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  RESUMO 
 

COPATI, Mariane Gonçalves Ferreira, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, abril de 
2021. Seleção de famílias de tomateiro quanto a resistência à requeima e 
qualidade de fruto. Orientador: Carlos Nick Gomes. Coorientador: Pedro de Souza 
Crescêncio Carneiro.  
 

O tomateiro é uma cultura reconhecida mundialmente devido sua importância 

socioeconômica e nutricional. No entanto, seu cultivo é de elevado risco econômico 

devido aos prejuízos acarretados por infecções de diferentes fitopatógenos durante o 

ciclo de cultivo. Entre as principais doenças causadas por estes patógenos, a 

requeima, é uma das mais perniciosas. Para contornar essa situação, os programas 

de melhoramento trabalham com o objetivo de selecionar genótipos resistentes, e, 

que apresentem características agronômicas desejáveis pelos consumidores, 

produtores e indústria sementeira. As avaliações inicias das populações segregantes 

são extremamente trabalhosas devido ao grande número de famílias que são 

avaliadas. Nesse contexto, o delineamento em blocos com testemunhas intercalares 

aliado a análise espacial é alternativa viável para realizar a condução e seleção para 

resistência à requeima sem comprometer a precisão experimental. Ademais, na busca 

por genótipos com fenótipos desejáveis para múltiplas características, a utilização de 

índices de seleção tem se mostrado uma estratégia vantajosa. O índice de seleção 

FAI-BLUB vem sendo utilizado em diferentes culturas com sucesso para diversos fins, 

o qual apresenta características superiores aos demais índices comumente utilizados. 

Assim, o objetivo deste trabalho é selecionar famílias de tomateiro resistentes a 

requeima conduzidas no delineamento em blocos com testemunhas intercalares 

utilizando a metodologia da análise espacial e posteriormente selecionar, entre as 

resistentes, as que apresentam as melhores características relacionadas a qualidade 

de fruto utilizando o índice FAI-BLUB. Foram conduzidos dois experimentos, no 

primeiro avaliou-se 200 famílias F3:4 de tomateiro no delineamento em blocos com 

testemunhas intercalares para resistência a requeima. O segundo experimento foi 

conduzido com famílias resistentes a requeima selecionadas no primeiro experimento. 

Oitenta famílias foram selecionadas por apresentarem resistência a requeima em 

avaliações no campo no primeiro experimento. A utilização da análise espacial reduziu 

o erro e aumentou a precisão experimental. O modelo y = Xb + Zg + Sc + Sl + 𝜉 (8) foi 

o melhor para seleção das famílias de tomateiro resistentes à requeima. A utilização 



da análise espacial para seleção de famílias de tomateiro resistentes a requeima é 

recomendada a fim de se obter maior eficiência e ganho na seleção. O índice FAI-

BLUP foi eficiente para seleção dos genótipos de tomateiro resistentes a requeima 

para qualidade de frutos. Quatorze famílias se aproximaram do ideótipo desejável 

para qualidade de fruto. Esses genótipos devem seguir para as etapas subsequentes 

do programa de melhoramento da cultura. 

 
Palavras-chave: Solanum lycopersicum. Phytophthora infestans. Análise espacial. 

FAI-BLUP. Ganho de seleção.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ABSTRACT 
 

COPATI, Mariane Gonçalves Ferreira, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, April, 
2021. Selection of tomato families for combined fruit quality and late-blight 
resistance. Adviser: Carlos Nick Gomes. Co-adviser: Pedro de Souza Crescêncio 
Carneiro.  

 

The tomato crop is recognized for its socioeconomic and nutritional importance 

worldwide. However, growing tomatoes is economically risky due to the high number 

of different pathogens threatening plant growth and production during the whole crop 

cycle. Among the diseases caused by such pathogens, late-blight stands out as one 

of the most problematic. In order to overcome this disease, breeding programs rely on 

the selection of tomato-resistant genotypes with favorable agronomic features for all 

consumers, growers, and seed industry. Initial breeding trials are extremely laborious 

due to the large number of tomato families that need to be tested. In a scenario like 

this, replicated check designs together with spatial analyses become a viable approach 

to select late-blight-resistant tomato families without compromising experimental 

precision. Moreover, selection indexes have shown to be a valuable strategy used to 

screen for materials with multiple desirable traits simultaneously. The FAI-BLUP 

selection index has been successfully used in many crops and for different purposes 

as it shows superiority over the other indexes commonly utilized. Therefore, this work 

aimed at using the spatial analysis methodology to determine the best model to select 

tomato families resistant to late-blight, in an experiment carried out using a replicated 

check design, and after that, select, within the most resistant families, the ones 

displaying best fruit quality attributes using the FAI-BLUP selection index. We carried 

out two independent field trials. In the first trial, we assessed 200 F3:4 tomato families 

for their resistance to P. infestans, arranged according to a replicated check design. In 

the second trial we assessed 80 tomato families, selected as P. infestans-resistant in 

the first trial, for their fruit quality attributes. Spatial analysis decreased error and 

increased experimental precision. y = Xb + Zg + Sc + Sl + 𝜉 (8) was considered the 

best fit model for selection of late blight-resistant tomato families.  We therefore 

recommend the use of spatial modeling as it results in both higher efficiency and higher 

gains from selection compared to non-spatial modeling approaches. The FAI-BLUP 

index was efficient in selecting tomato families with combined P. infestans resistance 

and superior fruit quality. Fourteen tomato families ranked closer to the desirable 



ideotype for fruit quality.  These genotypes should move on to the next stages of our 

tomato breeding program.  

 

Keywords: Solanum lycopersicum. Phytophthora infestans. Spatial analysis. FAI-

BLUP index. Gain from selection. 
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1. INTRODUÇÃO 
 

O tomateiro é uma solanácea reconhecida mundialmente devido sua 

importância socioeconômica e nutricional. O Brasil, no ano de 2019, foi o décimo maior 

produtor mundial, com uma produtividade média de 71,8 t ha-1 (FAOSTAT, 2021). Seu 

fruto é rico em potássio, ácido fólico, vitamina C, vitamina E, flavonoides e 

carotenoides (beta caroteno e licopeno) (Waliszewski and Blasco, 2010; Palomo et al., 

2010; Peixoto et al., 2017). 

Considerada uma espécie versátil quanto ao uso, é entre as hortaliças-fruto 

aquela de maior demanda per capita. O agronegócio torna-se uma atividade atrativa, 

tendo em vista a demanda instalada, todavia, a tomaticultura é considerada atividade 

de alto risco econômico, sobretudo pelo elevado número de patógenos que ocasionam 

doenças na cultura. A suscetibilidade da espécie a uma gama de fitopatógenos aliada 

a cultivos realizados em condições ambientais favoráveis, tem resultado na ocorrência 

de doenças em todas as fases do seu ciclo fenológico, condição que impacta 

sobremaneira o custo de produção da. Estima-se que as perdas causadas por 

doenças representem de 10-30% do total da colheita (Tm et al., 2018), podendo, 

quando não manejadas, levar a perda total da lavoura. 

Entre as doenças que acometem o tomateiro, a requeima causada por 

Phytophthora infestans (Mont.) de Bary, é a mais destrutível (Duarte et al., 2007; 

Kamoun et al., 2015). O plantio de cultivares suscetíveis sob condições ambientais 

favoráveis pode resultar em perdas de 100% das lavouras, principalmente, quando o 

controle químico não eficientemente realizado (Foolad et al., 2008; Reis, 2010). Desse 

forma, é necessário a contínua busca por novas estratégias de controle que sejam 

mais sustentáveis e duradoras que possam complementar as estratégias de manejo, 

como por exemplo, a resistência conferida por meio de genes de resistência (Park et 

al., 2005; Rodenburg et al., 2019).  

A resistência a requeima normalmente é encontrada em espécies silvestres 

como, Solanum pimpinellifolium, Solanum peruvianum, Solanum hirsutum e Solanum 

habrochaites. Entretanto, cruzamentos com essas espécies, muitas vezes, não 

resultam em uma descendência com as características agronômicas desejada. 

Portanto, a identificação de genes de resistência na mesma espécie é vantajosa, uma 

vez que a transferência de alelos favoráveis e a recuperação das características 

agronômicas requeridas pelo mercado consumidor são facilitadas (Adalid et al., 2011). 
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No entanto, as avalições da requeima, principalmente nas primeiras etapas dos 

programas de melhoramento, são extremamente trabalhosas (Costa et al., 2005), o 

que requer estratégias que viabilizem as avaliações sem comprometer a precisão 

experimental.  

O delineamento em blocos com testemunhas intercalares aliado à metodologia 

de análise espacial é uma alternativa viável para a avaliação dos experimentos. Nesse 

delineamento experimental as análises são realizadas com base nas informações 

individuais e as estimativas das variações ambientais são baseadas nas testemunhas 

(Cruz et al., 2014). Nessa situação, a utilização da metodologia de análise espacial 

permite a realização de uma predição mais acurada dos valores genotípicos das 

famílias.  

A análise espacial modela as dependências espaciais da área experimental na 

forma de matriz de variâncias e covariâncias residuais, considerando a distância entre 

parcelas na área experimental. Assim, as variações decorrentes da fertilidade do solo, 

umidade, interceptação de luz e outros fatores ambientais são minimizadas (Resende 

et al., 2014). Dessa forma, é possível obter resultados mais acurados, o que leva a 

maior eficiência na seleção. 

Nos programas de melhoramento, para que ocorra o lançamento de um novo 

cultivar, é necessário selecionar genótipos superiores para diversas características. 

Dessa forma, nos últimos anos, diversos trabalhos foram realizados na tentativa de 

desenvolver cultivares de tomateiro que aliem a resistência a requeima com as 

características de qualidade organolépticas do fruto (Maach et al., 2020). Os atributos 

de qualidade de fruto são os principais influenciadores dos consumidores no momento 

da compra. Assim, apenas os que correspondem às expectativas do consumidor 

serão comercializados. 

Quando se deseja selecionar genótipos para múltiplas características a 

utilização dos índices de seleção é uma estratégias vantajosa, uma vez que possibilita 

que a seleção seja realizada para mais de uma característica simultaneamente 

(Woyann et al., 2020). O índice de seleção FAI-BLUP (Factor analysis and ideotype-

design / melhor predição linear imparcial), proposto por Rocha et al. (2018), tem sido 

utilizado com sucesso nos programas de melhoramento para diferentes culturas (Silva 

et al., 2018; Oliveira et al., 2019; Rocha et al., 2019; Woyann et al., 2019). Esse índice, 

permite o ordenamento dos genótipos com base em múltiplos caracteres; reduz os 

problemas ocasionados pela utilização de pesos e não apresenta problemas de 
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multicolinearidade, resultando em ganhos mais equilibrados para o conjunto de 

caracteres de interesse (Rocha et al., 2018). 

Diante do exposto, objetivamos com este trabalho selecionar famílias de 

tomateiro resistentes a requeima conduzidas no delineamento em blocos com 

testemunhas intercalares utilizando a metodologia da análise espacial; determinar o 

modelo mais acurado para realizar a seleção e, posteriormente, entre as resistentes, 

selecionar aquelas com aderência aos atributos de  qualidade de fruto por meio do 

índice FAI-BLUB. 
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CAPÍTULO 1: REVISÃO DE LITERATURA 

 
1. O TOMATEIRO 
 

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

família das Solanáceas. Essa hortaliça é a segunda de maior importância econômica 

no mundo ficando atrás apenas da batata (Foolad 2007; Socaci et al., 2014; IBGE, 

2019). Possui como centro de diversidade a região Andina, que engloba parte do 

Chile, Bolívia, Equador, Colômbia e Peru (Bai and Lindhout, 2007). No Brasil foi 

introduzido por imigrantes europeus no final do século XIX (Madeira et al., 2008).  

A produção mundial do tomate, em 2019, foi de 180,8 milhões de toneladas em 

uma área de 5 milhões de hectares. A China é o maior produtor mundial, seguida dos 

Estados Unidos, Índia, Turquia e Egito. O Brasil ocupa o décimo lugar com uma 

produção de 3,9 milhões de toneladas em 54,3 mil hectares, com uma produtividade 

média de 71,8 toneladas por hectare (FAOSTAT, 2021).  
Essa hortaliça possui crescimento simpodial, características de plantas em que 

sua estrutura é formada a partir do desenvolvimento de diversas gemas. As plantas 

podem apresentar hábito de crescimento, indeterminado, semi-determinado e 

determinado. Plantas com hábito do tipo indeterminado são utilizadas, 

predominantemente, nas cultivares destinadas a produção de frutos para consumo in 

natura. Nesta condição, o crescimento das plantas é contínuo e vigoroso, com 

presença de dominância da gema apical. Já o crescimento determinado predomina 

nas cultivares destinadas à produção de tomate para o processamento industrial, com 

crescimento vegetativo menos vigoroso e sua haste principal terminando em 

inflorescências (Filgueira, 2008). 

