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RESUMO

OLIVEIRA, Ana Carolina Ribeiro de, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, fevereiro
de 2016.Analise biométrica de acessos déapsicum chinense Jacg. com énfase na
diversidade genética Orientador: Paulo Roberto Cecon. Coorientadores: Fernando
Luiz Finger e Moysés Nascimento.

Os estudos de divergéncia genética sdo fundamentais para subsidiar acdes de
conservacao, de utilizacdo dos recursos genétigmsterior aplicacdo em programas

de melhoramento, visando a obtencdo de gendtipos superiores. Sendo assim, este
trabalho teve por objetivo avaliar a diversidade genética de acessos de pimenta,
Capsicum chinenselacg., por meio de técnicas multivariadas de agrupamentos
utilizando os métodos hierarquicos (UPGMA e Wardg otimizacao (Tocher e Tocher
modificado). O experimento foi conduzido na area experimental do setor de olericultura
do Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal de Vigcosa (UFV), sob
delineamento inteiramente casualizado, com quatro repeticdes e uma planta por parcela.
Foram avaliados 11 acessos@echinenseegistrados no Banco de Germoplasma de
Hortalicas (BGH/UFV), com base em 11 caracteres. Os resultados indicaram pelos
métodos hierarquicos a formacdo de dois grupos, sendo que 72,73% dos acessos
pertenciam ao grupo | e 27,27% ao grupo Il; e ambas as estruturas de agrupamento
foram validadas pelo coeficiente de correlacdo cofenéfiga Os métodos de
otimizacdo, Tocher e Tocher modificado, reuniram 0s acessos em seis e quatro grupos,
respectivamente, revelando maior diversidade dos acessos em relacdo aos métodos
anteriores. Assim, independente do método utilizado foi possivel identificar os acessos
mais divergentes e, consequentemente, contribuir para futuras pesquisas de cruzamento

buscando hibridos com maior efeito heteraético.



ABSTRACT

OLIVEIRA, Ana Carolina Ribeiro de, M.Sc., Universidade Federal de Vigcosa, february
2016. Biometric analysis of Capsicum chinense Jacq access with emphasis on
genetic diversity. Adviser: Paulo Roberto Cecon. Co-advisers: Fernando Luiz Finger
and Moysés Nascimento.

Studies of genetic diversity are essential to subsidize conservation actions, utilization of
genetic resources and subsequent application in breeding programs aimed at obtaining
superior genotypes. Thus, this study aimed to evaluate the genetic diversity of pepper
accessionsCapsicum chinenséacq., through multivariate clustering techniques using
hierarchical methods (UPGMA and Ward) and optimization (Tocher and modified
Tocher). The experiment was conducted in the experimental area of the horticulture
sector of the Department of Plant Science at the Universidade Federal de Vigosa (UFV),
under completely randomized design with four replications and one plant per plot. They
evaluated 11 accessions ©f chinenseecorded at the Germplasm Bank (BGH/UFV),
based on 11 characters. The results indicated by hierarchical methods the formation of
two groups, with 72.73% of the accessions belonging to the group | and 27.27% in
group lI; both grouping structures were validated by cophenetic correlation coefficient
(r). The optimization methods, Tocher and modified Tocher, gathered the accessions in
six and four groups, respectively, revealing greater diversity of accessions compared to
the previous methods. Thus, regardless of the methoditused possible to identify

the most divergent access and, consequently, contribute to future reseseking

cross hybrids with greater heterotic effect.
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1 INTRODUCAO

As pimenteiras do géner@apsicumspp. apresentam grande potencial para o
melhoramento genético, em razdo da variabilidade genética do fruto em termos de cor,
tamanho, forma, composi¢cao quimica e grau de pungéncia, principalmente.

Entretanto, o sucesso de programas de melhoramento dependera, sobretudo, da
variabilidade existente na populacdo em estudo e posterior recomendacao de
intercruzamentos entre individuos superiores e divergentes (CRUZ; CARNEIRO;
REGAZZI, 2014).

A quantificacdo da divergéncia genotipica e fenotipica em varias espécies de
hortalicas € realizada por técnicas biométricas multivariadas, sendo algumas
dependentes de medidas de dissimilaridade (COSTA et al., 2006; SUDRE et al., 2005).

Dentre as técnicas multivariadas, destaca-se a analise de agrupamento, que
corresponde ao processo de agregar objetos com base em suas caracteristicas de modc
que, 0s agrupamentos exprimam elevada homogeneidade interna e elevada
heterogeneidade externa. Porém, a aplicabilidade da analise de agrupamentos em quase
todas as areas de interesse remonta a necessidade de uma melhor compreensao de
técnica visando minimizar seu emprego irregular.

Os métodos de agrupamentos mais utilizados na determinacdo da divergéncia
genética quantitativa sdo os hierarquicos e os de otimizacdo (CRUZ; CARNEIRO;
REGAZZI, 2014).

Os procedimentos hierarquicos envolvem uma sériende decisbes de
agrupamentos que se combinam ou dividem e persistem na analise, conduzindo a uma
estrutura denominada dendrograma, cujo funcionamento engloba processos simples e
repetitivos. Em contrapartida, os procedimentos de otimizac¢do requerem a definicdo a
priori do nimero de grupos, permitem a redesignacéo de individuos e ndo envolvem o
processo de construcdo em arvore (HAIR JUNIOR et al., 2009).

Diversos trabalhos para estimar a divergéncia genética em pimenteiras foram
desenvolvidos, entre eles, o estudo da variabilidade genética quanto a atividade
antioxidante e concentracdo de compostos antioxidantes em variedades crioulas de
Capsicum baccatunfNEITZKE et al.,, 2015); a avaliacdo da divergéncia genética
baseada em caracteristicas relacionadas a qualidade fisiolégica de sementes de

Capsicum annuunk., em uma populagdo F2 e seus pais (PESSOA et al., 2015);



analise de divergéncia genética entre variedades crioufaapigcum chinenséacg, a

partir de descritores quantitativos e qualitativos multicategéricos (VASCONCELOS et
al., 2014); o estudo da divergéncia genética entre 0os aces€apsieumspp., com

base nos caracteres morfopolinicos (MARTINS et al., 2013); a analise de divergéncia
genética de acessos @e chinenselacq., por meio de caracteres morfoagronémicos
(FARIA et al., 2013); o estudo da divergéncia genética em germoplasr@apsieum
baseado em microssatélites (RAI et al.,, 2013); a analise da variabilidade e estrutura
genética de populacbes selvagens, crioulas e hibridos, para determinar a consequéncia
da domesticacdo e@apsicum annuurh., por meio de microssatélites (OLVERA et

al., 2012); a avaliacdo do impacto humano na variacdo genética de pimentas selvagens,
Capsicum annuumar. glabriusculum(JARA et al., 2011); entre outros.

Este trabalho teve por objetivo geral, aplicar os procedimentos estatisticos
multivariados no estudo da diversidade genética em pimenteiras. Os objetivos
especificos compreenderam: (i) avaliar a diversidade genética de 11 ace$30s de
chinenselacq., a fim de detectar os mais similares, (ii) avaliar a qualidade e obter o
namero final de grupos para os métodos hierarquicos e (iii) comparar os agrupamentos
obtidos com os métodos hierarquicos (UPGMA e Ward) e os de otimizagcédo (Tocher e

Tocher modificado).



2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 Aspectos gerais da cultura da pimenteira

O génercCapsicumpertencente a familia Solanaceae, tribo Solaneae e subtribo
Capsicinae, compreende uma grande diversidade de pimentas e pimentfes, originarios
do continente americano. Das 35 espécies descritas, apenas cinco sdo domésticadas:
annuumL., C. chinenselacqg.,C. frutescend.., C. baccatunL. e C. pubescenfuiz
&Pav (PORTO; SILVA, 2013).

Dentre as espécies mencionadas, denota-se como mais brasileira a @spécie
chinense cujo centro secundario de origem e diversidade € a bacia amazobnica. Essa
espécie apresenta potencial adaptativo as condicfes de clima equatorial e tropical, e
possui grande variabilidade genética, sendo 0s representantes mais conhecidos as
pimentas ‘de cheiro’, ‘bode’, ‘cumari do Para’, ‘murici’, ‘murupi’, entre outras
(REIFSCHNEIDER, 2000; EMBRAPA, 2007).

As pimentas, do latinpigmentum possuem uma caracteristica importante dos
frutos, a pungéncia, responsavel pela ardéncia decorrente da presenca de substancias
denominadas capsaicinoides (REIFSCHNEIDER, 2000), com excecbes as pimentas
sem ardume. Sendo também fontes de antioxidantes como vitamina C (acido ascorbico)
carotenoides, antocianinas e vitamina E (tocoferol) (NEITZKE, 2012).

Estas espécies apresentam forte expressdo na industria alimenticia, farmacéutica,
cosmética e paisagistica. A area plantada com pimentas no mundo € estimada em
1.897.946 hectares com uma producdo anual de 29.939.029 toneladas (t), com
produtividade média de 15.77 toneladas por hectare *\t.H&OOD AND
AGRICULTURE ORGANIZATION, 2013).

A fisiologia para desenvolvimento das pimenteiras compreende temperaturas
médias mensais entre 21 a 30 °C, sendo sensivel a baixas temperaturas e intolerantes a
geadas. A época de semeadura varia de acordo com as condi¢cfes climaticas de cada
regido. Em termos botanicos as plantas sdo autégamas, podendo também ocorrer
fecundacgéo cruzada. A altura e forma de crescimento variam de acordo com a espécie e

as condicbes de cultivo. O sistema radicular € pivotante, podendo alcancar



profundidades entre 70 a 120 cm, com um numero elevado de ramificacBes laterais
(EMBRAPA, 2007).

