, a linhagem ana do tipo
minitomate (genitor doador - UFU TOMI1), o genitor recorrente (UFU TOMS) e a cultivar

comercial (Pizzadoro).

Grupos Individuos
UFU SDi 5, UFU SDi 11, UFU SDi 9, UFU SDi 10, UFU SDi 7,
I UFU SDi 16, UFU SDi 13, UFU SDi 8, UFU SDi 17, UFU SDi 4 e
UFU TOM 1
11 UFU TOM 5 e PIZZADORO

No entanto, método de Tocher apresentou menor sensibilidade na distingao dos grupos
em relagdo aos métodos hierarquicos o que pode ser devido ao método de Tocher indicar sempre
as maiores distancias entre os grupos (BERTAN et al, 2006), ficando assim menos sensivel as
médias variagdes entre os genodtipos dentro de cada grupo.

Biittow et al. (2010) ao avaliar 20 acessos de Capiscum annum verificaram divergéncia
entre os métodos Tocher e UPGMA, sendo que o método UPGMA identificou mais grupos em

relacdo ao método Tocher.

Duas varidveis foram responsaveis por 97,42% da variancia normalizada obtida na

matriz de variaveis candnicas (Tabela 3).

Tabela 3. Estimativas da variancia do autovalor, porcentagem da variancia e varidncia

acumulada das variaveis canonicas, obtidos de quatorze variaveis resposta.
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Varidvel Canonica Autovalores Variancia (%) Variancia Acumulada (%)
VClI 216,930 94,110 94,110
vC2 7,630 3,310 97,420
VC3 2,370 1,030 98,450
VC4 1,340 0,580 99,030
VG5 1,110 0,480 99,510
VC6 0,490 0,210 99,720
VC7 0,270 0,120 99,840
VC8 0,140 0,060 99,900
V(9 0,120 0,055 99,955
VCI10 0,080 0,039 99,994
VCI11 0,010 0,004 99,998
VCl12 0,004 0,002 100,000
VC13 0,000 0,000 100,000
VCl14 0,000 0,000 100,000

Segundo Cruz, Carneiro e Regazzi (2014) quando as primeiras variaveis explicam mais
de 80% da variacdo total, ¢ viavel o estudo da divergéncia genética por meio das distancias
entre linhagens em gréaficos de dispersdo, cujas coordenadas sdo escores relativos as primeiras
variaveis canoOnicas. As duas varidveis obtidas na matriz de varidveis candnicas estao
representadas na Figura 2. Utilizando-se este método foi possivel separar os genotipos em trés

grupos distintos.
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Figura 2. = Grafico dos escores em

o MEXI

relacao aos s » » w o @ m w © ® 5 dois eixos
representativos das duas primeiras Varidveis Canonicas (VC1 e VC2). Os numerais de 1 a 10
representam os individuos da populagdo F2RCj, 11 representa o genitor doador (UFU TOM1),
12 representa o genitor recorrente (UFU TOMS) e 13 representa a cultivar comercial

(Pizzadoro).
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A distancia dos pontos ¢ proporcional ao grau de dissimilaridade entre os gendtipos e
proxima aos resultados obtidos pelas técnicas de agrupamento, com base na distancia

generalizada de Mahalanobis (D?).

6. CONCLUSAO

Pode-se concluir que entre os métodos estatisticos de andlises multivariadas utilizados,
os métodos hierarquicos (UPGMA, WPGMA e vizinho mais préximo) foram mais eficientes
ao afirmar a dissimilaridade genética entre populacdes FoRC; de tomateiro ando do tipo
saladete.

O método hierarquico WPGMA possibilitou a separagdo dos genotipos em quatro
grupos, inserindo as populagdes F2RC; em um tinico grupo, segregando do genitor doador UFU

TOM 1.
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