As flores do tomateiro são regulares e hipóginas, com cinco ou mais pétalas 

dispostas de forma helicoidal, com o mesmo número de estames e com ovário bi ou 

plurilocular. As flores são hermafroditas, o que confere sua autogamia (Alvarenga, 

2013).  

Os frutos são do tipo baga, carnosa e suculenta, com 2 a “n” lóculos, que 

atingem maturação entre 30 e 40 dias após a fecundação do óvulo. No campo a 

duração da colheita varia de 1 a 3 meses (Filgueira, 2008). As sementes são 

reniformes, pequenas, coloração marrom clara e podem apresentar minúsculos pelos. 
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Um grama contêm cerca de 300 sementes, sendo o fruto constituído por um número 

que varia de 50 a 200 sementes (Alvarenga, 2013). 

Os frutos de tomate são fontes importantes de vitaminas e minerais para a dieta 

humana balanceada (Gürbüz Çolak et al., 2020). São fontes de potássio, ácido fólico, 

vitamina C, vitamina E, flavonoides e carotenoides (beta caroteno e licopeno). Estes 

compostos apresentam funções terapêuticas, as quais podem ajudar na prevenção 

de doenças como: o câncer, doenças cardiovasculares e neurodegenerativas 

(Waliszewski and Blasco, 2010; Palomo et al., 2010; Peixoto et al., 2017).  

O consumo de um tomate fresco médio por dia pode fornecer cerca de 47% e 

22% da recomendação diária de vitamina C e A, respectivamente (Foolad, 2007). 

Ademais, o tomate é uma rica fonte de licopeno. O licopeno é o responsável pela cor 

vermelha, sendo o principal carotenoide presente nos frutos. Este carotenoide 

representa, aproximadamente, 83% dos carotenoides totais, atuando como um 

potente antioxidante e contribuindo para reduzir o risco de doenças crônicas, 

protegendo as células contra danos oxidativos (Poojary and Passamonti, 2015). 

Estudos evidenciam alta correlação entre o consumo de licopeno e a baixa incidência 

de câncer de próstata (Giovannucci et al., 1995; Socaci et al., 2014).  

A mistura de açúcares, aminoácidos, ácidos, minerais e compostos voláteis são 

responsáveis pelo sabor típico do tomate. A quantidade e a qualidade dos fitoquímicos 

presentes nos frutos do tomate é dependente das características genotípicas, bem 

como dos fatores ambientais e condições de manejo adotada nos campos de 

produção (Luthria et al., 2006). A qualidade comercial dos frutos é definida por 

características múltiplas, dependendo principalmente da atratividade externa, ou seja, 

das característica físicas (cor, forma, tamanho, brilho, firmeza) e das características 

bioquímicas (principalmente o conteúdo em açúcares, ácidos, vitaminas, 

fitonutrientes, minerais e compostos voláteis) (Bertin and Génard, 2018). 

As características bioquímicas de qualidade dos frutos foram pouco estudadas 

por muito tempo pelos programas de melhoramento genético da cultura. O principal 

enfoque, tanto para o mercado in natura quanto para fins de processamento, foi 

aumentar a produção de frutos por área e a resistência as diferentes doenças que 

causavam perdas nos rendimentos. (Bai and Lindhout, 2007).  

Atualmente, com o aumento das exigências do mercado consumidor por frutos 

com melhor aparência visual, maior qualidade nutricional e menor utilização de 

agrotóxico, torna-se necessário melhorar todos os vários aspectos do sistema de 
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cultivo (Bertin and Génard, 2018). Dessa forma, é necessário o contínuo trabalho dos 

pesquisadores nos programas de melhoramento para o desenvolvimento de novas 

cultivares com maior rendimento, resistência a pragas e doenças e com 

características desejáveis de qualidade dos frutos. 

 

2. REQUEIMA NO TOMATEIRO 
 

A requeima, causada pelo oomiceto Phytophthora infestans (Mont.) de Bary, é 

considerada a principal doença foliar do tomateiro e da batateira, que leva a perdas 

significativas de produtividade em todo o mundo (Kamoun et al., 2015). Nos campos 

de produção, estima-se que as perdas de rendimento podem atingir até 100%, em 

condições adequadas ao desenvolvimento do patógeno (Nowicki et al., 2012). 

É considerada a principal doença foliar do tomateiro e a mais devastadora por 

quatro razões: a taxa de progresso da doença é muito elevada, assim, a cultura pode 

ser completamente comprometida com poucos dias de epidemia; baixos níveis de P. 

infestans são de difícil detecção no campo; cada lesão provocada pelo oomiceto pode 

produzir até 300 mil novos esporângios por dia, o que contribui para uma rápida 

propagação da doença; o ciclo assexuado do patógeno consiste da penetração do 

patógeno, colonização, esporulação, e a dispersão, que pode ocorrer em menos de 

cinco dias (Foolad et al., 2008). 

Os primeiros relatos da requeima foram registrados na cultura da batata nos 

Estados Unidos, em 1843. Em 1845 se espalhou para Europa por meio de uma 

expedição de batatas de semente infestadas (Nowicki et al., 2013). Na Irlanda, a 

requeima provocou destruição generalizada dos campos de produção de batata, o que 

acarretou na morte de um milhão de pessoas e ao deslocamento de outro milhão de 

refugiados. Nos anos subsequentes a disseminação resultou em uma distribuição 

mundial da requeima e uma devastação global das plantações de batata e tomate. As 

perdas ocasionadas por esse patógeno estão relacionadas a redução do rendimento 

dos campos de produção, qualidade dos fruto e tempo da conservação pós-colheita, 

além do aumento do custo associado às aplicações de fungicida (Nowicki et al., 2012). 

A requeima é uma doença de difícil controle, uma vez que variações da 

população do patógeno são comuns nas áreas produtoras, facilitando a adaptação às 

estratégias de controle, sejam pela utilização de cultivares resistentes ou agentes 

químicos (Fry, 2016), e sua esporulação abundante faz com que o P. infestans se 



22 

 

 

espalhe extremamente rápido (Leesutthiphonchai et al., 2018). Portanto, há uma 

busca contínua por novas estratégias de controle mais duráveis (Rodenburg et al., 

2019). 

Como agente fitopatogênico o sucesso de P. infestans está relacionado aos 

aspectos relativos à sua biologia reprodutiva, uma vez que, sua reprodução pode 

ocorrer tanto via assexuada quanto sexuada (Nowicki et al., 2012). O ciclo assexuado 

permite rápido crescimento populacional no tecido hospedeiro suscetível. Os 

esporângios são produzidos em esporangióforos que crescem a partir de tecido 

infectado. Os esporângios são deiscentes, principalmente em resposta a mudanças 

na umidade relativa, e podem ser facilmente dispersos para outras áreas do tecido da 

planta (Fry, 2008). Os esporângios podem germinar de modo direto formando tubo 

germinativo em temperaturas altas (cerca de 20-25 ótima °C) e alta umidade relativa 

(acima de 90%), ou indireto, formando zoósporos a temperaturas mais baixas (ótimas 

entre 10 e 15 °C) (Lima et al., 2009).  

Os zoósporos são biflagelados e móveis por um curto período de tempo antes 

do encistamento, sendo possível a formação de até oito zoósporos em cada 

esporângio (Fry, 2008). Após o encistamento germinam e formam um tubo 

germinativo com um apressório para penetrar nas células epidérmicas da planta e 

colonizar o mesofilo, onde as hifas formam estruturas de alimentação intracelulares 

chamadas haustórios (Judelson and Ah-Fong, 2019). Normalmente, os sintomas são 

observados após pelo menos dois dias, ou ainda dentro de um ou dois dias, sob 

temperaturas moderadas e na presença de umidade (Fry, 2008). 

O ciclo sexuado ocorre quando há o cruzamento de indivíduos do grupo de 

compatibilidade A1 com o A2 (Foolad et al., 2008).  Quando os micélios dos dois 

grupos de compatibilidade interagem, a reprodução sexual pode ocorrer por meio da 

formação de oósporos (Cohen et al., 2007). Os oósporos podem sobreviver de um 

ciclo a outro em plantas daninhas, outros hospedeiros e no solo, sendo necessário um 

filme de água para que ocorra sua germinação.  

A esporulação pode ocorrer 3 a 4 dias após a infecção, dependendo do 

ambiente, da raça do patógeno e do hospedeiro. Cada lesão pode produzir milhares 

de esporângios, com novos esporos formados diariamente durante vários dias. Muitos 

ciclos de infecção podem ocorrer dentro de 2 semanas, o que pode ocasionar a 

destruição de toda a lavoura (Fry et al., 2015). 
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Os sintomas podem ocorrer em qualquer parte da planta, porém nas folhas são 

mais intensos. As lesões são de formato irregular, coloração pardo-olivácea nos 

folíolos, com a presença de um halo verde mais claro ao redor das manchas foliares 

e observa-se um aspecto encharcado nas lesões. Em condições de alta umidade 

relativa do ar, há o crescimento de esporangióforos e esporângios na parte abaxial 

das folhas, conferindo uma coloração esbranquiçada no entorno da lesão, muito 

semelhante a um bolor branco e ralo (Bosco et al., 2009). 

Atualmente, o uso de fungicidas é o método prevalecente para o controle da 

requeima (Pacilly et al., 2019). O manejo da doença é feito pelo princípio de proteção 

do hospedeiro, mediante da aplicação de fungicidas de caráter preventivo e/ou 

curativo, totalizando de 15 a 25 aplicações de fungicidas por cultivo (Fiorini et al., 

2010). Dessa maneira, o custo de produção torna-se oneroso, além de causar outros 

problemas, tais como: aumento nas concentrações de resíduos nos frutos a serem 

comercializados, aumento do risco a vida do aplicador e dos demais seres vivos do 

ecossistema, lixiviação dos excessos de produtos pulverizados, surgimento de 

isolados resistentes (Duarte et al., 2007). 

Ressalta-se ainda, o fato de que o uso indiscriminado de fungicidas acarretou 

a seleção de formas resistentes e mais agressivas do patógeno. Dessa forma, a 

abordagem mais promissora para alcançar o controle é a introdução de genes de 

resistência (Park et al., 2005). Entre os mecanismos de resistência a requeima no 

tomateiro incluem o de herança monogênica (resistência qualitativa) e o de herança 

poligênica (resistência quantitativa), os quais tem sido alvo de interesse dos 

programas de melhoramento durante muitos anos. 

Os estudos sobre a resistência qualitativa nessa cultura estão relacionados 

com a descoberta dos alelos de resistência em espécies silvestres como Solanum 

pimpinellifolium L. (Nowicki et al., 2012). S. pimpinellifolium é um dos parentes mais 

próximos do tomate cultivado, e seus genes de resistência a doenças foram 

introduzidos no genoma do tomate cultivado (Strickler et al., 2015; Cui et al., 2017).  

Inicialmente foram encontrados três genes de resistências, esses genes foram 

mapeados no cromossomo 7 (Ph-1), 10 (Ph-2), e 9 (Ph-3) (Nowicki et al., 2012). O 

gene Ph-1 é o único que possui dominância completa fornecendo resistência contra a 

raça T-0 do patógeno, mas tem sido rapidamente suplantado por novas raças.  

A resistência condicionada pelo Ph-2 fornece apenas resistência parcial contra 

vários isolados do patógeno. Este gene possui dominância incompleta, e foi mapeado 
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no longo braço do cromossomo 10. Uma desvantagem do Ph-2 é que fornece apenas 

uma redução da taxa do desenvolvimento da doença, em vez de bloquear a doença, 

e que muitas vezes falha na presença de isolados mais agressivos (Zhang et al., 

2014). Embora não seja considerado uma forte fonte de resistência por si só (Foolad 

et al., 2014; Ohlson and Foolad, 2016),  quando utilizado em conjunto com o Ph-3 alto 

nível de resistência foi observado (Gardner and Panthee, 2010; Panthee and Gardner, 

2011; Foolad et al., 2014). 

O Ph-3 possui dominância incompleta para diversos isolados de P. infestans, o 

qual é um gene de resistência mais forte (Chen et al., 2008; Nowicki et al., 2012). 