2.2 Analises biométricas

2.2.1 Divergéncia genética

A divergéncia genética esta relacionada ao grau de distanciamento entre
genotipos ou populacdes quanto ao conjunto de caracteres de interesse, objetivando
identificar as combinacdes hibridas com maior efeito heterético e maior heterozigose,
de modo que haja maior chance de obtencdo de genotipos superiores nas geracoes
segregantes (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

A relevancia acerca da conservacdo de recursos genéticos vegetais e animais
em bancos de germoplasma estimulam a quantificacdo da divergéncia genética,
importante paramentro estimado pelo melhorista, para a obtencdo de segregrantes
transgressivase populacdes de ampla variabilidade genética, podendo ser avaliada por
meio de caracteristicas agrondmicas, morfoldgicas, moleculares, entre outras.

Assim, os estudos de divergéncia genética tém permitido uma orientacdo
inicial, corroborando na tomada de decisdo sobre a escolha de parentais divergentes em
programas de melhoramento, além de gerar informacdes Uteis para preservacao, uso dos
acessos e consequente monitoramento de bancos de germosplamas (CRUZ,
FERREIRA; PESSONI 2011).

Existem duas maneiras basicas de se inferir a diversidade genética, sendo uma
de natureza quantitativa e a outra de natureza preditiva. Na quantitativa, através de
analises dialélicas, determina-se a capacidade geral (CGC), e especifica (CEC) de
combinacdo e a heterGsmanifestada nos hibridos. As avaliagdepdgenitores e de

todas (ou amostras de) as suas combinagées hilpigasl)/2 é necessaria, porém

caracteriza-se, de acordo com a cultura, um processo dificil de execuc¢do, cam baix

probabilidade de éxito na obtencéo de hibridos, inviavél e onerosa quénelevado.

! Segregadotransgressia: obtencdo de descendentes que se encontramddslianites dos progenitores
com relagdo a um ou mais caracteres.

2 Heterosevigor hibrido, ou seja, superioridade genética da média da geraeéwrElacdo a média dos
progenitores, com respeito a um ou Varios caracteres.

4



Os métodos preditivos baseiam-se em diferengcas morfoldgicas, fisioldgicas e
moleculares dos gendtipos, quantificadas por medidas de dissimilaridade, dispensando a

obtencdo das combinacdes hibridas entre eles, sendo os mais utilizados (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Para o estudo da divergéncia genética quantitativa, os procedimentos mais
empregados sdo aqueles que utilizam técnicas de analises multivariadas permitindo a
avaliagdo de informagfes mdltiplas (ou a analise de vérias variaveis conjuntamente);
citam-se, métodos agrupamento, sendo alguns dependentes da adocdo de medidas de
proximidade; analise por componentes principais e por variaveis candnicas.

Estudos de divergéncia genética tém sido utilizados em diversas culturas, tais
como, pimenta (PESSOA et al., 2015; FARIA et al., 2013;), soja (LOPES et al., 2014;
HAMAWAKI et al., 2012; PELUZIO et al., 2012), feijao (SOFI et al., 2014; COSTA et
al., 2013), milho (RIGON; CAPUANI; RIGON, 2015; OLIBONI et al., 2012), pinus
(SILVA et al., 2012), cana-de-agucar (SOUZA, J. et al., 2013; DUTRA FILHO et al.,

2011), entre outras.

2.2.3 Medidas de dissimilaridade

Alguns métodos de agrupamentos requerem uma medida de proximidade,
similaridade ou dissimilaridade, que quantifique e informe o grau de semelhanca ou de
diferenca entre os individuos a serem agrupados, respectivamente. As medidas sdo
interrelacionadas, ou seja, obt&m-uma medida de dissimilaridade a partir da
similaridade e vice-vess (BUSSAB; MIAZAKI; ANDRADE, 1990; FERREIRA,

2011).

Um grande numero de distancias presentes na literatura tém sido propostas, e
cada uma delas produzira um determinado tipo de agrupamento. Logo, a escolha de qual
medidaadotar abrangera varios fatores como: a natureza das variaveis, a escalas de
medidas e o conhecimento da pesquisa (MINGOTI, 2005; POHLMANN, 2014).

As medidas de dissimilaridade s&o importantes nas analises de divergéncia
genética, por expressarem as informacdes contidas no conjunto de dados, ou seja,

representar a diversidade existente no conjunto de acessos analisados.



Estas medidas auxiliam na identificagcdo de genitores uteis para programas de
hibridizacdo, de modo que o0s genitores possam apresentar caracteristicas genéticas que
proporcionam, na F1, maior heterose e, em posteriores geracfes, individuos
transgressivos (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014).

Das distancias ou medidas, as mais utilizadas s&o: a distancia euclidiana,
distancia euclidiana quadratica, a distancia euclidiana média, a distancia ponderada e a
distancia generalizada de Mahalanobis (1936) todas obtidas de varidveis quantitativas
(CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011; CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2D14

Cabe salientar que, a distancia euclidiana quadréatica padronizada por incorporar
o procedimento de padronizacao sobre os dados utilizando a escala em termos de desvio
padrdo (X/§), é indicada para variaveis que possuem escalas diferentes (FERREIRA,
2011).

As raz0es para padronizacdo deligenciam-se a evitar que as escalas escolhidas
para medir as variaveis afetem arbritariamente a similaridade entre os individuos, além
defazer com que as variaveis contribuam igualmente na avaliacdo da similaridade entre
acessos, ou seja, impedindo que as variaveis com grande dispersdo dominem a
classificacdo das distancias (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).

2.2.4 Andlise de Agrupamentos

A analise de agrupamentos, também denominada analise de conglomerados ou
clusters analysiscompreende um grupo de técnicas multivariadas, cujo objetivo é
agrupar os elementos, por meio de algum critério de classificagcdo, de modo que
estabeleca homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos (MINGOTI,
2005; CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Esta analise possui propriedades matematicas, € descritiva, ndo tedrica, nao
inferencial, e sua aplicacdo exige suporte conceitual, dado seu caracter exploratério,
além de requerer cautela nas questdes de representatividade da amostra e
multicolinearidade entre variaveis (HAIR JUNIOR et al., 2009).

Conforme BUSSAB, MIAZAKI e ANDRADE (1990), o processo de
agrupamento envolve as seguintes etapas e estas ndo sao independentes:

1. Planejamento do experimento;



2. Obtencao dos dados;

3. Tratamento dos dados;

4. Definicdo da medida de similaridade ou dissimilaridade;
5. Escolha e execucdo do método de agrupamento;

6. Apresentacao, avaliacdo e validacéo dos resultados.

Dentre os métodos de agrupamento encontrados na literatura, os mais utilizados
em divergéncia genética sdo os de otimizacdo e 0s hierarquicos, que apresentam
distintas particularidades.

Ressaltamos que, o processo de otimizacdo requer uma pré-especificacdo, ou
seja, um conhecimento a priori do numero de grupos desejados, ao contrario das
técnicas hierarquicas, que por sua vez permitem a criacdo de dendrogramas para
representar e ilustrar os procedimentos de agrupamentos (MINGOTI, 2005).

Outra diferenca relevante refere-se a capacidade de formar uma solucdo
totalmente independente de qualquer outra nos métodos de otimizacdo, em
contrapartida, os métodos hierarquicos sdo baseados nas combinacbes dos
agrupamentos anteriores (HAIR JUNIOR et al., 2009).

2.2.4.1 Métodos Hierarquicos

Nos meétodos hierarquicos, os individuos sdo agrupados por um processo
iterativo em varios niveis, de modo hierarquico, até o estabelecimento do dendrograma
ou diagrama de arvore (BUSSAB; MIAZAKI; ANDRADE, 1990; CRUZ, 2006).

Estas técnicas apresentam alguns pontos fortes, tais como, alta difusdo do
método, simplicidade do processo, rapidez, habilidade para examinar uma gama de
solucbes e facilidade de comparacdo entre elas, com variagdo de medidas de
dissimilaridade (HAIR JUNIOR et al., 2009).

Apresentam basicamente, duas etapas: a primeira refere-se a estimacdo de uma
medida de similaridade ou dissimilaridade e, a segunda, a ado¢cédo de um algoritmo de
agrupamento. A escolha do algoritmo exigird o conhecimento de suas propriedades,
aliado aos objetivos da pesquisa. Além disso, o resultado do agrupamento e a definicdo
do nimero de grupos poderéo ser influenciados por ambas as etapas (MINGOTI, 2005;
FERREIRA, 2011



De maneira geral, os métodos hierarquicos sdo divididos em: aglomerativos
(bottom-up e divisivos fop-down. Na Figura 1, os métodos aglomerativos se movem
de baixo para cima e os divisivos em sentido contr&m.primeiro, o processo de
agrupamento comeca com cada individuo como seu préprio grupo e Sao sucessivos
agrupamentos, até a obtencdo de um grupo contendo tomhoviduos; citam-se, o do
vizinho mais préximo Single Linkage Methgdo do vizinho mais distant&Complete
Linkage Metho}l o da ligacdo médiaAyerage Linkage o do centroide e o proposto
por Ward (1963). No divisivo 0 processo é inverso, até a formacgao de grupos unitérios,
sendo o método mais conhecido o de Edwards e Cavalli-Sforza (1965) (HAIR JUNIOR
et al., 2009).

/
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Figura 1. Dendrograma com abordagem hierarquica: aglomerativa e divisiva

Os métodos aglomerativos sdo mais utilizados face a eficiéncia, a
disponibilidade de pacotes computacionais e menor aporte computacional exigido
quando comparado ao divisivo; dentre eles, o ligacdo média e o proposto por Ward
(1963) sao, provavelmente, os mais preferidos (FERREIRA, 2011).

O método de ligagdo média (UPGMA) difere dos algoritmos de ligagao simples
e completa, por considerar as médias aritméticas das medidas de dissimilaridade e ndo
depender dos valores extremos; logo, € menos afetado por variagbes atipicas. Além

disso, tendem a produzir grupos com aproximadamente a mesma variancia interna
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(HAIR JUNIOR et al., 2009) e a gerar valores maiores do coeficiente de correlacéo
cofenética, caracterizando menor distorcdo na representacdo do agrupamento no
dendrograma.

Conforme Ward (1963) e Hair Janior et al. (2009), o método Ward procura
minimizar a variacao interna e permitir a visualizacdo de grupos bem definidos, face a
tendéncia de resultar em agrupamentos com um pequeno namero de observacgoes, pois a
soma de quadrados esta diretamente relacionada com o numero de observacdes
envolvidas. E uma técnica adequada quando se deseja formar grupos com

aproximadamente o0 mesmo tamanho.

2.2.4.1.1 Determinacdo do numero de grupos

A determinacdo do nimero de grupos € um dos principais entraves da aplicacédo
dos métodos de agrupamentos, sobretudo nos algoritmos hierarquicos, pois ainda que o
procedimento gere um conjunto de solu¢cdes de agrupamentos, o pesquisador deve
escolher as solucdes que melhor representam a estrutura de dados (regra de parada). Os
ndos hierarquicos, por sua vez, requerem a escolha da melhor solu¢do entre duas ou
mais solucées (HAIR JUNIOR et al., 2009).

Assim, a escolha de determinada regra de parada deve ser condizente com
alguns critérios, sao eles: razdes praticas do pesquisador; analise visual das ramificacdes
do dendrograma e critérios estatisticos, tais como: os indices RM3®HDnean-
square Standard Deviatign BSS Between-group Sum of SqugresSPRSQ
(Semipartial R-Squajee RS R-Squarg (MINGOTI, 2005), e o método de Mojena
(MOJENA, 1977). Este ultimo foi proposto por Mojena (1977) e baseia-se no tamanho
relativo dos niveis de fusdo (distancias) nos dendrogramas, e sera explanado no decorrer
do trabalho.

O embasamento em critérios empiricos de regras de parada deve ser
complementado com conceituacédo de relagbes tedricas que podem sugerir um numero
natural de agrupamento (HAIR JUNIOR et al., 2009).



2.2.4.1.2 Validacdo do agrupamento

A validacao busca garantir que a solucdo de agrupamentos seja representativa do
conjunto de dados, além de generalizavel e estavel ao longo do tempo, determinando
qual o agrupamento proporcionou a melhor particao.

Diversas ferramentas sao propostas para a validacdo do processo de
agrupamento, sdo elas: validagbes externas - avaliam os agrupamentos com base em
agrupamentos de referéncia (estrutura pré-definida, que reflete a intuicdo sobre a
estrutura de dados), validacdes internas - analisam as informacfes contidas nos grupos
obtidos e validacfes relativas - compara o agrupamento com outros agrupamentos,
gerados pelo mesmo algoritmo, porém com diferentes parametros de entrada.

Dentre as técnicas de validacdo interna citam-se: coesdo, acoplamento,
coeficiente de correlacdo cofenética e coeficiente de silhueta. O coeficiente de
correlacdo cofenética € fundamentado na semelhanca entre a matriz de distancias

obtidas pelas medidas de parecenca e a matriz de distancias originais.

2.2.4.2 Métodos de Otimizacao

Os métodos nédo hierarquicos ou de particdo produzem apenas uma solucao de
agrupamentos para um conjuntosgnente®u ponto de partida, que sdo empregadas
para reunir individuos dentro de uma distancia pré-especificadsenastesou seja,
eles designam objetos a um grupo uma vez que o numero de grupos € pré-especificado
oua priori (HAIR JUNIOR et al., 2009; POHLMANN, 2014).

Estes métodos apresentam como vantagens, a possibilidade de se operar com
uma grande quantidade de dados e, a capacidade de otimizar as solu¢cées por meio da
realocacao de objetadé a obtencdo de uma heterogeneidade minima dentro dos grupos
(HAIR JUNIOR et al., 2009).

Os algoritmos de agrupamentos n&o hierarquicos sdo também denominados de
k-médias olk-means clusteringe eles sédo similares no método basico para designar
individuos, mas diferenciam-se no grau em que cada individuo pode ser novamente
designado entre clusters ap0s a designacdao inicial, ou seja, ha maneira que constituem a
melhor particdo (HAIR JUNIOR et al., 2009).
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Existem basicamente trés tipos de procedimentos ndo hierarquicos: Referéncia
Sequencial$equential thresho)dReferéncia Paralel®éralledthresho) e Otimizagéo
(Optimizatior) (POHLMANN, 2014).

No procedimento de otimizacdo, ocorre a particdo do conjunto de individuos em
subgrupos néao vazios e mutuamente exclusivos, permitindo a realocacdo dos objetos,
por meio da maximizagdo ou minimizacao de alguma medida preestabelecida, ou seja,
objetiva-se alcancar uma particdo que otimize alguma medida predefinida. Citam-se, 0s
métodos de Tocher e Tocher modificado que correspondem aos mais utilizados na
analise de divergéncia genética entre acessos (CRUZ, 2006).

O método de Tocher adota um critério de agrupamento que apresenta a distancia
média intragrupo menor que a distancia média intergrupo. No entanto, apresenta uma
ineficiéncia, em casos de individuos com grande dissimilaridade, formando grupos com
apenas um individuo, dada a influencia das distancias dos individuos agrupados
anteriormente. Em contrapartida, no Tocher modificado o processo de agrupamento é
sequencial e ndo simultaneo, ndo existindo influencia dos individuos ja agrupados, logo,
mostra-se mais eficaz (VASCONCELOS et al., 2007).

Nos estudos de divergéncia genética de varias culturas tém-se utilizado métodos
de otimizagdo, dentre elas, pimenta (VASCONCELOS et al., 2012), soja (LOPES et al.,
2014), maracuja (SOUSA et al.,, 2012), feijdo (PEREIRA et al., 2011), agaizeiro
(GALATE et al., 2012), entre outras.

11



3 MATERIAL E METODOS

3.1 Descricédo do experimento

O experimento foi conduzido na area experimental do setor de olericultura do

Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal de Vigosa (UFV), municipio de

Vigosa, localizado na Zona da MataMénas Gerais, cujas coordenadas sdao: 20° 45° S
e 42°51° W, com altitude média de 650 m.

Utilizou-se o delineamento experimental inteiramente casualizado, com quatro

repeticbes e uma planta por parcela. Foram avaliados 11 acessagsi®im chinense

registrados no Banco de Germoplasma de Hortalicas (BGH/UFV), conforme Tabela 1.

Tabela 1.Identificacdo dos 11 acessos @apsicum chinensquanto aos genitores, a

pungéncia e origem. UFV, Vicosa - Minas Gerais, 2007

Cddigo Acesso Pungéncia Local de coleta
1 BGH 1716 Sim Pindaré - Mirim— MA
2 BGH 4289 Sim Rondondpolis- MT
3 BGH 4733 Sim Manaus- AM
4 BGH 5012 Sim Agua Branca- AL
5 BGH 6228 Sim Brasilia— DF
6 BGH 7295 Sim Vicosa— MG
7 BGH 1716 N&o Pindaré - Mirim— MA
8 BGH 4201 Nao Belém- PA
9 BGH 4223 N&o IAC — SP
10 BGH 6233 N&o Brasilia— DF
11 BGH 6378 N&o Boca do JanacanamAM
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3.2 Caracteres avaliados

Os caracteres de interesse que foram avaliados estdo descritos abaixo:

e Peso total de frutos por planta (PTF)
Foi obtida mediante trés colheitas mensais, no periodo de maior produtividade das

plantas e os resultados foram expressos em gramas.

e Massa da matéria total do fruto maduro fresco (MTF)
Os resultados foram obtidos pela média de cinco frutos maduros frescos por planta, com

a utilizacédo de balanca analitica. Os resultados foram expressos em gramas.

e Massa da matéria total do fruto maduro seco (MTS,)
Apés a tomada dos dados de matéria fresca, descrito anteriormente, os frutos foram
secos em estufa por 72 h a temperatura de 60 °C sob ventilagéo.

e Porcentagem de matéria seca (% MS)
A porcentagem de matéria seca foi determinada pela expressao:

MTS

%MS = x100

em que: MTS = massa da matéria total do fruto maduro seco e MTF = massa da matéria

total do fruto maduro fresco.

e Teor de sdlidos solaveis (SST)
Foi determinado em refratbmetro Abbé com compensacao de temperatura, conforme
metodologia proposta pelo Instituto Adolfo Lutz (1985), obtido a partir da média de

cinco frutos. Os resultados foram expressos em %.
e Teor de Vitamina C (VIT C)

Foi determinado conforme metodologia do Instituto Adolfo Lutz (1985) com

modificagdes. Os resultados foram expressos em %.
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e Comprimento do fruto maduro (CFM), largura do fruto maduro (LFM) e
espessura da polpa (ESP)
Foram obtidos com a utilizacdo de paquimetro na por¢do mediana de cinco frutos por

planta com resultados expressos em milimetros.

e NUmero de sementes por fruto (NSF)
Foi obtido pela contagem das sementes de cinco frutos por planta.

e Pungéncia dos frutos (PUN)
A capsaicina total dos frutos foi avaliada por HPLC, de acordo com a metodologia
proposta por Maillard et al. (1997), com modificacdes. Os resultados foram expressos
em miligramas de capsaicina e dihidrocapsaicina por grama de matéria seca dos frutos
(mg.gMSh).