Posteriormente, outros genes de resistências a P. infestans foram identificados e 

localizados, o Ph-4 no cromossomo 2 (Li et al., 2011) e o Ph-5 no cromossomo 1 

(Foolad et al., 2008). Porém, há relatos que isolados de P. infestans quebraram a 

resistência conferida por esses genes (Chen et al., 2008; Miranda et al., 2010). 

Além da resistência quantitativa promovida pelos genes Ph-1, Ph-2, Ph-3, Ph-

4 e Ph-5, outras fontes de resistência a requeima foram identificadas em espécies 

silvestres do tomateiro. Dentre essas, podemos destacar a resistência quantitativa 

encontrada em S. habrochaites (Brouwer and Clair, 2004; Brouwer et al., 2004; Abreu 

et al., 2008) e S. pennellii (Smart et al., 2007). Porém, essas fontes de resistências 

ainda não foram implementadas nos programas de melhoramento com sucesso, uma 

vez que muitos dos Quantitative Trait Loci (QTLs) de resistência a requeima 

identificados em S. habrochaites estão ligados a características indesejáveis, o que 

acarreta o arraste de ligação ao empregar estratégias tradicionais de melhoramento, 

incluindo a seleção assistida por marcadores moleculares (Brouwer and Clair, 2004; 

Ohlson and Foolad, 2016). Ademais, os efeitos da muitos desses QTLs são 

relativamente pequenos ou de baixa herdabilidade (Smart et al., 2007; Abreu et al., 

2008). 

 

3. ESTRATÉGIA PARA CONDUÇÃO E AVALIAÇÃO DA RESISTÊNCIA A 
REQUEIMA NO TOMATE 
 

Na condução das populações segregantes nos programas de melhoramento 

genético, a superioridade dos genótipos testados é avaliada de forma comparativa, 

tomando como referência as cultivares já estabelecidas, com satisfatório desempenho 

e adaptabilidade. Nessas condições, as análises são realizadas obtendo-se as 
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informações de um grupo aleatório de famílias em conjunto com um grupo fixo de 

testemunhas (Cruz et al., 2014).  

Nas avaliações, principalmente nas primeiras fases dos programas de 

melhoramento, quando um elevado número de famílias é avaliado, a utilização dos 

delineamentos convencionais, como o em blocos casualizados, com um grande 

número de repetições se torna demasiadamente trabalhoso, além de resultar em 

controle local ineficiente e gerar perturbações que podem interferir na acurácia dos 

resultados. Além disso, outros problemas podem prejudicar os resultados, tais como, 

o custo e a disponibilidade de mão de obra nas avaliações, a baixa quantidade de 

sementes disponíveis.  

Dessa forma, é de extrema importância escolher delineamentos alternativos 

para realização das avaliações. O delineamento em blocos com testemunhas 

intercalares é um delineamento não convencional, onde as famílias ou linhagens são 

representadas no ensaio por uma única parcela, enquanto as testemunhas são 

repetidas r vezes (Faleiro et al., 2002). Na área experimental as plantas são 

organizadas em fileiras, onde nas extremidades são alocadas as testemunhas e no 

centro as famílias.  

Quando se utiliza o delineamento em blocos com testemunha intercalares as 

comparações do desempenho dos genótipos são realizados a partir dos valores 

corrigidos das famílias, considerando os efeitos ambientais que atuam de forma 

diferenciada nas fileiras na área experimental (Cruz et al., 2014).  Dessa forma, os 

dados das testemunhas são aproveitados para obtenção de uma análise de variâncias 

mais apurada.  

No experimento, as testemunhas também podem exercer a função de fornecer 

informações sobre a influência dos fatores ambientais sobre o comportamento dos 

genótipos avaliados (Cruz et al., 2014). Entretanto, diferentemente do delineamento 

em blocos casualizados, as estimativas das variações ambientais baseadas apenas 

nas testemunhas pode levar a estimativas dos parâmetros genéticos pouco acurados 

(Cruz, 2014), que pode ser prejudicial para a eficiência do processo seletivo.  

 

4. ANÁLISE ESTATÍSTICA ESPACIAL  
 

Nos programas de melhoramento a avaliação de grande número de progênies 

é imprescindível para a obtenção de sucesso, uma vez que é necessário a detecção 



26 

 

 

de diferenças cada vez menores entre elas. No entanto, para a correta estimação dos 

efeitos genéticos, a variação espacial dos experimentos de campo precisa ser 

modelada (Faveri et al., 2015).  

Os dados experimentais obtidos de pesquisas nos campos experimentais 

possuem uma localização específica no espaço. Dessa forma, as técnicas estatísticas 

comumente utilizadas não são adequadas para o estudo de características que 

possuem dependências espaciais, o que pode contribuir para aumentar a variação 

residual e reduzir a eficiência da análise (Resende et al., 2014).  

A utilização do princípio da casualização, neutraliza os efeitos da correlação 

espacial, para que a análise seja mais precisa. No entanto, a utilização da análise 

espacial é mais eficiente para a correção da correlação espacial existente. Ademais, 

a utilização da análise espacial possibilita a redução dos efeitos da fertilidade, 

estrutura do solo, umidade, interceptação de luz e outros fatores ambientais incidentes 

na área que não foram identificados antes da instalação do ensaio e, principalmente 

em experimentos para avaliação da reação das progênies a um determinado 

patógeno, a técnica pode diminuir a probabilidade de seleção de progênies tidas como 

resistentes em função de escape (Resende et al., 2014). 

No melhoramento genético vários métodos para análise espacial foram 

sugeridos para melhorar a acurácia da fenotipagem. Abordagens espaciais 

comumente usados consideram a correlação entre resíduos de parcelas vizinhas para 

ajustar a tendência local ou variação em pequena escala. Esses métodos espaciais 

incluem análises de vizinho mais próximo (Bartlett, 1978; Wilkinson et al., 1983); 

métodos de análise de séries temporais via modelo auto-regressivo (AR), médias 

móveis (MA) e auto-regressivo - médias móveis (ARIMA) em duas dimensões (Martin, 

1990; Cullis and Gleeson,, 1991; Gilmour et al., 1997; Cullis et al., 2006); modelo linear 

de campo aleatório (Duarte, 2000; Zimmerman and Harville, 2006); ajuste de 

superfícies de resposta polinomiais (Federer, 1998). 

Em experimentos conduzidos em campo, utilizando a abordagem de modelos 

misto, Gilmour et al. (1997) propôs uma metodologia que possibilita aumentar a 

acurácia experimental. Inicialmente é realizado o ajuste do modelo AR1 bidimensional, 

que permite levar em consideração as tendências locais da área experimental. Já as 

tendências globais, que refletem a variação em grande escala no campo, são 

modeladas por polinômios unidimensionais ou splines na direção de linhas e / ou 

colunas (Velazco et al., 2017).  
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Para a realização das análises é utilizado o modelo misto espacial, assumido 

que existem dados para n parcelas de tal forma que o julgamento é indexado por 

linhas e colunas em um arranjo l x c. Dessa forma, o modelo linear misto pode ser 

expresso de acordo com Gilmour et al. (1997) por:  

 𝑌 = 𝑋τ + Zµ +  ε +  η 

 

Em que: 

 

Y: é o vetor das observações, de dimensões (n) x (1); 

X: é a matriz de incidência dos efeitos fixos do delineamento, de dimensões (n) 

x (t);  τ: é o vetor de efeitos fixos desconhecidos, a serem estimados, de dimensões 

(t) x (1);  

Z: é a matriz de incidência dos efeitos aleatórios do delineamento, de 

dimensões (n) x (b);  µ; é o vetor de efeitos aleatórios desconhecidos, a serem preditos, de 

dimensões (b) x (1);  

ε: é o vetor de erros aleatórios, com dependência espacial, de dimensões (n) x 

(1);  

η: é um vetor de erros independentes dentro da parcela, de dimensões (n) x 

(1); 

 

n: é o número de observações;  

t: é o número de efeitos fixos; 

b: é o número de efeitos aleatórios.  

 

Para a estimação dos parâmetros nas análises espaciais os modelos assumem 

a distribuição Gaussiana conjunta de (µ, ε, η), com media zero e variância  

 

 

σ²   ቎G(γ) 0 00 Ʃ(α) 00 0 ѱ(I)቏ 
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Onde: ѱ = σ² η/ σ², σ²η = variância do erro independente; γ = vetor de proporções 

dos componentes de variância correspondentes a possíveis sub-vetores em µ e α = 

vetor de parâmetros de covariância espacial. A distribuição Marginal de γ é dada por: 

 γ  ~ N(X τ, σ² (ZGZ' + R)) 

 

Onde R = R(Φ) = Σ + , ѱ I, Φ = (α ', ѱ)'. 

 

Para a melhor identificação da variação experimental no campo, uma 

alternativa, é através da construção de variograma de amostra e, posterior, realização 

do teste de razão de verossimilhança (Gilmour et al., 1997). Os variogramas 

representam uma função de semivariância em relação às suas respectivas distâncias 

e é utilizado para a estimação da estrutura de variabilidade espacial como função da 

distância entre as observações. O variograma amostral é construído plotando-se os 

valores calculados de semivariâncias no eixo das ordenadas contra as respectivas 

distâncias no eixo das abcissas (Resende et al., 2014).  

 

  

5. SELEÇÃO PARA MÚLTIPLAS CARACTERÍSTICAS 
 

Para a seleção de genótipos promissores, nos programas de melhoramento 

genético, a utilização de índices de seleção é uma estratégia viável, para que a 

seleção seja realizada de forma simultânea para caracteres de interesse agronômico, 

obtendo genótipos mais próximos do ideótipo (Woyann et al., 2020).  

O ideótipo pode ser definido como “uma combinação ótima de características 

morfológicos e fisiológicos que resulta em uma correspondência eficiente do material 

vegetal ao seu ambiente” (Debaeke and Quilot-Turion, 2014). 

No melhoramento de plantas e animais o primeiro índice de seleção simultânea 

foi proposto por (Smith, 1936) e por (Hazel, 1943), respectivamente. Estes índices são 

baseados na seleção de valores genéticos desconhecidos. Dessa forma, a utilização 

dos valores fenotípicos e covariâncias genéticas são necessários para determinar 
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como um vetor de pesos deve ser escolhido a fim de maximizar a correlação de 

valores genéticos desconhecidos e valores fenotípicos (Hazel et al., 1994).  

Atualmente, o índice clássico Smith-Hazel tem sido usado com sucesso. No 

entanto, uma das dificuldades de aplicação desse índice é a falta de um procedimento 

para ponderar as características de importância econômica  (Cerón‐Rojas et al., 2006; 

Stephens et al., 2012). 

Na utilização dos índices de seleção, a multicolinearidade observada quando 

se avalia várias características, pode causar sérias dificuldades para a correta 

interpretação dos resultados. Ademais, pode acarretar conclusões errôneas, 

pesquisas mal direcionadas e medidas de conservação ineficazes (Rocha et al., 

2018).   

Para contornar as adversidades encontradas nos índices de seleção 

comumente utilizados, Rocha et al. (2018) propôs um índice de seleção baseado na 

análise fatorial e distância genótipo-ideótipo (índice FAI-BLUP), o qual permite o 

ordenamento dos genótipos com base em múltiplos caracteres. Além disso, esse 

índice dispensa o uso de pesos e não apresenta problemas de multicolinearidade, 

resultando em ganhos mais equilibrados para o conjunto de caracteres de interesse. 

Esse índice tem sido usado com sucesso para seleção de múltiplas características de 

genótipos para diversos fins (Silva et al., 2018; Oliveira et al., 2019; Woyann et al., 

2019; Rocha et al., 2019). Dessa forma, representa uma boa estratégia para seleção 

de genótipos de tomateiro resistentes a requeima quando a qualidade dos frutos.  

No FAI-BLUP os dados são analisados utilizando a metodologia de modelo 

misto via REML/BLUP (máxima verossimilhança residual restrita / melhor predição 

linear imparcial) (Patterson and Thompson, 1971; Henderson, 1975). Para testar a 

significância dos efeitos aleatórios é feito o teste da razão de verossimilhança, usando 

a estatística qui-quadrado com um grau de liberdade.  