3.3 Andlises estatisticas

Os dados obtidos foram submetidos as andlises de dissimilaridade (distancia
euclidiana quadratica padronizada), de agrupamento (UPGMA, Ward, Tocher e Tocher
modificado) e, determinacdo do nimero de grupos e validagdo do agrupamento (Mojena
e coeficiente de correlacdo cofenética), no caso hierarquico, utilizarstdgtwsaresR
(R DEVELOPMENT CORE TEAM, 2015) e GENES (CRUZ, 2013).

Foram realizados os seguintes procedimentos:

3.3.1 Dissimilaridade entre acessos

A medida de dissimilaridade adotada foi a distancia euclidiana quadratica
padronizada, indicada para variaveis que possuem escalas diferentes, porém, nao

relacionadas, logo, considerou-se a inexisténcia de correlagdo entre as variaveis em

estudo.
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3.3.1.1 Distancia euclidiana quadratica padronizada

As estimativas das distancias quadraticas foram obtidas conforme a expressao

abaixo:
du? = ||Yi —Yi'”j, = (Y, —Yi')t\l’()’i - Vi)
em que,

2 NETIVO , . .. ..
dii‘ : corresponde a distancia quadratica entre os acessosiei’,ondei, 1’ =1, 2,...,

y;ey;: correspondem aos vetores p-dimensionais das meédias das observagdes

dos acessos 1e 1’ (em casos de repeticao);

v : métrica de interesse.
Sendoy definida pory=d™= diag(J/sﬁ), ondek=12,...p, entdo a distancia
quadratica caracteriza-se como distancia euclidiana quadratica padronizadasﬁS&ndo

estimativa da variancia deésima variavel da amostra debjetos.

Exemplo hipotético: Avaliagdo de cinco acessos em delineamento inteiramente
casualizado (DIC), com quatro repeticbes, por meio de trés

caracteres (¥, Yz e Y3).

Tabela 2. Valores médios de cinco acessos, relativos aos caractgereg, ¥ Ya,

conforme exemplo hipotético para obtencdo da matriz de dissimilaridade

Acesso Y1 Y2 Y3
1 20,0 1,0 105
2 25,0 3,0 120
3 25,0 3,0 125
4 50,0 7,0 185
5 50,5 7,0 190

Com base nas informagfes da Tabela 2 é estimada a matriz de dissimilaridade.

Inicialmente procede-se o célculo da matriz de dispersao, cujos elementos da diagonal
referem-se as variancias,() e, fora da diagonal, covariancias.
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A métrica de interess€y) corresponderd a uma matriz diagonal, ou seja,
v =diag(¥s;), logo,

vi[ys 0 0
v=Y,| 0 U2 0
Y,/ 0 0 ¥s? ,

X3

onde,

5 _
>y - y)? 3417 4 (25— 34 17 —34,1)
goB _|20-34,27 + (25 34,41) 4.t (50,5-34,1) ]:221’55

As demais variancias séo obtidas do mesmo modo e sdo dada§ $0t20 e

S§ =1562,50. Assim, a matriay é dada por:

Y,[Y221,55 0 0
v=Y,| 0 Y720 0
AR 0 1156250,

As estimativas das distancias euclidianas quadraticas padronizadas podem ser
obtidas a partir de valores médios e da mairizConsiderando os acessos 1 e 2, a

estimativa sera:

d% = (Y1 - Y2) WY1 —Y>)

t

20] [25]) [1/221,550 ] 20] [ 25
di=|| 1 |-| 3 1/7,200 1 |- 3
105 [120{) | 1/1562,500], .|| 105] [120]) .
[1/221,550 1 [-5
d?,=[-5 -2 -15|, 1/7,200 -2
I 1/1562,500), .| -15 .
d?, =0,8124

As demais estimativas das distancias entre 0s acessos sao obtidos conforme

exposto acima. De tal forma que, a matfizorrespondera a:

16



10 0,8124 0,9244 13,1583 13,8228
2 0 0,0160 7.7472 8,2932
d?=3 0 7.3272 7,8612
4 0 0,0171
5_ 0 15x5

3.3.2 Métodos de Agrupamentos
3.3.2.1 Método UPGMA ou ligacdo média

Nesse algoritmo, a distancia entre grupos € calculada pela distancia média entre
todos os pares de individuos dos dois diferentes grupos, ou seja, corresponde a
dissimilaridade média de todos os individuos em um agrupamento com todos o0s
individuos em outro. Este método evita caracterizar a dissimilaridade por valores
extremos (Maximo ou minimo) e tende a combinar grupos com pequenas variacoes
internas (FERREIRA, 2011).

A distancia entre um individuo k e um grupo formado pelos individeogé
dada por:

d@m::”édbbm;dm}zgkéghi

ou seja,d, € dada pela média do conjunto das distancias dos pares de individuos (i,

k) e (j, k).
A distancia entre dois grupos € estabelecida por:
o d, +d, +d, +d
iy = médialdy i ;d 5l f=——" 4 —

ou seja,dg ), € dada pela média do conjunto, correspondente as distancias entre os

pares de individuos (i, k), (i, ), (j, k) e (j, I).
Exemplo hipotético:Considerando as dissimilaridades expressas pela matriz de

distancias euclidianas padronizadas quadraticas (item 3.3.1.1),

aplica-se o método UPGMA, conforme as etapas abaixo:
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Etapa 1 Identificar na matriz de dissimilaridade origindf){ dada a seguir, os acessos
mais similares que formar&o o grupo inicial e, posteriormente, calcular a distancia em

relacdo aos demais acessos.

1[0 08124 09244 131583 138228|

2 0 0,0160 7.7472 82932
d’=3 0 73472 17,8612

4 0 0,0171

5_ O 15x5

- Grupo |: acessos 2 e 3
- Nivel de fuséo: 0,0160

- Distancia entre os demais acessos:

(A, = Gn+dn 0812410924400
2 2

0y0), = Oy + sy _ 77472073472
2 2

(d). = 922 ; das _ 8,2932; 78612 g o0

- Nova matriz de dissimilaridadel{)

1 |0 08684 131583 138228

42 = (23) 0 75472 80772
Y4 0 00171
S 0

4x4

Etapa 2 Identificar na matriz de dissimilaridadely(), os acessos mais similares e

proceder conforme Etapa 1.

- Grupo II: acessos 4 e 5.
- Nivel de fusao: 0,0171

- Distancias entre os acessos restantes:

4 _Oy+ds 1315831138228
(45)1 2 2

dy, +dys+ds, +ds;  7,7472+ 7,3472+ 8,2932+ 7,8612
4 4

=134905

d(45)23 = = 7,8122

- Nova matriz de dissimilaridadelf)
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1 [0 0,8684 134905
d3 = (23 0 7,8122

45) 0 |3

Etapa 3 Idem Etapa 2, identificar na matridg() 0S acessos mais similares.

- Grupo lll: acessos (2,3) e 1
- Nivel de fusédo: 0,8684
- Distancia em relagéo ao acesso (4,5)

d _Oyg+dy+dyy+dys+ds +0i5
(23145 6

dpanas = 17,7472+ 73472+ 13,1583; 8,2932+ 7,8612+ 13,8228= 9,7050

- Nova matriz de dissimilaridade})

g2 @3D[ 0 97050
" (45)|97050 O

Etapa 4 Reproduzir a etapa anterior até que o Gtimo individuo seja incluido no grupo
final (2,3,1,4,5).

Este método, quando aplicado a matriz de dissimilaridade expressa pela
distancia euclidiana quadratica padronizada proporciona o resultado apresentado na
Tabela 3 e, no dendrograma (Figura 2).

Tabela 3. Resultado do agrupamento pelo método UPGMA, para o exemplo em

consideracao

Etapa Fuséao Nivel de Distancia Numeros de
Acesso Acesso Fuséo (%) acessos
1 2 3 0,0160 0,1649 2
2 4 5 0,0171 0,1763 2
3 (2,3) 1 0,8684 8,9480 3
4 (2,3,1) (4,5) 9,7050 100,00 5
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Distancia Euclidiana Quadratica Padronizada

Figura 2. Dendrograma obtido pelo método UPGMA, a partir das medidas de

dissimilaridade entre cinco acessos hipotéticos

3.3.2.2 Métodos da Variancia Minima de Ward

O método de Ward também conhecido como “Minima Variancia” ou método do
incremento das somas de quadrados, baseia-se na andlise de variancia. As somas de
quadrados entre e dentro dos grupos sao critérios de agrupamento. Esse método €
indicado para variaveis quantitativas, pois ttm como base vetores de médias e também
leva em consideracao a diferenca dos tamanhosldsierscomparados. Além disso,
tende a producdo de grupos com, aproximadamente, o mesmo numero de elementos
(MINGOTI, 2005; FERREIRA, 2011).

Conforme Mingoti (2005) o procedimento fundamenta-se nas seguintes etapas:
(1) cada elemento é considerado como um Umicster; (2) em cada passo do
agrupamento calcula-se a soma de quadrados dentro delustéa A ideia € agrupar
0s elementos que minimizam o incremento dessa soma de quadrados. A soma de

quadrados é dada por:

SS= é(Yij _Vi-)t(Yij _Vi-)

em que,

S§: corresponde a soma de quadradosldsterC; ;
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n;: € o numero de elementos caster C;;
Y;: € o vetor de observacdes do j-€simo elemento amostral pertencente ao i-ésimo
cluster,

Yi.: é o vetor de médias atuster C, .

A soma de quadrados total (SSR) dentro dostersno passok é definida

como.

Yk
SSR=Y'SS

i=1
onde,

gy : € 0 numero delustersno passo k.