Com base nas características avaliadas é predito os valores genéticos (médias 

do BLUP). Os valores genéticos (médias BLUP) são então submetidos ao índice de 

seleção FAI-BLUP, baseado em análise fatorial e desenho genótipo-ideótipo, 

construído anteriormente, para classificar os genótipos (Rocha et al., 2018).  
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CAPÍTULO 2: MODELOS DE TENDÊNCIA ESPACIAIS COMO FERRAMENTA 

AUXILIAR PARA SELEÇÃO MAIS ACURADA DE GENÓTIPOS DE TOMATEIRO 

RESISTENTES À P. infestans 

 
RESUMO  
Nas etapas iniciais dos programas de melhoramento, o delineamento em blocos com 

testemunhas intercalares é uma alternativa viável para ser utilizada, uma vez que, por 

meio de sua utilização, há substancial redução da área experimental e, por 

conseguinte, diminuição dos custos financeiros e operacionais. Nessa situação, a 

utilização da análise espacial pode permitir a predição mais acurada dos valores 

genotípicos das famílias. Assim, objetivou-se testar modelos que reduzem o erro 

experimental e selecionar aquele mais adequado para seleção de famílias resistentes 

à requeima. Foram avaliadas 200 famílias F3:4 de tomateiro quanto a resistência à 

requeima. Como testemunhas foram utilizadas as cultivares NC1CELBR, NC25P e a 

cultivar Santa Clara®. No campo, as plantas foram inoculadas e posteriormente 

receberam notas de acordo com a severidade da doença. Nove modelos estatísticos 

foram ajustados para estimar os valores genotípicos. A seleção do melhor modelo foi 

realizada por meio dos valores da variância residual, acurácia, Críterio de Informação 

Akaike, Critério de Informação Bayesiano e pelo teste da razão de máxima 

verossimilhança. Observou-se padrões espaciais no campo experimental. A utilização 

da análise espacial reduziu o erro e aumentou a precisão experimental. O modelo y = 

Xb + Zg + Sc + Sl + 𝜉 (8) foi o melhor para seleção das famílias de tomateiro resistentes 

à requeima. Assim, a utilização da análise espacial para seleção de famílias de 

tomateiro resistentes a requeima é recomendada a fim de se obter maior eficiência e 

ganho na seleção. 

 

Palavras-chave: Solanum lycopersicum, Phytophthora infestans, testemunhas 

intercalares, parâmetros genéticos, critérios de seleção. 
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1. INTRODUÇÃO 
 

A requeima, doença causada por Phytophthora infestans (Mont.) de Bary é, 

entre aquelas que causam prejuízos ao cultivo do tomateiro, aquela que causa maior 

comprometimento dos tecidos foliares da cultura.  Atribui-se a requeima, a capacidade 

de ocasionar perdas mais severas de produtividade em consequência da sua elevada 

taxa de progresso da doença. Essa doença pode comprometer todo o campo de 

produção, o que ocasionam sérios prejuízos econômicos (Duarte et al., 2007; Foolad 

et al., 2008; Nowicki et al., 2012; Humza et al., 2017). 

Medidas que visam diminuir a velocidade com a qual a epidemia se desenvolve 

são imperativas, e, atualmente baseiam-se principalmente na utilização do controle 

químico preventivo de misturas protetoras e fungicidas sistêmicos  (Jia and Foolad, 

2019).  

As aplicações preventivas de fungicidas têm um custo financeiro considerável 

(Foolad et al., 2008). Ademais, apesar de eficiente,  a aplicação demasiada de 

fungicidas, pode perturbar a sustentabilidade do agroecossistema, tendo em vista, os 

danos sociais, econômicos e ambientais decorrentes da utilização inadequada das 

formulações (Yang et al., 2011). 

A fim de maximizar a sustentabilidade dos sistemas de produção,  a abordagem 

mais promissora para potencializar o controle da requeima e de outras doenças no 

tomateiro é a introdução de genes de resistência por meio dos programas de 

melhoramento genético (Jia and Foolad, 2019). No entanto, as avaliações da 

resistência a requeima em campo demandam a utilização de grande quantidade de 

recursos, devido ao número elevado de famílias que devem ser avaliadas. Dessa 

forma, mesmo com pequenos números de repetições os experimentos se tornam 

excessivamente grandes, nos quais as variações espaciais, provavelmente, sejam um 

obstáculo à estimativa confiável dos valores genotípicos (Velazco et al., 2017).  

Nesse contexto, o delineamento com testemunhas intercalares é uma 

alternativa viável. Neste tipo de delineamento, cada uma das famílias é representada 

por uma única parcela no experimento, enquanto as testemunhas são repetidas “r” 

vezes. Logo, as análises genéticas das famílias são realizadas com base nas 

informações individuais e as estimativas das variações ambientais são baseadas nas 

testemunhas. Esse delineamento é vantajoso, principalmente quando o número de 

famílias avaliadas é elevado, quando a quantidade de sementes é baixa ou, ainda, 



40 

 

 

quando é necessário reduzir custos, mão de obra e área experimental. Apesar das 

vantagens da utilização de delineamentos alternativos, seu uso pode comprometer a 

precisão e acurácia experimental, uma vez que, estimativas das variações ambientais 

baseadas apenas nas testemunhas podem levar à estimativas de parâmetros 

genéticos viesadas (Faleiro et al., 2002).  

Nessa situação, é necessário incorporar metodologias adequadas de avaliação 

aos delineamentos propostos. A análise espacial é um método que permite a predição 

mais acurada dos valores genotípicos das famílias. Esse tipo de análise modela a 

dependência espacial na forma de matriz de variâncias e covariâncias residuais, 

considerando a distância entre parcelas no campo experimental. Assim, as variações 

decorrentes da fertilidade do solo, umidade, interceptação de luz e outros fatores 

ambientais são minimizadas (Resende et al., 2014).  

A aplicação da estatística espacial tem sido amplamente utilizada como 

alternativa à análise de dados em programas de melhoramento genético de várias 

culturas (Casanoves et al., 2005; Duarte and Vencovsky, 2005; Costa et al., 2005; 

Candido et al., 2009; Maia et al., 2013; Campos et al., 2016). No entanto, até o 

presente momento, não foram encontradas referências sobre o emprego da 

abordagem espacial para modelar os erros na análise de variância para experimentos 

de seleção de famílias de tomateiro resistentes a requeima.  

Diante do exposto, os objetivos desse trabalho foram (i) utilizar modelos que 

reduzam o erro experimental em relação ao modelo tradicional de testemunhas 

intercalares (ii) identificar padrões espaciais no campo experimental e (iii) selecionar 

o modelo mais adequado para a predição dos valores genéticos de famílias de 

tomateiro para resistência à requeima. 
 
2. MATERIAL E MÉTODOS  
 

2.1 Local e condução dos experimentos  
 

O experimento foi conduzido na Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensão 

(“UEPE Horta Velha”) do Departamento de Agronomia da Universidade Federal de 

Viçosa, localizada em Viçosa-MG (20° 45’ 14’’ S; 42° 52’ 53’’ W; 648 m de altitude).  

A classificação textural do solo foi Argilo-arenosa na profundidade de 0-20 cm 

(Lemos and Santos, 1996). Os atributos químicos e físicos do solo são: pH (água)= 
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6,0; P= 67,1 mg dm-3; K+= 150,0 mg dm-3; MO= 3,0 dag kg-1; Al+3= 0,0 cmolc L-1; Ca+2= 

4,5 cmolc L-1; Mg+2= 1,0 cmolc L-1; CTC (T)= 10,2 cmolc L-1; V (%)= 58; m (%)= 0,0; 

argila = 36 %; areia= 46 % e silte= 18 %.  

O delineamento utilizado foi em blocos com testemunhas intercalares, 

totalizando 10 blocos, com 20 famílias por bloco, sendo cada família representada por 

cinco plantas, das quais foram avaliadas as três centrais. Foram adicionadas três 

testemunhas repetidas três vezes, intercaladas no início, meio e fim dos blocos, 

conforme esquema apresentado na figura 1. As mudas foram produzidas em bandejas 

de poliestireno expandido de 128 células, contendo substrato comercial Tropstrato®. 

O transplante para o campo ocorreu 40 dias após o semeio, quando apresentavam 

entre 4-5 folhas definitivas totalmente expandidas, com espaçamento de 1,0 m x 0,5 

m.  

 

 

Figure 1: Croqui utilizado para alocação das parcelas das famílias de tomateiro no 

campo. 

O experimento totalizou 870 plantas avaliadas, das quais 270 são testemunhas 

e 600 plantas pertencentes às 200 famílias.  

As adubações foram realizadas conforme a análise de solos e a recomendação 

de acordo com a 5ª aproximação (Ribeiro et al., 1999) e a recomendação de Alvarenga 

(2013). Os tratos culturais foram realizados conforme a necessidade e recomendação 

para a cultura. 
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2.2 Material vegetal  
 

 Foram avaliadas 200 famílias F3:4 de Solanum lycopersicum provenientes da 

cultivar híbrida (F1) Iron Lady. Essa cultivar apresenta como principal característica a 

presença dos genes de resistência à requeima Ph2 e Ph3. Como testemunhas 

resistentes foram utilizadas as cultivares NC1CELBR (T1) que possui os genes Ph2 e 

Ph3, e a NC25P (T2) que possui apenas o gene Ph3 e como testemunha suscetível 

foi utilizada a cultivar Santa Clara (T3).  

 

2.3 Preparação dos isolados e inoculação  
 

Para a obtenção da solução de inoculo, foram coletados isolados de P. 

infestans de plantas de tomateiro das lavouras do município de Coimbra – MG, Brasil, 

localizada na Zona da Mata Mineira. Após as coletas os folíolos infectados foram 

lavados e, posteriormente, adicionados em bandejas plásticas desinfetadas com 

álcool 70% com papel toalha umedecido. Para a formação da câmara úmida, condição 

adequada para a esporulação do patógeno, as bandejas foram armazenadas em 

sacos plásticos e mantidas a 18 ºC por aproximadamente 24h.  

Para a inoculação realizou-se a mistura das suspensões dos diferentes 

isolados, a qual teve sua concentração ajustada para 10³ esporângios por mililitro de 

suspensão por meio de hemacitômetro. Posteriormente, a suspensão da mistura foi 

armazenada na geladeira por 1h, em temperatura de aproximadamente 4 ºC para 

induzir a liberação de zoósporos.  

 A inoculação foi realizada ao entardecer, com o auxílio de pulverizador costal 

manual aos 50 dias após o transplante para o campo. Aplicou-se aproximadamente 

20 ml da suspensão por planta, utilizando dosador universal de líquido. Na área 

experimental foram instalados aspersores, que foram ligados todos os dias ao 

entardecer, para promover o molhamento foliar. 

 

2.4 Caracterização do ambiente experimental  
 

A partir do dia de inoculação até o último dia de avaliação dos genótipos foram 

coletados os dados temperatura (T °C) e umidade relativa do ar (UR%) (Figura 2). A 
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maior temperatura registrada no período foi de 34,4 °C no penúltimo dia de avaliação, 

14/10. A temperatura mais baixa foi registrada no dia 06/10 de 12,33 °C. A maior e 

menor umidade relativa registrada foi de 100 e 45,8%, respectivamente. A maior 

amplitude de temperatura e umidade foi observado no primeiro dia de inoculação com 

20,78 °C e 54,2%.  

 

 

Figure 2: Variação de temperatura e umidade ao longo da avaliação das famílias de 

tomateiro quanto a resistência a P. infestans. Colunas: T °C máx = temperatura 

máxima; T °C mín = temperatura mínima. Linhas: UR% máx = umidade relativa 

máxima; UR% mín = umidade relativa mínima. 
 
 
2.5 Avaliação da severidade da requeima 
 

No campo, foram atribuídas notas às folhas de cada planta, conforme escala 

diagramática (Figura 3) proposta por Corrêa et al. (2009). Notas de severidade da 

doença foram atribuídas individualmente em cada folha das plantas a cada três dias, 

por 18 dias, totalizando 6 avaliações.  
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Figure 3: Escala de classificação de severidade da doença, sugerida por Corrêa et al. 

(2009). 

As notas foram utilizadas para determinar a área abaixo da curva de progresso 

da doença (AACPD). Conforme estimador dado pela seguinte expressão:  

 

AACPD = ∑ ቄቔቀ ௬೔ ା ௬೔శభଶ ቁቕ ∗ ⌊𝑡௜ାଵ +  𝑡௜⌋ቅ௡ିଵ௜ୀଵ  

 

Em que: 

 

yi e yi+1: porcentagem de área foliar lesionada observada na avaliação i e na seguinte 

i +1; 

ti e ti+1: intervalo de tempo entre as avaliações; 

n: número de avaliações. 

 

2.6 Análise estatística 
 

Nove modelos estatísticos foram ajustados, a fim de determinar o mais 

adequado para a predição dos valores genotípicos das famílias de tomateiro 

resistentes à requeima. O modelo linear misto tradicional para análise com 

testemunhas intercalares [1] e os modelos lineares mistos espaciais [2,3,4,5,6,7,8,9] 

podem ser escritos como: 
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y = Xb + Zg + e                                                                                                 [1] 

y = Xb + Zg + 𝜉                                                                                                   [2] 

y = Xb + Zg + 𝜉 + 𝜂                                                                                            [3] 

y = Xb + Zg + Sc + 𝜉                                                                                           [4] 

y = Xb + Zg + Sl + 𝜉                                                                                           [5] 

y = Xb + Zg + Sl + 𝜉 + 𝜂                                                                                     [6] 

           y = Xb + Zg + Sc + 𝜉 + 𝜂                                                                                  [7] 

y = Xb + Zg + Sc + Sl + 𝜉                                                                                   [8] 

y = Xb + Zg + Sc + Sl + 𝜉 + 𝜂                                                                            [9] 

 

Sendo, y o vetor de dados fenotípicos arranjados em linha e colunas; b o vetor 

de efeitos fixos (média geral) com a matriz de incidência X; g o vetor de efeitos 

aleatórios de genótipos com matriz de incidência Z, g ~ N(0,𝐼𝜎௚ଶ), onde 𝜎௚ଶ é a variância 

genotípica; e 𝑒 é um vetor aleatório de resíduos independentes, e ~N(0, 𝜎௘ଶ),  onde 𝜎௘ଶ 

é a variância residual.  

Os termos Sc e Sl incluem a parte aleatória de splines cúbicas indexadas a 

posição de coluna e linha, respectivamente. Estes dois termos representam 

tendências globais nas colunas e linhas, respectivamente. c ~ N(0,𝐼𝜎௦௣௟ ௖௢௟ଶ ), em que 𝜎௦௣௟ ௖௢௟ଶ  é a variância nas colunas e l ~ N(0,𝐼𝜎௦௣௟ ௟௜௡ଶ ) em que 𝜎௦௣௟ ௟௜௡ଶ é a variância nas 

linhas. 

 𝜉 é um vetor de erro aleatório espacialmente dependente nas colunas e linhas. 𝜉 ~ N(0,R), a matriz R = 𝜎కଶ[AR1(𝜌௖)⊗AR1(𝜌௟)], ⊗ representa o produto de Kronecker 

de processos autoregressivos separáveis bidimensional de primeira ordem e 𝜎కଶ é a 

variância do resíduo espacialmente dependente.  𝜂 é um vetor aleatório de erros independentes. Esse termo também é chamado 

de efeito nugget, representa o erro de mensuração de cada parcela ou ainda tendência 

local. 𝜂 ~ N(0,𝐼𝜎ఎଶ), em que 𝜎ఎଶ é a variância do erro independente. 

Para cada modelo ajustado foram estimadas as médias BLUP (Best Linear 

Unbiased Prediction) para cada uma das 200 famílias avaliadas. 
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2.7 Escolha do modelo de melhor ajuste  
 

A seleção do modelo mais adequado foi baseada nos cálculos dos indicadores 

de qualidade dos modelos, expressos por: 

 

 Variância residual (𝝈ෝ𝒆𝒊𝟐 ): 𝜎ො௘ଶ =  𝑦′𝑃௜𝑦𝑛 − 𝑟(𝑋)  
Em que: 

 𝑦 : vetor de observações; 𝑃௜: V-1 - V-1 X (X’ V-1 X)-1 X’ V-1 : matriz de projeção ortogonal aleatória das observações 

(y) no espaço coluna da matriz x para o modelo i; 

X: matriz de incidência dos efeitos fixos; 

V: R + ZGZ; 

Z: variância genotípica; 

G: matriz de variância – covariância dos efeitos aleatórios; 

R: matriz de variância – covariância dos erros aleatórios; 𝑟(𝑋): rank da matriz de incidência dos efeitos fixos; 𝑛 : número de observações. 

 

 Acurácia (𝒓ො𝒈ෝ𝒈 ): 
𝒓ො𝒈ෝ𝒈 =  ඨ 1 − 𝑃𝐸𝑉𝜎௚ଶ  

 

Em que: 

  𝑃𝐸𝑉 : variância do erro de predição; 𝜎௚ଶ: componente de variância genotípica. 
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 Critérios de Informação de Akaike (AIC) (Akaike, 1974):  
 𝐴𝐼𝐶 =  −2𝑙𝑜𝑔(𝐿𝑝) + 2𝑝 

 

Em que: 

 𝐿𝑝 : valor que torna máxima a função de máxima verossimilhança do modelo estimado; 𝑝 : número de parâmetros do modelo. 

 

 Critério de Informação Bayesiano (BIC) (Schwarz, 1978): 
 𝐵𝐼𝐶 =  −2𝑙𝑜𝑔(𝐿𝑝) + 𝑝𝑙𝑜𝑔 [𝑛 − 𝑟(𝑋)]   

Em que: 

 𝑛 − 𝑟(𝑥): graus de liberdade do resíduo; 𝑟(𝑋): rank da matriz de incidência dos efeitos fixos 𝑛 : número de observações. 

 

 Teste da razão de verossimilhança (LRT) 
 𝐿𝑅𝑇 = 2 𝐿𝑜𝑔𝑅𝐸𝑀𝐿𝑖 − 2 𝐿𝑜𝑔𝑅𝐸𝑀𝐿𝑗 
 

Em que: 

 𝐿𝑜𝑔𝑅𝐸𝑀𝐿𝑖  = logaritmo da função de máxima verossimilhança para o modelo completo 

i; 𝐿𝑜𝑔𝑅𝐸𝑀𝐿𝑗  = logaritmo da função de máxima verossimilhança para o modelo reduzido 

j. 

 

A estimativa LRT foi comparada com o valor do qui-quadrado tabelado, com d 

graus de liberdade e nível de significância de 5%, em que d é a diferença entre o 

número de parâmetros estimados pelos modelos completo e reduzido. 
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Foi considerado como melhor modelo aquele que apresentou os menores 

valores de AIB, BIC e 𝜎ො௘ଶ, maior valor de 𝑟̂௚ො௚ e valores significativos, pelo teste LRT, 

dos parâmetros contidos no modelo.  

 

Além dessas variáveis, também foram calculados:  

 

 Correlação de Spearman 
 𝜌 =  6 ∑ 𝑑²௜௡௜ୀଵ𝑛ଷ − 𝑛  

 

Em que: 

 𝑛 : é o número de pares (xi, yi);  𝑑௜ଶ: (postos de xi dentre os valores de x) - (postos de yi dentre os valores de y). 

 

 Ganho de Seleção 

 
 𝐺𝑆% = 100[𝑋௦ −  𝑋଴𝑋଴ ] 
 

Em que: 

 𝑋଴ : Média dos BLUPs das famílias do modelo selecionado; 𝑋௦ : Média dos BLUPs das famílias selecionadas, considerando seleção de 10 e 20%. 

 

 Eficiência da seleção  
 
Para a avaliação da eficiência de seleção calculou-se o índice de coincidência 

simples entre os modelos, o qual considera a proporção de famílias selecionadas por 

cada modelo ajustado, e que são coincidentes com as famílias selecionadas do 

modelo tomado como padrão (modelo selecionado). A seleção foi realizada 

considerando 10 e 20% das famílias com as menores notas de severidade da doença.  



49 

 

 

2.8 Variograma 
 

O variograma é um gráfico de diagnóstico para examinar a dependência 

espacial. Por padrão, o ASReml produz uma exibição de variograma para resíduos 

espacialmente dependentes. Os variogramas de dados bidimensionais regulares ou 

irregulares foram produzidos de acordo com Stefanaova et al. (2009). 

 

2.9 Software 
 

O índice de coincidência simples entre os modelos usados para estimar a 

eficiência da seleção foi calculado por meio do software Genes (Cruz, 2016). As 

demais análises estatísticas foram realizadas com o pacote ASReml 4.1 (Gilmour et 

al., 2015) disponível no software R (R Core Team, 2020).  

 

3. RESULTADOS 
 

Os nove modelos utilizados no estudo encontram-se na tabela 3, seguidos dos 

critérios de ajuste. Como esperado, a utilização da estrutura de erro espacial 

contribuiu para a redução de erros experimentais. Utilizando a análise de testemunha 

intercalar como referencial, o modelo 2 (Mod 2), primeiro modelo com o erro do tipo 

AR1 x AR1, aumentou o valor de LogREML em 83,61 unidades.  
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Tabela 1: Modelos utilizados seguidos pelos critérios de escolha de modelos de 

Akaike (AIC) e Schwarz (BIC) e significância dos parâmetros dos modelos (LRT). 

Modelos 
Nº de 

parâmetros 
AIC BIC LogREML 

LRT+ 𝝈ෝ𝒈𝟐  𝝈ෝ𝒔𝒑𝒍 𝒍𝒊𝒏𝟐  𝝈ෝ𝒔𝒑𝒍 𝒄𝒐𝒍𝟐  𝝈ෝ𝜼𝟐 𝝈ෝ𝝃𝟐 

Mod 1 2 5215,24 5217,12 -2605,62 - - - - - 

Mod 2 4 5052,02 5055,77 -2522,01 74,67** - - - 167,23** 

Mod 3 5 5047,78 5052,48 -2518,89 13,50** - - 6.23* 178,18** 

Mod 4 5 5051,46 5056,15 -2520,73 39,53** - 2,56ns - 150,50** 

Mod 5 5 5046,40 5051,10 -2518,2 80,51** 7,61** - - 144,05** 

Mod 6 6 5043,95 5049,58 -2515,97 7,37** 5,84* - 4,46 155,07** 

Mod 7 6 5049,13 5054,77 -2518,57 14,15** - 0,65 ns 4,33 ns 164,92** 

Mod 8 6 5045,05 5050,68 -2516,52 37,68** 8,41** 3,36 ns - 125,48** 

Mod 9 7 5044,63 5051,20 -2515,31 8,70** 6,51* 1,32 ns 2,42 ns 141,28** 
+ LRT = Teste de razão de verossimilhança, usando o teste qui-quadrado com um grau de 

liberdade, **,* significativo a 1 e 5 %, respectivamente, pelo teste qui-quadrado; nsnão 

significativo. variância genotípica (σෝ୥ଶ), variância de spline na linha (σෝୱ୮୪ ୪୧୬ଶ ), variância 

de spline na coluna (σෝୱ୮୪ ୡ୭୪ଶ ), variância devida a tendência (σෝஞଶ) variância dos resíduos 

não correlacionado (σෝ஗ଶ). Mod 1: y = Xb + Zg + e; Mod 2: y = Xb + Zg + ξ; Mod 3: y = Xb + 

Zg + ξ + η; Mod 4: y = Xb + Zg + Sc + ξ; Mod 5: y = Xb + Zg + Sl + ξ; Mod 6: = Xb + Zg + Sl + ξ + η; Mod 7: y = Xb + Zg + Sc + ξ + η; Mod 8: y = Xb + Zg + Sc + Sl + ξ; Mod 9: y = Xb + Zg + 

Sc + Sl + ξ + η. 

 

O modelo 1, modelo tradicional utilizado em experimentos com testemunhas 

intercalares, apresentou os maiores valores AIC e BIC em comparação aos valores 

dos demais modelos. Dentre os modelos com estrutura espacial de erros observaram-

se, em ordem crescente, menores valores de AIC para os modelos 6, 9, 8, 5, 3, 7, 4 e 

2. Considerando o critério BIC os modelos com menores valores foram: 6, 8, 5, 9, 3, 

7, 2 e 4. A significância dos componentes de variância foi verificada utilizando o LRT 

(Tabela 1). O contraste entre os modelos 2 vs 1 foi significativo, o que confirma a 

superioridade do modelo espacial em relação ao modelo referencial de testemunha 

intercalar. 

Comparando os modelos 9 vs 8 foi possível testar se o erro de mensuração (𝜂) 

contribui para a melhoria dos resultados. O resultado do teste foi o de não significância 

do parâmetro, o qual pode ser retirado do modelo por não contribuir, juntamente com 
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os outros parâmetros, para a melhoria dos resultados. O contraste entre o modelo 8 

com os modelos 5 e 4 testou a importância da utilização da função Spl(col) e Spl(lin), 

respectivamente. O teste entre os modelos 8 vs 5 foi não significativo, e entre 8 vs 4 

foi significativo. Esses resultados demonstram que a função Spl(lin) deve permanecer 

no modelo. Ademais, a significância do teste entre os modelos 8 vs 4 também mostra 

que a utilização das funções Spl(lin) deve ser utilizada em conjunto com a Spl(col) 

para se obter melhores resultados. 