A distancia entre oslusters C, e C; refere-se a soma de quadrados entre 0s
clusterse é dada por:

Ny N,

mcwcoz[ }Yh—Vo%Yh—Vn

ht
em que,
n, : € o numero de elementos dasterC, ;

n;: € o nimero de elementos clasterC, ;

Y, : é o vetor de médias dtuster C,,;

Yi: é o vetor de médias dtuster C;.

Assim, a distancia entre okisters dada pord(C,,,C;), corresponde a diferenca
entre o valor da SSR depois e antes de se combinausisrs C, e C;, num Unico

cluster Logo, em cada etapa, 0 método combina os dogersque fornecem menor
valor de SSR (MINGOTI, 2005).

Lance e Williams (1967) propuseram uma parametrizacdo da férmula de
distancias adaptavél aos diversos métodos de agrupamentos, adotando os parametros

(o,B,y), no caso, a implementacdo do método Ward possibilitou uma atualizacdo da

distancia doslustersem cada etapa do agrupamento, otimizando a funcéo.
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O algoritmo € dado por:
dgy = oy +ody +Bd; +Y‘dik _djk‘

n:.+n -n
k
’ d, + k __d,

jk 1
N, +n; +n,

n. +n
i K dik +

. d(lj)k -
n, +n; +n, n; +n; +n,

onde,
dg) - distancia entre os acessos i, j, grupo recem-formado, e 0 acesso k.
n.n;,n,: representam o nimero de acessos envolvidos.

Assumindo:o; +a; +B=1, o; =a;, <0 ey=0.

Exemplo hipotéticoConsiderando a matriz de dissimilaridade origind) (btida
anteriormente (item 3.3.1.1), aplica-se o método Ward,

conforme as etapas abaixo:

Etapa 1 Identificar na matriz de disimiliaridadd?j os acessos mais similares, que ir&o

compor o grupo inicial e, posteriormente calcular a distancia em relacdo aos demais

acessos.
1/0 08124 09244 131583 138228]
2 0 0,0160 7.7472 82932
d?=3 0 73472 78612
4 0 0,0171
5_ O J15x5
- Grupo I: acessos 2 e 3.
- Nivel de fusdo: 0,0160
- Distancia entre os demais acessos:
n, +n N.+n -n
deoap = ——2—1—dy 1 dgy + L dps
n,+Ng+n; n,+nNg+n, N, +Ng+n;
_ 1+1 58104+ 1L 0ooaar 1 00160=11525
1+1+1 1+1+1 1+1+1
n, +n N.+n -n
d(23)4 = Adm A d34 . d23
n,+Ng+n, n,+Ng+n, n,+Ng+n,
M oa70e ML 734700 =1 00160=100576

14141 1+1+1 1+1+1
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— Uyt dys
N, +N3+Ng N, +Ng+Ng N, +N3+nNg

d(23)5 =

= 1+1 gog30, 1L 7610, 71

C1+41+1 1+1+1 1+1+1

0,0160=10,7643

- Nova matriz de dissimilaridadelf)

1 |0 11525 131583 138228

g2 = %3 0 100576 10,7643
b4 0 00171
S 0

4x4

Etapa 2 Identificar na matriz de dissimilaridadeif() obtida na etapa anterior os

acessos mais similares.

- Grupo II: acessos 4 e 5.
- Nivel de fusdo: 0,0171
- Distancia entre os demais acessos
d4l d51
N, +Ng+nN; N, +nNg+n; N, +Ng+N;

d(45)1 = dgs

_ 1+1 139583, 11 138908, 1

0,0171= 17,9817
1+1+1 1+1+1 1+1+1

n,+n Nc +N —N
4 23 d4(23) + 5 23 d5(23) + 23 d45

doggypg = —2—2— _ 5723
5)(23
@) 7 1 ng + Ny N, + Ng + Nyg Ny +Ng+ Nyy

_ 12 1005765 12 1076432

1+1+2 1+1+2 1+1+2

0,0171=15,6079

- Nova matriz de dissimilaridadelf)

1 [0 1,1525 17,9817
d2 = (23) 0 156079
(45) 0

3x3
Etapa 3: Idem Etapa 2.

- Grupo llI: acessos (2,3) e 1.
- Nivel de fuséo: 1,1525
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- Distancia entre o acesso restante (4,5)

__ N4+ Ny

n, +n -n
d(z,s)(4,5) L d1(4,5) + as

PR — — —————d 3
n23+n1+n45 n23+n1+n45 n23+n1+n45

d (231)(45)

_ 2%2 1560794 112 1798174 2
2+1+2 2+1+2 2+1+2

11525= 22,8143

Etapa 4 Reproduzir a etapa anterior até que o utimo individuo seja incluido no grupo
final (2,3,1,4,5).

Na Tabela 4 sdo apresentados os resultados do método Ward, quando aplicado a
matriz de dissimilaridade expressa pela distancia euclidiana quadratica padronizada.

Ainda é possivel ilustrar as etapas, conforme Figura 3.

Tabela 4. Resultado do agrupamento pelo método Ward, para o exemplo em

consideracao

Etapa Fuséao Nivel de Distancia  NUmeros
Acesso Acesso Fusao (%) de acessos
1 2 3 0,0160 0,070 2
2 4 5 0,0171 0,075 2
3 (2,3) 1 1,1524 5,050 3
4 (2,3,1) (4,5) 22,8143 100,00 5
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Distancia Euclidiana Quadratica Padronizada

Figura 3. Dendrograma obtido pelo método Ward, a partir das medidas de
dissimilaridades entre cinco acessos hipotéticos

3.3.2.3 Método de Tocher

O método requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade, na qual é identificado
o par de individuos mais similares. Esses individuos formar&o o grupo inicial. A partir
dai é avaliada a possibilidade de inclusdo de novos individuos, adotando-se o critério de
que a distancia média intragrupo deve ser menor que a distancia média intergrupo.
Sendo que, a entrada de um individuo em um grupo sempre aumenta o valor médio da
distancia dentro do grupo (CRUZ et al., 2011, CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014).

Assim, a inclusdo ou ndo, do individuo k no grupo é validada pela seguinte

comparagao:

dgupok indivi s incluf
Se —FP2E <9, o individuo k é incluido no grupo;
n
d(grupo)k . - s ~ - s
Se —2~ >0, o individuo kn&o é incluido no grupo.
n
em que,

dgrupok : € @ distancia media entre o individuo k e um determinado grupo;

n: € o numero de individuos que constitui 0 grupo original;
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0: é o critério de agrupamento ou nivel maximo permitido, que corresponde a maior

dentre as menores distancias envolvendo cada acesso.

Onde a distancia entre o individuo k e o grupo formado pelos individuos ij €

Exemplo hipotético:Considerando a matriz de dissimilaridade obtida anteriormente
(item 3.3.1.1), pode-se aplicar o método de Tocher, conforme as

etapas abaixo:

Etapa 1 Determinar o critério de agrupamen(®)

Ser4 necessario identificar na matriz de dissimilaridatf® 4s menores

distancias envolvendo os acessos.

170 08124 09244 131583 138228|
2 0 0,0160 7.7472 82932
d’>=3 0 73472 78612
4 0 00171
5_ O 15x5

As menores distancias correspondem a: (1) 0,8124, (2) 0,0160, (3) 0,0160, (4)
0,0171 e (5) 0,0171.

Assim, € estabelecidé =08124 (maior entre as menores distancias) como o

nivel maximo para formacao ou inclusdo de um novo acesso no grupo.

Etapa 2 Identificar na matriz de dissimilaridadd?®( os acessos mais similares, que
irdo formar o grupo | e, posteriormente calcular a distancia entre este grupo e os demais

acessos.

- Acessos: 2e 3
- Nivel de fusao: 0,0160

- Distancia entre os demais acessos:

(dyg);=d,; +d3; = 08124+ 0,9244=1,7368
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(dy), =d,, +dy, =7,7472+7,3472=15,0944

Com base nas distancias entre os acessos e 0 grupo (2,3), verifica-se que o
acesso 1 possui menor distancia, ou seja, € o mais similar. Avalia-se entdo a
possibilidade de inclusdo do mesmo.

(dy); _ 17368

=0,8684
2 2

d : ~ . , ]
Logo, (2—23)1 >0, conclui-se que 0 acesso 1 nao podera ser incluido no grupol.

Etapa 3 Obter o grupo Il, repetindo a etapa anterior com 0s acessos nao agrupados (1,4
e 5). Considera-se agora a seguinte matriz de dissimilaridade:
1/0 131583 138228
d*=4 0 00171
5 0

3x3
- Acessos: 4eb5
- Nivel de fusdo: 0,0171

- Distancia entre os demais acessos:

(dys),= A,y + sy =131583+138228= 26,9811

A inclusdo do acesso neste grupo € avaliada da seguinte forma:

(dgs); 26,9811

=134905
2

Como 13,4905> 0, o acesso 1 ndo compora este grupo. Dessa forma, havera a
formacéo de um terceiro grupo que incluira somente o acesso 1.

O estabelecimento de grupos, pelo método Tocher segundo o critério de
dissimilaridade expresso pela distancia euclidiana quadratica padronizada € apresentado

na Tabela 5.
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Tabela 5. Grupos de acessos estabelecidos pelo método de Tocher, para o exemplo em

consideragéo

Grupo Acessos Distancia intragrupo  Distancia intergrupo 0"
I 2e3 0,0160 7,8122 0,8124
Il 4eb5 0,0171 13,4905
1 1 0,0000

*Em relacdo ao grupo posterior; ** Critério de agrupamento simultaneo

Sendo, as distancias intragrupos (1) e as distancias intergrupos (2), obtidas
conforme as expressodes abaixo (CRUZ, 2006):
nn
ZZZ;dH.
d=-=r 1
D) 1)

em que,
j ej’: correspondem ao acesso do grupo i e 1’, respectivamente;
n € o numero de acessos dentro do grupo i.

nl n2
> >d;

_ii' e (2)
nn,

o

em que,n; € n, correspondem ao nimero de acessos dentro dos grupos i e 17,

respectivamente (CRUZ, 2006).