Verificou-se aumentos das estimativas da variância genética entre as famílias 

com a utilização dos modelos lineares mistos espaciais. A utilização deste tipo de 

análise aumentou a eficiência no modelo tradicional de testemunhas intercalares de 

1,00 para 1,19 nos modelos lineares mistos espaciais 4 e 8 (Tabela 2). A variância de 

spline na linha foi grande em todos os modelos, quando comparado com a variância 

de spline na coluna. Considerando o teste de LRT, a variância de spline na coluna foi 

baixa e não significativa.  

Os coeficientes de autocorrelação residual foram todos positivos nas linhas e 

coluna, porém maiores valores foram observados nas linhas. O modelo 8, apresentou 

menores valores do coeficiente de autocorrelação residual na linha e na coluna, o que 

sugere menor variação externa nesse modelo. Maiores valores de acurácia foram 

encontrados nos modelos 4, 5 e 8. Os modelos que apresentam as menores e maiores 

estimativas de variância fenotípica foram 3, 4, 7 e 5, 6, 8, 9, respectivamente. Os 

menores valores da variância dos resíduos não correlacionado foram observados nos 

modelos 3, 6, 9 e 7. 
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Tabela 2: Estimativas dos parâmetros variância genotípica (𝜎ො௚ଶ), variância de spline 

na linha (𝜎ො௦௣௟ ௟௜௡ଶ ), variância de spline na coluna (𝜎ො௦௣௟ ௖௢௟ଶ ), variância residual (𝜎௘ଶ), variância devida a tendência (𝜎ොకଶ) variância dos resíduos não correlacionado (𝜎ොఎଶ), coeficientes de autocorrelação residual nas colunas (𝜌௖) e linhas (𝜌௟), variância 

fenotípica (𝜎ො௙ଶ), acurácia média (𝑟௚ො௚) e eficiência da análise espacial. 

Efeitos 
Modelos 

Mod1 Mod2 Mod3 Mod4 Mod5 Mod6 Mod7 Mod8 Mod9 𝜎ො௚ଶ 18,54 19,25 16,47 20,03 19,22 16,69 17,37 20,06 18,05 𝜎ො௦௣௟ ௟௜௡ଶ  - - - - 12,61 13,63  13,26 13,56 𝜎ො௦௣௟ ௖௢௟ଶ  - - - 1,00 - - 0,65 1,09 0,83 𝜎௘ଶ 132,99 - - - - - - - - 𝜎ොఎଶ - - 48,29 - - 47,27 43,66 - 38,32 𝜎ොకଶ - 130,85 85,61 127,98 125,39 80,72 87,56 122,07 86,07 𝜌௟ - 0,44 0,66 0,43 0,42 0,64 0,63 0,40 0,58 𝜌௖ - 0,10 0,23 0,10 0,08 0,16 0,20 0,07 0,13 𝜎ො௙ଶ 151,53 150,64 151,25 149,53 157,73 159,13 150,07 156,95 157,52 𝑟௚ො௚ 0,35 0,41 0,39 0,42 0,42 0,39 0,40 0,42 0,40 

Eficiência 

da análise 

espacial 

1,00 1,17 1,11 1,19 1,19 1,11 1,15 1,19 1,15 

 

Na figura 4 encontram-se as representações gráficas das tendências dos 

resíduos dos principais modelos ajustados. O modelo 2, representado pela figura 2A, 

apresenta a representação gráfica dos resíduos do primeiro modelo considerando 

estrutura espacial de erros dependentes, nas linhas e coluna do experimento. Existe 

maior tendência crescente dos resíduos no sentido das linhas, o que indica a possível 

necessidade de um componente adicional para se ajustar efeitos de linhas. 

A adição do componente cúbico nas colunas do modelo 4 (Figura 4B) não 

contribuiu para suavizar os erros nas colunas, concordando com a não significância 

deste parâmetro dado pelo LRT. Por outro lado, a adição da função spline para 

explicar a variação global nas linhas, como representado no modelo 5 (Figura 4C), 

melhorou o ajuste, o que acarretou na suavização dos resíduos. Esta suavização é 

possível ser visualizada na redução do platô dos variogramas que é de 250 para os 
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modelos 2 e 4 (modelos sem spline nas linhas) e passa para 200 nos modelos 5 e 8 

(modelos com spline nas linhas). A utilização da função spline na linha e na coluna 

em conjunto do modelo 8 (Figura 4D) proporcionou os menores erros, indicando ser o 

modelo mais adequado para análise dos dados. 

 

 
Figure 4: Variograma de quatro modelos ajustados aos dados de AACPD no 

tomateiro, A- Modelo 2: y = Xb + Zg + ξ; B- Modelo 4: y = Xb + Zg + Sc + ξ; C- Modelo 

5: y = Xb + Zg + Sl + ξ; D- Modelo 8: y = Xb + Zg + Sc + Sl + ξ. 
Maiores ganhos com a seleção foram obtidos utilizando os modelos espaciais, 

sendo os modelos 8 e 5 os que apresentaram os maiores ganhos com 10% e 20% 

das famílias selecionadas (Tabela 3). O modelo 1, apesar de também proporcionar 

ganhos com a seleção, é o pior modelo para ser utilizado. Foi observado ganho com 

a seleção para todos os modelos avaliados. O modelo 8 e 1 apresentaram as maiores 

e menores porcentagens de ganhos, respectivamente.    
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Tabela 3: Coeficientes de correlação de Spearman, eficiência de seleção (%) entre 

as médias estimadas no modelo oito e os demais métodos e ganho com a seleção 

(GS) considerando 10 e 20 % de indivíduos selecionados. 
  Eficiência de seleção (%) GS (%) 

 

Modelos 
Correlação de 

Spearman 
10 20 10 20 

Mod 8 - - - 80,33 70,73 

Mod 1 0,783 35,00 50,00 78,24 68,96 

Mod 2 0,991 90,00 90,83 80,83 70,63 

Mod 3 0,980 80,00 87,50 78,83 69,76 

Mod 4 0,992 93,33 90,83 80,29 70,74 

Mod 5 0,998 95,00 95,83 80,05 70,59 

Mod 6 0,987 85,00 90,00 78,94 69,80 

Mod 7 0,984 83,33 88,33 79,10 69,94 

Mod 9 0,993 90,00 92,50 79,38 70,10 

 

Os coeficientes de correlação classificatória de Spearman (Tabela 3) obtidos 

foram elevados, com exceção do modelo 1, modelo base do delineamento em 

testemunhas intercalares. Os coeficientes de correlação para os modelos com 

estrutura espacial foram similares. A eficiência de seleção foi estimada considerando 

diferentes intensidades de seleção, a saber: 10% (seleção das 20 famílias inferiores) 

e 20% (seleção das 40 famílias inferiores). Constata-se, pelos resultados obtidos, que 

houve uma boa concordância entre os modelos espaciais e que a seleção pelo modelo 

base de testemunhas intercalares foi pouco eficiente.  

 

4. DISCUSSÃO  
 

A utilização da análise espacial foi mais eficiente que a análise tradicional 

realizada com testemunhas intercalares, uma vez que possibilitou a identificação de 

padrões espaciais no campo, reduziu os erros experimentais e aumentou a eficiência 

na seleção. Ademais, identificou-se um modelo mais apropriado para seleção de 

famílias de tomateiro resistentes à requeima quando se utiliza delineamentos onde 

somente as testemunhas se repetem na área experimental.  
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Os resultados das análises, considerando o ajuste espacial autoregressivo em 

duas direções (AR1 x AR1), foram superiores à análise sob erros independentes.  A 

aplicação de estatísticas espaciais tem sido amplamente utilizada como alternativa 

para análise de dados em programas de melhoramento de diversas culturas. 

Bernardeli et al. (2021) observaram valores genéticos de alta precisão, que por sua 

vez resultaram em maior ganho com a seleção na cultura da soja, quando foram 

incluídas tendências espaciais. Campos et al. (2016) demonstraram que considerar 

as tendências espaciais dentro da área do campo na análise resulta em maior acurácia 

na estimação dos parâmetros genéticos e maior eficiência na seleção. Além disso, 

vários outros estudos apontaram a superioridade da análise espacial para atenuar os 

efeitos ambientais, bem como aumentar a precisão experimental (Costa et al., 2005; 

Duarte e Vencovsky, 2005; Maia et al., 2013). 

A utilização de modelos autoregressivos garante maior precisão experimental 

por propiciar blocos homogêneos sem variação ambiental entre parcelas dentro deles 

(Resende et al., 2014), garantindo que a resposta obtida via análise espacial da 

resistência seja devida principalmente a causas genéticas das famílias de tomateiro 

avaliadas.  

Modelos que consideram a existência de dependência espacial entre parcelas 

adjacentes tendem a ser mais eficientes para as situações em que há maior variância 

residual (Casanoves et al, 2005; Duarte and Vencovsky, 2005), como é o caso dos 

experimentos instalados sob o delineamento em testemunhas intercalares. Esses 

tipos de experimento são mais afetados pelas variações decorrentes da umidade, 

fertilidade do solo, interceptação de luz, entre outros. Nessas situações, a expressão 

do genótipo pode ser decorrente da condição ambiental onde a parcela se encontra, 

uma vez que essa parcela não é repetida na área experimental.   

 Dessa forma, é possível reduzir o erro experimental e aumentar a eficiência e 

acurácia dos resultados ao considerar que as parcelas experimentais são desiguais, 

sendo as mais próximas mais correlacionadas que as mais distantes. Ademais, 

resultados obtidos por Payne (2006), demonstram que as tendências de campo em 

ensaios sem repetição, como no caso das testemunhas intercalares, podem ser bem 

estimadas e controladas com o uso de modelos de análise espacial. 

O aumento dos valores do LogREML mostra a superioridade dos modelos 

espaciais para estimar os parâmetros de variância. Dessa forma, os modelos 

espaciais que assumem estrutura de erros autoregressivos (AR1 x AR1) foram mais 
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eficientes para explicar os dados, além de serem modelos com melhor ajuste. Em 

experimentos na cultura do trigo também foram observados aumentos nas estimativas 

do LogREML em 132 unidades na comparação de modelos em blocos completos e 

com estrutura espacial (Gilmour et al., 1997), indicando que os modelos espaciais são 

mais eficientes mesmo quando os experimentos são instalados em blocos completos. 

Segundo Maia et al. (2013) a adoção de modelos que consideram a dependência 

espacial entre as parcelas adjacentes pode trazer ganhos nos programas de 

melhoramento, principalmente, quando os blocos do experimento não forem 

devidamente alocados, ou quando não é possível a utilização de blocos completos. 

Ao verificar os valores para o critério de informação de Akaike (AIC) e para o 

critério de informação Bayesiano (BIC), pode-se observar que há tendência de os 

modelos espaciais serem iguais, com pequenas diferenças nos valores, favorecendo 

os modelos com tendências espaciais. Dessa forma, apesar de apresentarem alta 

eficiência para seleção, faz-se necessário a utilização de outros critérios para 

aprimorar a seleção do melhor modelo. Fato esse semelhante ao observado na cultura 

da laranja por Maia et al. (2013) ao utilizarem o AIC como critério para seleção de 

modelo. Apesar disso, esses critérios são amplamente utilizados, com eficácia, para 

seleção de modelos em diferentes culturas, como na soja (Duarte and Vencovsky, 

1991), do eucalipto (Oda-Souza et al., 2008), do alho (Puiatti et al., 2013), do café 

(Wyzykowski et al., 2015), da beterraba (Richter et al., 2015) e do tomate (Ramos et 

al., 2019). 

Critérios como o AIC e BIC são utilizados na escolha de modelos, uma vez que 

penalizam a verossimilhança residual conforme o número de parâmetros do modelo. 

Desta forma, o modelo escolhido será o mais parcimonioso, o qual tende a exibir 

estrutura mais simples (Müller et al., 2013; Resende et al., 2014; Corrales et al., 2015). 

No entanto, a utilização dos critérios de AIC e BIC são potencialmente mais precisos 

quando se utiliza o teste de LRT, uma vez que a inferência é baseada em 

probabilidade (Resende et al., 2014). O teste de LRT possibilitou testar a significância 

dos parâmetros adicionados nos modelos estudados.  

A significância dos testes entre os modelos indica que o efeito do parâmetro 

adicional do modelo completo é significativo, assim o modelo completo explica melhor 

a característica (Resende et al., 2014). A não significância do teste de LRT para os 

modelos 9 vs 8 indicou a inexistência de erros do tipo independentes e sim erros 

dependentes devido às tendências globais.  
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Os testes entre os modelos 8 vs 5 e 8 vs 4 evidenciou a necessidade da 

utilização da função spline na linha em conjunto com a função spline na coluna para 

aumentar a eficiência do modelo. Uma spline cúbica é uma curva suavizada sobre um 

intervalo formando uma ligação de segmentos polinomiais cúbicos (Resende et al., 

2014). Dessa forma, esse tipo de função permite identificar se os efeitos são realmente 

lineares ou se seguem outro tipo de distribuição. 

 Para obtenção de melhores resultados, nas análises espaciais, é muito 

importante a separação das tendências globais, por meio da adaptação de polinômios 

ou splines de suavização cúbica das tendências locais (Gilmour et al., 1997). Esse 

tipo de avaliação possui maior eficiência quando ocorre esquematização das parcelas 

em linhas e colunas, sendo assim, uma estratégia que garante a captura de 

tendências em duas direções. Dessa forma, é possível a utilização da modelagem 

espacial de estruturas de erro, os quais, geralmente, não são percebidos no estágio 

de projeto (Sarker and Singh, 2015). Basford et al. (1996) concluiu que para obter 

melhores resultados na escolha do melhor modelo é necessário combinar informações 

da esquematização das parcelas e que suaviza as tendências espaciais. Federer 

(1998) também enfatizou a importância de combinar a análise espacial com os 

resultados experimentais das análises em blocos na busca pelo melhor modelo. 

Foi observado a redução na estimativa da variância residual e aumento da 

variância genética com a utilização dos modelos com estrutura de erros espaciais. 

Fato este explicado pela redistribuição da variação residual, na variância genética, 

variação na linha e na coluna. Altos valores de variação residual para características 

epidemiológicas podem ser devido à dificuldade de se obter homogeneidade nos 

graus atribuídos aos tratamentos e as diferentes taxas de progresso da doença nas 

famílias (Elsayed et al., 2011; Nick et al., 2014).Dessa forma, esses resultados 

confirmam a superioridade da análise espacial em detrimento as análises 

convencionais utilizadas para seleção de genótipos resistentes a requeima.  

Por outro lado, as características epidemiológicas também são muito afetadas 

pelas condições climáticas. Como no caso da requeima, que a ocorrência e 

severidade da requeima no campo é muito dependente do clima. As condições 

climáticas ideais para desenvolver infecções severas de requeima no tomateiro são 

faixas extensas de temperatura amenas, entre 15 e 25 °C e condições de alta umidade 

relativa (Foolad et al., 2008; Akhtar et al., 2016). As condições climáticas do período 

no qual foi realizado as avaliações não favoreceu o desenvolvimento da doença. Ao 
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longo dos dias houve grandes variações nas temperaturas, mas nos períodos 

noturnos ocorreram a associação entre temperaturas amenas e alta umidade relativa. 

Para contornar as condições adversas no período de inoculação e avaliação, utilizou-

se de irrigações por aspersão periódicas ajudou a proporcionar condições mais 

adequadas para o progresso da doença.  

As estimativas dos coeficientes de autocorrelação residual nas colunas e linhas 

foram positivas e inferiores a 0,6; com exceção da autocorrelação residual da linha do 

modelo 3. Valores baixos de autocorrelação podem ser explicados pela distribuição 

da doença sem padrão definido na área, concordando com Resende and Sturion 

(2003). Esses autores relataram que coeficientes de autocorrelação altos (> 0,60) 

podem indicar padrões de resíduos espaciais ou variabilidade espacial em gradientes 

ou em manchas. Por outro lado, coeficientes de autocorrelação baixos indicam 

variabilidade espacial aleatória ou sem padrão definido.  

A plotagem das tendências residuais nas linhas e nas colunas do experimento 

mostrou maior variação por fontes externas nas últimas linhas do experimento, uma 

vez que houve maior distância espacial entre elas e maior correlação entre as parcelas 

dessa área. A distribuição não homogênea do sistema de irrigação por mircroaspersão 

nas últimas linhas do experimento pode explicar o maior desenvolvimento das plantas 

e do patógeno nessa região do experimento, o que pode ter sido responsável pela 

tendência espacial encontrada. Segundo Gilmour et al. (1997) os variogramas podem 

auxiliar na identificação das tendências no campo experimental. Dessa forma, é 

possível acrescertar parâmentros nos modelos a fim de obter melhores resultados nas 

análises. A utilização da spline na linha contribuiu efetivamente para captar essa 

variação por fontes externas, levando a suavização dos resíduos como mostrado na 

figura 2. 

Os modelos com estruturas espaciais aumentaram o ganho com a seleção das 

famílias. O que já era de esperar, uma vez que a dependência espacial favorece a 

seleção de progênies suscetíveis em detrimento de progênies resistentes quando 

estas estão dispostas lado a lado (Reis and Filho, 2003). Além disso, segundo  Es and 

Es (1993) esse fato decorre do aumento da probabilidade dos erros tipo I e tipo II sob 

correlação espacial significativa. Dessa forma, a seleção por modelos que assumem 

erros independentes implica em menor ganho por ciclo de seleção e, 

consequentemente, atrasos nos programas de melhoramento genético pela 

recombinação de famílias inferiores.  
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O ordenamento das famílias não foi idêntico entre os modelos, o que pode ser 

observado pelas diferenças na eficiência de seleção dos modelos avaliados. O pior 

ordenamento do Modelo 1 pode ser decorrente ao fato das médias das famílias no 

delineamento em testemunhas intercalares serem estimadas a partir de uma única 

parcela experimental, sem a correção espacial, o que afeta o erro-padrão das médias 

das famílias, e, consequentemente, sua classificação. Na cultura da soja, com uma 

intensidade de seleção de 25% houve apenas 46% de coincidência entre os genótipos 

selecionados quando utilizado modelos espacial e não espacial (Duarte and 

Vencovsky, 1991). Dessa forma, para esse estudo, o modelo que não utiliza estrutura 

espacial é menos indicado como método seletivo. Ademais, as estimativas do 

coeficiente de correlação de Spearman entre o melhor modelo espacial e o modelo 

base de testemunha intercalar foi o mais discrepante, o que indica baixa correlação 

na classificação das famílias por esses dois modelos.  

 

5. CONCLUSÕES  
 

Foi possível identificar padrões espaciais dentro do campo experimental, cujo 

efeito foi minimizado por meio de modelagem espacial. A abordagem de análise 

espacial diminuiu o erro experimental e aumentou a precisão da seleção. O modelo 8 

foi mais eficiente, uma vez que proporcionou maior ganho de seleção comparando 

com os demais modelos. Esses achados apontam que em situações onde são 

utilizados desenhos experimentais sem repetições, quando as condições ambientais 

em toda a área experimental não são homogêneas a exploração de abordagens, como 

a modelagem espacial proporciona maiores ganhos de seleção.  
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CAPÍTULO 3: SELEÇÃO PARA QUALIDADE DE FRUTOS EM FAMÍLIAS DE 

TOMATEIROS RESISTENTES A REQUEIMA  
 

RESUMO 
Nos últimos anos, diversos trabalhos foram realizados na tentativa de 

desenvolver cultivares de tomateiro que alie a resistência a requeima com as 

características de qualidade organolépticas do fruto. Para realizar a seleção de 

genótipos, quando se trabalha com diferentes características, os índices de seleção 

são uma estratégia viável, uma vez que possibilitam a seleção simultânea, obtendo 

genótipos mais próximos do ideótipo desejado. Dessa forma, o objetivo do trabalho foi 

selecionar famílias F3:5 de tomateiros resistentes a requeima de acordo com atributos 

de qualidade de fruto utilizando o índice FAI-BLUP. Foram avaliadas 80 famílias F3:5 

de tomateiro quanto a resistência à requeima. Como testemunhas foram utilizadas as 

cultivares Thaise, Argos e Liberty. Utilizou-se o delineamento em blocos causalizados, 

com três repetições. As parcelas experimentais foram compostas por cinco plantas, 

das quais três avaliadas. Foram avaliadas as variáveis largura do fruto (LF), 

comprimento dos frutos (CF), coloração dos frutos (L, a*, C e H), firmeza do fruto (FF), 

acidez titulável (AT), teor de sólidos solúveis (SS), potencial hidrogeniônico (pH), 

Relação SS/AT. Os dados de qualidade de fruto foram analisados utilizando a 

metodologia de modelo misto via REML/BLUP para obtenção dos BLUPs e esses 

valores foram submetidos ao índice de seleção FAI-BLUP. O índice FAI-BLUP foi 

eficiente para seleção dos genótipos de tomateiro resistentes a requeima para 

qualidade de frutos. Quatorze famílias foram os que mais se aproximaram do ideótipo 

desejável para qualidade de fruto. Esses genótipos devem seguir para as etapas 

subsequentes do programa de melhoramento da cultura.  

 

Palavras-chaves: Solanum lycopersicum. Phytophthora infestans. FAI-BLUP. Ganho 

de seleção. 
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1. INTRODUÇÃO 
 

O tomate (Solanum lycopersicum L.) é uma das hortaliças mais cultivadas no 

mundo e, no Brasil, é a segunda mais importante, superada apenas pela batata 

(Foolad, 2007; Socaci et al., 2014; IBGE, 2019). Pertencente à família das solanácea, 

o tomateiro, é reconhecido mundialmente devido sua importância socioeconômica e 

nutricional. Em 2019, a produção mundial do tomate foi de 180,8 milhões de toneladas 

em uma área de 5 milhões de hectares (FOASTAT, 2021). 

Por sua importância, a cultura tem sido muito estudada, especialmente no que 

diz respeito ao aumento da produtividade e maior eficiência no uso da água e 

nutrientes, resistência a pragas e doenças e características de qualidade dos frutos 

(Charlo et al., 2009; Hunter et al., 2012; Park et al., 2014; Vicente et al., 2015). O 

tomateiro é suscetível a cerca de 200 doenças causadas por fungos, bactérias e 

nematoides (Nick et al., 2013). A mela ou requeima, causada por Phytophthora 

infestans (Mont.) de Bary, é uma das doenças mais destrutível da cultura, chegando 

a comprometer todo o campo de produção (Duarte et al., 2007).  

Atualmente, o manejo da requeima é feito através de aplicações de fungicidas 

de caráter preventivo e/ou curativo (Fiorini et al., 2010; Copati et al., 2019). Dessa 

maneira, o custo de produção torna-se oneroso, além de causar diversos problemas 

aos seres humanos e ao meio ambiente (Duarte et al., 2007). Para alcançar o controle, 

a abordagem mais promissora, é a introdução de genes de resistência (Park et al., 

2005). No entanto, para que uma cultivar tenha aceitação pelo mercado consumidor, 

além da resistência aos principais patógenos, precisa apresentar boa qualidade de 

fruto.  

Nos últimos anos diversos trabalhos foram realizados na tentativa de 

desenvolver cultivares de tomateiro que alie a resistência a requeima com as 

características de qualidade organolépticas do fruto. A qualidade dos frutos e o valor 

de mercado são determinados pelo tamanho, forma, firmeza, cor, sabor e conteúdo 

sólido, que variam com a época de cultivo, cultivar e manejo da cultura (Maach et al., 

2020). Esses atributos são os principais influenciadores dos consumidores no 

momento da compra. Dessa forma, apenas os que correspondem às expectativas do 

consumidor serão comercializados. 

Para realizar a seleção de genótipos, quando se trabalha com diferentes 

características, os índices de seleção são uma estratégia viável, uma vez que 
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possibilitam a seleção simultânea, obtendo genótipos mais próximos do ideótipo 

desejado. Os primeiros índices de seleção utilizados no melhoramento de plantas e 

animal foram os propostos por Smith (1936) e Hazel (1943). Em seguida, diversos 

outros foram sugeridos (Elston, 1963; Pešek e Baker, 1969; Mulamba e Mock, 1978). 

Apesar da grande utilização desses índices todos apresentam obstáculos que limitam 

sua utilização por reduzirem a precisão do processo de seleção, o que pode levar a 

conclusões errôneas (Woyann et al., 2019).  