3.3.2.4 Método de Tocher Modificado

Este método, proposto por Vasconcelos et al. (2007), difere do original por
adotar critério de aglomeracéao inverso, de modo que o processo de agrupamento deixa
de ser simultaneo e passa a ser sequencial. O grupo inicial é formado da mesma forma
que no método original. Ja a decisdo de incluir um individuo no grupo é tomada por
meio da comparagdo entre o acréscimo no valor médio da distancia dentro do grupo e

um nivel maximo (6,) da medida de dissimilaridade encontrado no conjunto das

menores distancias envolvendo cada individuo.

28



Na formacao do proximo grupo, o procedimento é similar, diferindo apenas pelo
fato de que é o valor maxim@,) da medida de dissimilaridade encontrado no

conjunto das menores distancias envolvendo cada individuo, porém excluindo as

informagdes daqueles anteriormente agrupados, e assim sucessivamente.

Exemplo hipotéticoConsiderando a matriz de dissimilaridad® pbtida anteriormente
(item 3.3.1.1), pode-se aplicar o0 método de Tocher modificado,

conforme abaixo:

Etapa 1: Determinar o critério de agrupamento inigi@y)

Identificar a maior entre as menores distancias envolvendo 0s acessos, no caso,
0,8124 que corresponder@®a, ou sejao nivel maximo para formacao ou incluséo de

um novo aCesso No grupo.

Etapa 2 Formacéao do grupo |

Agrupam-se 0s acessos que apresentam a menor distancia. Assim, o primeiro
grupo também sera constituido pelos acessos 2lg 3 0,0160).

Avalia-se a distancia entre o grupo recém-formado e os demais acessos, sendo a

menor distancia estabelecida entre (2,3) e 1.
Verifica-se a inclusdo ou ndo do acesso 1, de acordo com o critério estabelecido, no

d (231

caso, >(0,), logo, o acesso 1 ndo sera incluido ao grupo (2,3).

Etapa 3 Definicdo do novo critério de agrupameriéq)

Corresponde a maior entre as menores distancias envolvendo cada acesso, porém
excluindo-se as informagdes do grupo anterior (2,3).
No caso, restando os acessos 1, 4 e 5, cujas menores distancias sao: 13,1583,

0,0171 e 0,0171, respectivamente, o novo critério de agrupafdgrdgera 13,1583.
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Etapa 4 Formacgéao do grupo Il

Entre os acessos remanescentes, 0s mais similares sado o 4 e 5, cuja distancia é
0,0171. Logo, o grup®l sera composto por esses acessos.

Avalia-se a distancia do acesso 1 em relacdo ao grupo recém formado.
A inclusdo do acesso 1 ao grupo Il ndo sera efetivada, pois

(d“—;)l =134905> 6,.

O processo termina de forma idéntica ao método de Tocher original, com a

formacéo de um terceiro grupo composto somente pelo acesso 1 (Tabela 6).

Tabela 6. Grupos de acessos estabelecidos pelo método de Tocher modificado, para o

exemplo em consideracao

Grupo Acessos Distancia intragrupo Distancia intergrupo* ei**
I 2e3 0,0160 7,8122 0,8124
Il 4eb 0,0171 13,4905 13,1583
11 1 0,0000

*Em relagdo ao grupo posterior;** Critério de agrupamento sequencial i=1,

3.3.3 Determinacao do numero de grupos em algoritmos hierarquicos

Existem alguns critérios para a determinacdo do numero final de grupos. Séo
eles: razdes praticas do pesquisador, analise visual das ramificagcbes do dendrograma,
critérios pré-determinados sob fundamentos tedricos, tais como, MoferRseRdo F,
Pseudo ¥, correlagdo semiparcial e outros (POHLMANN, 2014; MINGOTI, 2005).

O critério de Mojena foi proposto por Mojena (1977) e baseia-se no tamanho
relativo dos niveis de fusdo (distancias) no dendrograma, cuja finalidade é determinar
um numero de grupos que otimize a qualidade do ajuste do agrupamento aos dados
(FERREIRA, 2011).

O numero de grupos é determinado dado pelo primeiro estagio no dendrograma
no qual:
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a; >0,
0, = a+kS,
em que,

J: corresponde as etapas do processo de agrupamento (j=1, 2,..., n-1, sendo n referente
ao numero de acessos);

o corresponde aos niveis de fusao;

a e S,: corresponde a média e o desvio padrdo, respectivamente, 'slo©btidas

conforme as expressdes abaixo:

i“zi(i“j)z

onde,

k: € uma constante, conforme Milligan e Cooper (1985) deve assumir valor 1,25,
baseado em simulagao.

Exemplo hipotético: Considerando a matriz de distancia euclidiana quadratica
padronizada (item 3.3.1.1) e os métodos de agrupamento
UPGMA e Ward, itens 3.3.2.1 e 3.3.2.2, respectivamente,
determinaremos o numero de grupos por meio do critéro de
Mojena.

Caso 1 Método UPGMA, considerando a Etapa 4.
ek = & + ksa

o 0,0160+ 0,017lJArr 08683+ 9,7050 _ 26516

0016 + ...+ 9705C7 _ (20160 ...+ 97050°

S, = 5 4 = \[222725= 4,7194

-0, = 2,6516+1,25x 4,7194= 85508

A determinacdo do numero de grupos, confome Mojena aplicada ao método
UPGMA é relatada na Tabela 7.
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Tabela 7.Resultado da determinacdo do numero de grupos pelo método UPGMA, para

0 exemplo em consideragao

Etapa a a S, 0, (k=125 6,(k=2100)
1 0,0160
2 0,0171
3 0,8684 0,3005 0,4918 0,9152 0,7922
4 9,7050 2,6516 4,7194 8,5508* 7,3710

*ponto de corte no dendrograma

Caso 2 Método Ward, considerando a Etapa 4.

ek = & + kSa
5 _ 00160+ 00171+ 11524+ 228143 _ o000
4
2
00160 + ..+ 22814% — (20160+...+228143
S = 4 — /1259400 = 11,2223

3
-0, =59999+1,25x11,2223= 20,0279

Em suma, os resultados da determinacéo pelo método Ward séo apresentados na
Tabela 8.

Tabela 8. Resultado da determinacdo do nimero de grupos pelo método Ward, para o

exemplo em consideracédo

Etapa o o S, 0i(k=125  0,(k=100)
1 0,0160
2 0,0171
3 1,1524  0,3952  0,4300 0,9327 0,8252
4 22,8143 59999 11,2223  20,0279* 17,2223

*ponto de corte no dendrograma

Na Figura 4 sédo apresentados os dendrogramas produzidos com a utilizagdo dos
métodos UPGMA (1) e Ward (2), e o ponto de corte através do método proposto acima.
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Figura 4. Dendrogramas referentes aos métodos UPGMA (1) e Ward (2), com énfase

no ponte de corte determinado pelo critério de Mojena, conforme exemplo hipotético

3.3.4 Validacdo do agrupamento em algoritmos hierarquicos

Existem diversos métodos de validacdo e, dentre eles, destaca-se o critério
coeficiente de correlacdo cofenética (r) que mede o grau de ajuste entre a matriz de
dissimilaridade (D) e a matriz cofenética (C), ou seja, a preservacao das distancias
resultante do agrupamento em relacdo as distancias originais. A matriz cofenética ou de
distancias recuperadas, corresponde a matriz resultante da simplificacdo proporcionada
pelo respectivo método de agrupamento (SNEATH; SOKAL, 1973).

A ideia é obter a correlacdo entre os elementos acima da diagonal das matrizes

de dissimilaridade (D) e da matriz cofenética (C), sendo calculado a partir da seguinte

expressao:
n n
_ covD,C) 2dc -
¢ 9 n n
‘/V(D)V(C) n (Zd 2 n (Zci)2
zdz_ i=1 ZCZ_ i=1
i=1 ! n i=1 ' n
em que,

r: coeficiente de correlacéo;
c; . matriz cofenética;
d; : matriz de dissimilaridade.
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Quanto mais proximo de 1 for o coeficiente de correlagdo, menor serd a

distorcdo ocasionada pelo agrupamento dos acessos face a utilizacdo de determinado

método.

Exemplo hipotético:Considerando a matriz de distancias euclidinas padronizadas

quadraticas obtidas anteriormente (item 3.3.1.1), e os métodos de
agrupamento UPGMA (item 3.3.2.1) e Ward (item 3.3.2.2)

obteremos os respectivos coeficientes de correlagédo cofenética.

Caso 1 Método UPGMA

- Matriz cofenética (com base nos niveis de fuséo)

1[0 08684 08684 9,7050 9,7050]
2 0 00160 97050 97050
C=3 0 97050 97050
4 0 00171
5| 0 |

- Matriz de dissimilariadedf)

5x5

1[0 08124 09244 131583 138228]
2 0 00160 77472 82932
d?=3 0 73472 78612
4 0 0,0171
5 0

- Coeficiente de correlacdo cofenética (r)

5x5
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n Zn:diici

|~ =l =1
b
n o (_Zn:di ? n o, (ici)z
_Zdi _ =l _Zci _ =l
i=1 n i=1 n

onde,
3> cd; =[(0,8684x0,8124) + (0,8684x 0,9244) +...+ (0,0171x 0,0171) | = 566,6299
i=1

i=1

i ¢, = (08684+ 08684+ ...+ 0,0171) = 59,9999; i c? = 566,6309
: =

idi = (0,8124+ 0,9244+ ...+ 0,0171) =59,9998; id,z =6103018
i i=1

. 5666299-3597558 _
" [2066321,/2503042

086
Caso 2 Método Ward,r = 0,9083.

Obs.: Os scripts das analises descritas anteriormente sao apresentados no Apéndice A
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Inicialmente, as estimativas das distancias mostram que 0 menor grau de

dissimilaridade baseado na distancia euclidiana quadratica padronizada, foi obtido entre
os acessos 1 (BGH 1716) e 5 (BGH 6228), cotf =1,78. Em contrapartida, os

acessos 2 (BGH 4289) e 10 (BGH 6233) apresentaram o maior grau de dissimilaridade,
com distancia de 72,16 (Tabela 9).

Tabela 9. Medidas de dissimilaridade baseada na distancia euclidiana quadratica
padronizada (i dos 11 acessos d@apsicum chinensdaseada em 11
caracteres quantitativos

2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

1 8,79 1058 224 1,78 8,46 8,45 7,36 24,58 41,89 27,82
2 34,11 6,41 15,14 13,13 21,05 23,35 48,09 72,16 47,13
3 16,85 6,68 24,11 1289 9,556 13,43 23,90 24,72
4 4,17 6,92 11,84 9,53 34,65 52,59 35,65
5 11,43 6,09 4,22 19,63 36,46 26,31
6 25,07 22,02 50,08 6854 52,12
7 10,92 11,07 26,70 20,67
8 21,79 33,93 20,22
9 10,40 11,05
10 11,19

A dissimilaridade encontrada é condizente com as diferencas médias dos
caracteres entre os acessos em estudo, com énfase nos seguintes caracteres: peso tote
do fruto (PTF), massa total do fruto fresco (MTF), percentagem de matéria seca (MTS),
solidos soluveis totais (SST), comprimento do fruto (CMP), largura do fruto (LAR) e
pungéncia dos frutos (PUN).

Observa-se que 0s acessos mais similares sdo provenientes de regides
geogréficas distantes, (1) Pindaré-Mirim/MA e (5) Brasilia/DF; e a menor similaridade
foi obtida entre acessos pertencentes a mesma regiao geografica, (2) Rondonopolis/MT
e (10) Brasilia/DF; ou seja, ndo se verifica uma relagdo entre distancia geografica e

distancia genética, conforme observado por Moura et al. (2010), decorrentes dos
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processos de dispersao desta cultura pelos animais (passaros, morcegos, entre outros) €
seres humanos.

A distancia média das medidas de dissimilaridade observada entre os acessos foi
22,00+ (16,50) . Faria et al. (2012) analisando 49 acessos de pimenta, com base em 10
descritores, obtiveram distancias que variam entre 9,47 a 463, 59, com média de 236,53.
Entretanto, Moura et al. (2010) observaram que entre 0s 56 acesSogllaensg
com base em 43 caracteres, a distancia média obtida 4@e (0,08) . Essa variacdo
de distancias é influenciada pela origem dos acessos; pela medida de dissimilaridade
adotada, aliada aos caracteres envolvidos, dentre outros fatores.

Adotando o método de agrupamento de ligagdo média entre grupos (UPGMA)
baseado na distancia euclidiana quadratica padronigidlaa ordem de agrupamento

observada é apresentada na Tabela 10.

Tabela 10. Agrupamento dos 11 acessos @de chinensedo BGH/UFV segundo o
método UPGMA expressa pela distancia euclidiana quadratica padronizada

Etapas Fuséo Nivel de  Distancia (%) Numero de
Fuséo acessos
Acesso Acesso
1 1 5 1,78 5,12 2
2 (1,5) 4 3,20 9,20 3
3 (1,5,4) 8 7,04 20,25 4
4 (1,5,4,8) 7 9,33 26,84 5
5 9 10 10,40 29,92 2
6 (9, 10) 11 11,12 31,99 3
7 (1,5,4,8,7) 3 11,31 32,54 6
8 2 6 13,13 37,77 2
9 (1,5,8,7,3) (2,6) 17,24 49,60 7
10 (1,5,4,8,7,3,2,6) (9,10,11) 34,76 100,00 11

Posteriormente, a definicAo do nimero de grupos, com base no critério de

Mojena (1977) estabeleceu o ponto de cqfe em 23,45. Assim, os acessos foram

divididos em dois grupos, como pode ser visto na Figura 5.
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Figura 5. Dendrograma estabelecido pelo método UPGMA, baseado na distancia

euclidiana quadratica padronizada, delimitado pelo ponte de(€rte

O grupo | reuniu oito acessos (1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8), ou 3@@3% dos
individuos e o grupo Il englobou trés acessos (9 10 e 11), 2827% dos individuos
(Figura 5).

Em estudos sobre dissimilaridade genética em pimenteiras foram encontrados
resultados préximos para o método UPGMA, conforme Souza et al. (2015) utilizando
49 acessos d€. chinenseconstituiram trés grupos pelo método UPGMA, adotando a
distancia de Mahalanobis, baseado em 23 parametros. Vasconcelos et al. (2014)
analisando 22 acessos @e chinensgtambém formaram trés grupos pelo método
UPGMA, utilizando a distancia de euclidiana, baseado em 6 caracteres quantitativos. O
primeiro grupo composto por 19 acessos, 0 segundo por dois acessos e 0 terceiro
exclusivamente um acesso.

No presente trabalho, no grupo | observam-se menores valores médios para 0s
caracteres: peso total do fruto (874,75 g), massa total do fruto fresco (3,21 g), massa
total do fruto seco (0,49 g), largura do fruto (14,52 mm), comprimento do fruto (33,89
mm) e espessura do fruto (1,86 mm); e maiores médias nos quesitos pungéncia dos
frutos (4,04 mg.gM3), percentagem de matéria seca (16,44%) e sélidos sollveis totais
(9,81 °Brix).

Os acessos pertencentes ao grilpapresentaram pequenas variagdes internas,

sendo semelhante para os seguintes caracteres, com maiores valores médios, peso total
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do fruto (1475,83 g), massa total do fruto fresco (11,23 g), massa total do fruto seco
(1,26 g), largura do fruto (28,81 mm) e espessura do fruto (2,85 mm).

O método Ward apresentou as seguintes etapas de agrupamento (Tabela 11).

Tabela 11. Agrupamento dos 11 acessos @e chinensedo BGH/UFV segundo o

método Ward expressa pela distancia euclidiana quadratica padronizada

Etapas Fuséao Nivel de  Distancia (%) Numero de
Fusao acessos
Acesso Acesso
1 1 5 1,78 1,58 2
2 (1,5) 4 3,68 3,27 3
3 (1,5,4) 8 9,19 8,17 4
4 9 10 10,40 9,25 2
5 (9,10) 11 11,35 10,09 3
6 (1,5,4,8) 7 11,99 10,66 5
7 2 6 13,13 11,68 2
8 (1,5,4,8,7) 3 14,41 12,81 6
9 (1,5,8,7,3) (2,6) 31,61 28,11 8
10 (1,5,4,8,7,3,2,6) (9,10,11) 112,44 100,00 11

Adotando o critério Mojena (1977) houve a delimitacdo @m6296. Dessa

forma, o método reuniu os acessos em dois grupos; 0 grupo | composto por oito acessos
(1, 2,3,4,5,6,7,8) e ogrupo Il por trés acessos (9 10 e 11), de modo semelhante ao
método UPGMA (Figura 6).
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Figura 6. Dendrograma referente ao método Ward, baseado na distancia euclidiana

qguadratica padronizada, delimitado pelo ponte de ¢6jte

Embora as estruturas dos agrupamentos sejam similares entre os dois métodos,
pode-se observar que ha alteracdes nos niveis de fusdo (distancias) em que 0S acessos
sao agrupados, face as especificidades inerentes a cada método.

Avaliando a solucdo de agrupamentos, por meio dos coeficientes de correlagéao
cofenética para os métodos UPGMA e Ward obteve-se os valores de 0,72 e 0,71,
respectivamente, isso mostra que 0 ajuste entre a matriz de dissimilaridade (D) e a
matriz cofenética (C) pode ser considerado adequado, conforme Rohlf (1970) e Vaz
Patto et al. (2004).

Segundo Rohlf (1970), na pratica, coeficientes menores que 0,7 refletem a
inadequacao do método de agrupamento para resumir a informacdo do conjunto de

dados. Vaz Patto et al. (2004) determina que0,56 é considerado adequado, por

retratar menor distorcdo provocada pelo agrupamento. Logo, independente do método
utilizado, a representacdo é valida, contribuindo para o aumento da confiabilidade das
conclusdes frente a interpretagcdo dos dendrogramas, ou seja, 0S grupos realmente
diferem uns dos outros.

O método de agrupamento Tocher (RAO, 1952) permitiu a formacdo de seis
grupos distintos para os caracteres quantitativos, sendo quatro deles compostos por um

unico acesso (Tabela 12).

40



Tabela 12. Agrupamento dos 11 acessos @e chinensedo BGH/UFV segundo o

método Tocher expressa pela distancia euclidiana quadratica padronizada

* %

Grupos Acessos Distancia intragrupo Distancia intergrupo 0

I 1,5,4,8,7 6,6614 30,3307 11,05
Il 9,10 10,4057 11,1180 -

1] 11 0,0000 24,7238 -
\Y, 3 0,0000 24,1134 -

V 6 0,0000 13,1301 -
Vi 2 0,0000 - -

*Em relagdo ao grupo posterior; ** Critério de agrupamento simultaneo

No grupo | estdo incluidos os acessos 1 (BGH 1716), 5 (BGH 6228), 4 (BGH
5012), 8 (BGH 4201) e 7 (BGH 1716); no grupo Il, os acessos 9 (BGH 4223) e 10
(BGH 6233) e nos demais grupos: lll, IV, V e VI, apenas um acesso, conforme
demonstrado na Tabela 12.

Pesquisas anteriores apresentam resultados semelhantes, a saber: Vasconcelos et
al. (2014), em 22 acessos utilizando o método Tocher obteveram quatro grupos, sendo o
grupo | constituido por 15 acessos, o grupo Il por cinco acessos, o grupo Il e IV por
apenas um acesso cada. Faria et al. (2012), analisando 49 acessos, baseado em 1C
caracteres, pelo método Tocher distribuiu 0s acessos em quatro grupos.

A determinacédo do numero final de grupos, pelo método Tocher, por adotar um
critério de agrupamento fixo, em certos casos, culminard com um maior nimero de
grupos, conforme observado. Resultados semelhantes foram encontrados por
Vasconcelos et al. (2014) e Faria et al. (2012). Portanto, esse método possui maior
poder de discriminacdo, permitindo a identificacdo de mais grupos contendo acessos
similares.

Na aplicacdo da técnica de Tocher modificado, os acessos foram separados em
quatro grupos, o grupo | reuniu cinco acessos (45,45%), de forma idéntica ao método
Tocher original; o grupo Il reuniu trés acessos (27,27%) sendo constituido pelos
mesmos acessos do grupo Il para os métodos UPGMA e Ward, o grupo lll reuniu dois

acessos (18,18%) e o grupo IV um unico acesso (Tabela 13).
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Tabela 13. Agrupamento dos 11 acessos @e chinensedo BGH/UFV segundo o
método Tocher modificado expressa pela distancia euclidiana quadratica

padronizada

Grupos Acessos  Distancia intragrupo  Distancia intergrupo* g™

I 1,5,4,8,7 6,6614 28,9327 11,05
Il 9,10,11 10,8805 56,3538 13,43
1] 2,6 13,1301 29,1129 24,11
\Y, 3 0,0000 - -

*Em relacdo ao grupo posterior; ** Critério de agrupamento sequencial,i31

Como exposto, o método Tocher modificado proporcionou a redu¢do do namero
de grupos, cerca de 33% em relagdo ao método Tocher, pois utiliza um critério de
agrupamento que possui proporcionalidade quanto a dissimilaridade existente entre os
acessos do grupo, ou seja, que varia de acordo com 0s acessos remanescentes decorrent
do aumento do valor criterial ao longo do processo de agrupamento.

Esse método, além de manter a caracteristica de menor distancia intragrupo em
relacdo a intergrupo proporcionou um agrupamento dos acessos mais proximos em
contrapartida ao Tocher, por exemplo, a unido do acesso 11 ao grupo Il (9, 10), além da
formacao de novo grupo com 0s acessos 2 e 6. Esses resultados eram esperados pele
proximidade das medidas de distancias entre 0os acessos envolvidos.

Analisando os métodos de otimizagdo, observa-se que o acesso 3 (BGH 4733)
mostrou-se divergente dos demais visto que formou um grupo exclusivo.

De modo geral, todos os acessos que constituiram os pares mais dissimilares
com base na distancia euclidiana quadratica padronizada, foram designados a grupos
distintos para os métodos adotados (UPGMA, Ward, Tocher e Tocher modificado).

Por fim, detectou-se divergéncia genética entre os acessos de pimenta, conforme
exposto em outros trabalhos co@ chinensg tais como, Souza et al. (2015),
Vasconcelos et al. (2014), Souza, C. et al. (2013), Faria et al. (2012), Finger et al.
(2010), Moura et al. (2010). Segundo Souza et al. (2015), a andlise da divergéncia entre
acessos da mesma espécie constituem uma opg¢ao para identificar caracteristicas efetivas
em diversos processos, tais como, regulacdo do crescimento, biomassa e producao de

frutos.
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5 CONCLUSOES

Os meétodos hierarquicos, UPGMA e Ward, apresentaram resultados
concordantes formando dois grupos distintos; o grupo |, composto por 72,73% dos
acessos (1, 2, 3,4,5,6, 7 e 8) e o grupo Il por 27,27% dos acessos (9, 10 e 11); também
obtiveram coeficientes de correlagcéo cofenética (r) similares e suficientes para validacéo
das estruturas de agrupamento.

Os métodos nao hierarquicos, Tocher e Tocher modificado, formaram maior
namero de grupos, seis e quatro, respectivameAtmntando o método de Tocher o
grupo | reuniu os acessos 1, 5, 4, 8 e 7, o grupo |l os acessos 9 e 10, e nos demais
grupos (I, IV, V e VI) um Unico acesso cada. O método Tocher modificado elencou os
acessos nos seguintes grupos: | (1, 5, 4, 8, 7), 11 (9, 10, 11), lli(2, 6) e IV (3).

As diferencas de tamanhos de grupos obtidos pelos processos hierarquicos e
ndo hierarquicos, pode ser associado a restricdo dos resultados imposta pelos
hierarquicos ao impedir a redesignacdo de acessos gerando agrupamentos que explicam
menos variacdes. Dentre os métodos empregados, o de Tocher mostra-se mais
discriminatorio.

Por fim, independente do método adotado, foi possivel identificar os acessos
mais divergentes e contribuir para futuras pesquisas de cruzamento buscando hibridos

com maior efeito heteraético.
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APENDICE A

Script das andlises - Software R

IR iR b b b b b b b b b b b b b I IR b b b b b b b b b b b b S I b b b b b b b b b b b b b b b b b b b S b S b I S b b b 3

1. Disténcia Euclidiana Quadratica Padronizada (X/Sx)
At b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b i b b b b b b b b b b b b i

dados<-read.table ("C:\\Users\\Ana Carolinal\\Desktop\\
dist.eqg.pdesvio.txt", header=F)#distdncia obtida no software
Genes

Dl<-as.dist (dados)

ER b b b b b b b b b b b I b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b I IR SR b b b b b b b b b b Sb Sb Sb db S

2. Método UPGMA

IR iR b b b b b b b b b b b b b I SR b b b b b b b b b b b b b b b b I b b b b b b b b b b b b b b b b b S I b b b b b b b b 3

UPGMA<-hclust (D1, method="average") #método UPGMA

UPGMA

plot (UPGMA, hang=-1, cex=0.8, ylab="Distédncias Euclidianas
Padronizadas Quadraticas", main="UPGMA", xlab="Acessos")
UPGMASheight #pontos de fuséo

KA AR A AR A AR AR A AR A AR A AR A AR A KR A KR A AR A AR A AR AR A A A A AR AR A AR AR A A A AR K K

3. Método Ward

KA AR A AR A AR AR A A A A AR A AR A AR A AR A AR A AR A AR A AR AR A A A A AR AR AR A A A A A A ARk A Kk Kk

WARD<-hclust (D1, method="ward") #método Ward

WARD

plot (WARD, hang=-1, cex=0.8, ylab="Distancias Fuclidianas
Padronizadas Quadraticas", main="Ward", xlab="Acessos")
WARDSheight #pontos de fuséao

KA A A AR A A AR AR A A A A A A A AR A AR A KR A A A A AR A AR A A KA A AR A A AR A A A A A A A A A Ak Ak Kk

4. Método Tocher

KRR A AR A A AR AR A A A A AR A AR A AR A A A A AR A KR A A A A AR A AR A A A A A A A AR A A A A kA A Ak kK

library(biotools) #pacote no R
Tl<-tocher (D1, algorithm = "original")
Tl13distClust #distdncia entre os clusters

R b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b I I SRR I I b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b S b b b S i 3

5. Método Tocher modificado

KRR A AR A AR AR AR A A A AR A AR A AR A A A A AR AR A AR A AR AR A AR A AR A AR A A A A A Ak A Ak kA kK

T2<-tocher (D1, algorithm = "sequential")
T2%distClust #distdncia entre os clusters

R b b b b b b b b b b b b b b b b b I I S b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b b S b I I SRR b b 3

6. Critério de Mojena
LRI R S b db I b I db b dh b R Sb b IR Sh I db S db b b Sb S db b Sh b b Sb b db Sb i db b db b e Sh b db b e db b b Sh i db S 4
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De acordo com Milligan e Cooper (1985), k=1,25.

## 6.1 UPGMA ##

mojena<-mean (UPGMASheight) +1.25*sd (UPGMASheight) #valor Mojena
abline (h=mojena, v=NULL, col=2, 1lty=2) #linha de corte
(grupos<-cutree (UPGMA, k=k) ) #numero de grupos

## 6.2 WARD ##

mojena<-mean (WARDSheight) +1.25*sd (WARDSheight) #valor Mojena
abline (h=mojena, v=NULL, col=2, 1lty=2) #linha de corte
(grupos<-cutree (WARD, k=k) ) #numero de grupos

LR i dh i dh b b b b db b e Sh b b S b dh b dh b 2 db b 2 Sh b dh Sb b db b dh b dh b Sh b SR Sh b db b db b db b 2 dh b db Sb g Y

7. Coeficiente de Correlacdo Cofenética
R b b b b 4 b b b b S b b d b S b b I b b 4 b b b b b b b b b b b b b b b 4 b B b b b b b b b db b b db b b b b g b b g b b b 4

## 7.1 UPGMA ##
D3<-cophenetic (UPGMA)
D3

cor (D1,D3)

## 7.2 WARD ##
D4<-cophenetic (WARD)
D4

cor (D1,D4)

KA R A AR A AR AR A AR A AR A AR A AR A AR A KR A AR A AN A AN A AR A A A A AR AR AR AR AR A A AR Xk K
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