O índice FAI-BLUP (Factor analysis and ideotype-design / melhor predição 

linear imparcial), proposto por Rocha et al. (2018), combina a análise fatorial e 

desenho de genótipo-ideótipo para seleção de múltiplas características. Esse índice 

tem sido usado com sucesso para seleção de genótipos em diversas culturas (Oliveira 

et al., 2019; Rocha et al., 2019; Silva et al., 2018; Woyann et al., 2019). As principais 

vantagens da utilização deste índice estão relacionadas a não dependência do 

emprego de peso econômicos e ser livre de multicolinearidade. 

Dessa forma, o objetivo do trabalho foi selecionar famílias F3:5 de tomateiros 

resistentes a requeima de acordo com atributos de qualidade de fruto utilizando o 

índice FAI-BLUP.  

 

2. MATERIAL E MÉTODOS 
 

2.1 Material Vegetal 
 

Foram conduzidas 80 famílias F3:5 de Solanum lycopersicum provenientes da 

cultivar híbrida (F1) Iron Lady. Essa cultivar apresenta como principal característica a 

presença dos genes de resistência à requeima Ph2 e Ph3. Utilizou-se como 

testemunhas as cultivares comerciais Thaise, Argos e Liberty. As mudas foram 

produzidas em bandejas de poliestireno expandido de 128 células, contendo substrato 

comercial Tropstrato®. O transplante para o campo ocorreu 45 dias após o semeio, 

quando apresentavam entre 4-5 folhas definitivas totalmente expandidas.  
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2.2 Local e condução dos experimentos  
 

O experimento foi conduzido na Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensão 

(“UEPE Horta Velha”) do Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal de 

Viçosa, localizada em Viçosa-MG (20° 45’ 14’’ S; 42° 52’ 53’’ W; 648 m de altitude), 

no período de junho a outubro de 2017.  

A classificação textural do solo foi Argilo-arenosa na profundidade de 0-20 cm 

(Lemos and Santos, 1996). Os atributos químicos e físicos do solo são: pH (água)= 

6,0; P= 67,1 mg dm-3; K+= 150,0 mg dm-3; MO= 3,0 dag kg-1; Al+3= 0,0 cmolc L-1; Ca+2= 

4,5 cmolc L-1; Mg+2= 1,0 cmolc L-1; CTC (T)= 10,2 cmolc L-1; V (%)= 58; m (%)= 0,0; 

argila = 36 %; areia= 46 % e silte= 18 %.  

O delineamento utilizado foi em blocos casualizados, com três repetições. As 

parcelas experimentais foram compostas por cinco plantas, das quais foram avaliadas 

as três centrais. O experimento totalizou 1245 plantas, sendo avaliadas 747.  

Foi utilizado o tutoramento com fitilho horizontal, desbrotando as plantas até a 

primeira bifurcação. O espaçamento utilizado foi de 0,5 × 1,0 m, entre plantas e linhas, 

respectivamente. Utilizou-se da irrigação localizada, no sistema de tubos gotejadores. 

Os tratos culturais foram realizados semanalmente conforme a necessidade e 

recomendação para a cultura. As adubações foram realizadas conforme a análise de 

solo e a recomendação de acordo com a 5ª aproximação (Ribeiro et al., 1999) e a 

recomendação de Alvarenga (2013).  

 

2.3 Características avaliadas 
 

Para a análise da qualidade foram colhidos frutos da parte mediana da planta, 

no estádio verde-maturo. Os frutos foram transportados até o laboratório de manejo 

de recursos genéticos do departamento de Agronomia da UFV, onde foram avaliados. 

As características avaliadas foram: 

- Largura (LF) e comprimento dos frutos (CF): foram avaliados com o auxílio de um 

paquímetro digital, sendo os resultados expressos em milímetros (mm);  

- Coloração dos frutos: foram avaliados realizando-se leituras na região equatorial do 

fruto com o auxílio de um colorímetro. O colorímetro foi ajustado para o sistema de 

leitura L*a* b* e calibrado em uma placa branca padrão. Os valores de L* indicam 
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luminosidade/brilho e variam de 0 a 100 (0 = totalmente preto e 100 = totalmente 

branco), o a* representa uma escala de tonalidade que vai do verde (-a = - 60 ao 0) 

ao vermelho (+a = 0 ao +60) e o b* representa uma escala de tonalidade que vai do 

amarelo (-a = - 60 ao 0) ao azul (+a = 0 ao +60). O índice de cromaticidade (C), que 

indica a saturação ou pureza da cor, enquanto o ângulo Hue (H) define a tonalidade 

da cor (0° = vermelho; 90° = amarelo; 180° = verde, e 270° = azul); 

- Firmeza do fruto (FF): as leituras foram feitas na região equatorial do fruto. A medida 

foi expressa como a força, em Newton (N), necessária para penetrar a polpa do 

tomate; 

- A acidez titulável (AT): foi determinada em 10 gramas da polpa homogeneizada 

diluída em 50 mL de água destilada, pela titulação com solução padronizada de NaOH 

a 0,1N. O resultado foi expresso em gramas de ácido cítrico por 100 g de polpa; 

- Teor de sólidos solúveis (SS): expresso em °Brix, com o auxílio de refratômetro 

digital; 

- Potencial hidrogeniônico (pH): a determinação foi realizada com auxílio de pHmetro, 

calibrado periodicamente com solução tampão de pH 4 e 7, sendo esta determinação 

feita diretamente em suco integral de tomate;  

- Relação SS/AT: obtida pela razão entre sólidos solúveis totais e acidez total titulável.  

 
2.4 Análises Estatísticas 
 

Os dados de qualidade de fruto foram analisados utilizando a metodologia de 

modelo misto via REML / BLUP (máxima verossimilhança residual restrita / melhor 

predição linear imparcial) (Patterson and Thompson, 1971; Henderson, 1975), usando 

o Pacote de software R lme4. 

 

O modelo estatístico foi denotado por: 

 𝑌 = 𝑋𝑟 + 𝑍𝑔 + 𝑊𝑝 +  ɛ  
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Onde: 

 

y = vetor de dados; r = vetor dos efeitos de repetição (assumido como fixo) 

adicionado à média geral; g = vetor de efeitos do genótipo (assumido como aleatório); 

p = vetor de efeitos de parcela (assumido como aleatório); X, Z e W representam as 

matrizes de incidência para esses efeitos. 

Para os efeitos aleatórios do modelo, a significância do teste da razão de 

verossimilhança foi testada usando a estatística qui-quadrado com um grau de 

liberdade. Os valores genéticos (médias do BLUP) foram preditos para cada um dos 

oitenta e três genótipos com base nas 11 características avaliadas. 

 

2.5 Classificação das famílias 
 

Os valores genéticos (médias BLUP) foram submetidos ao índice de seleção 

FAI-BLUP, baseado em análise fatorial e desenho genótipo-ideótipo, para classificar 

os genótipos. A análise de componentes principais, a análise fatorial, a determinação 

do ideótipo e a distância genótipo-ideótipo foram realizadas usando a rotina do índice 

FAI-BLUP desenvolvida por Rocha et al. (2018) no software R. 

A análise de componentes principais foi utilizada para extrair as cargas fatoriais 

da matriz de correlação entre os valores genéticos. Para a rotação analítica foi 

utilizado o critério varimax (Kaiser, 1958), já para o cálculo dos escores fatoriais foi 

utilizado o método dos mínimos quadrados ponderados (Bartlett, 1978).  

Em seguida, o número de ideótipos foi definido com base na combinação de 

fatores desejáveis e indesejáveis para o objetivo da seleção. O seguinte algoritmo 

forneceu o número de ideótipos: 

 𝑁𝐼 = 2௡ 

 

Onde, NI = número de ideótipos e n = Número de fatores. 

 

O ideótipo para qualidade de fruto foi determinado considerando os valores 

ideais para cada característica (valores mínimos ou máximos do conjunto de dados) 

apresentados na tabela1. O ideótipo foi construído considerando o valor genético 
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máximo previsto para os caracteres LF, CF, L, a, C, Firm, AT, SST, pH e SST/AT e os 

valores genéticos mínimos previstos para H.  

 

Tabela 1: Valores máximos, mínimos, média e ideótipos desejável e indesejável para 

cada variável avaliada. 

 
CF LF Firm L a C H SST pH SST/AT AT 

Máximo 80,59 92,46 23,25 41,60 107,55 121,04 56,67 4,45 5,70 24,52 0,56 

Médio 39,28 49,30 5,30 30,40 28,55 45,71 46,58 2,20 4,08 6,25 0,11 

Mínimo 57,67 69,73 13,46 35,63 41,79 60,92 31,59 3,28 4,43 10,46 0,32 

Desejável max max max max max max min max max max max 

Indesejável min min min min min min max min min min min 

 

Após a determinação do ideótipo, as distâncias genótipo-ideótipo foram 

estimadas e convertidas em probabilidade espacial permitindo a classificação do 

genótipo. O seguinte algoritmo foi usado: 

 

𝑃௜௝ = 1𝑑௜௝∑ 1𝑑௜௝௜ୀ௡;௝ୀ௠௜ୀଵ;௝ୀଵ  

Onde, Pij = Probabilidade do i-ésimo genótipo (i = 1, 2, ..., n) ser semelhante 

ao j-ésimo ideótipo (j = 1, 2 ,..., m); dij = Distância genótipo-ideótipo do iº genótipo ao 

jº ideótipo - com base na distância euclidiana média padronizada. 

 

3. RESULTADOS 
 

Na tabela 2 são apresentados os autovalores e a variância acumulada obtidas 

dos componentes principais por meio da matriz de correlação entre os valores 

genéticos. Os quatro primeiros componentes apresentam autovalores superiores a 1, 

o que sugere a redução do dimensionamento dos dados em quatro fatores (Kaiser, 

1958).  Aproximadamente 69% da variabilidade genética presente no conjunto de 

dados foi acumulada nos quatro primeiros componentes.  
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Tabela 2: Estimativas dos autovalores da análise de componentes principais e a 

proporção da variância explicada por cada um deles. 

Componente principal Auto Valores Variância acumulada 
PC1 2,73603919 24,87308 

PC2 2,13896949 44,31826 

PC3 1,58543579 58,73131 

PC4 1,13697155 69,06742 

PC5 0,9741464 77,92329 

PC6 0,84667483 85,62034 

PC7 0,66113647 91,63067 

PC8 0,49314111 96,11377 

PC9 0,33859297 99,19189 

PC10 0,05047566 99,65076 

PC11 0,03841652 100 

 

 As cargas fatoriais após a rotação varimax para os quatro fatores estão 

representadas na figura 1. As cores indicam a correlação entre os traços do fator, 

quanto mais azul é mais negativo, quanto mais vermelho é mais positivo. Foi 

observado correlações de alta magnitude entre as variáveis em todos os fatores, 

sendo as variáveis com cores mais intensas as que mais se correlacionaram dentro 

do fator.  
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Figure 1: Mapa de calor mostrando as cargas fatoriais após a rotação varimax para 

os fatores. A= tonalidade entre verde e vermelho; C= cromaticidade; H= ângulo Hue; 

Larg= largura do fruto; SST= teor de sólidos solúveis (°Brix); AT= Acidez titulável; pH= 

acidez total; SST/AT= Relação SS/AT; Firm= firmeza do Fruto; L= luminosidade/brilho. 

Na figura 2 encontram-se o agrupamento das características em fatores. No 

primeiro fator foram agrupadas as características tonalidade da cor (a), 

cromaticiadade (C) e o ângulo Hue (H). No segundo fator foi agrupado as 

características largura do fruto (LF), comprimento do fruto (CF) e teor de sólidos 

solúveis (SST). No terceiro a acidez total (pH), acidez titulável (AT) e no quarto fator 

Firmeza e Luminosidade. Na análise de fatores as características que apresentam as 

maiores correlações entre si são agrupadas nos mesmos fatores, em relação as 
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características compiladas em fatores diferentes. As correlações genéticas entre as 

características podem ter a mesma direção ou direção oposta.  

 

 
Figure 2: Características avaliadas agrupadas em quatro fatores. A= tonalidade entre 

verde e vermelho; C= cromaticidade; H= ângulo Hue; Larg= largura do fruto; SST= 

teor de sólidos solúveis (°Brix); AT= Acidez titulável; pH= acidez total; SST/AT= 

Relação SS/AT; Firm= firmeza do Fruto; L= luminosidade/brilho. 

O ideótipo para qualidade de fruto foi formado considerando o genótipo que 

apresentou características desejáveis para todos os fatores. Na Figura 3 apresenta a 

classificação dos oitenta e três genótipos de acordo com o índice FAI-BLUP e a 

probabilidade em relação à distância do ideótipo para qualidade de fruto. Os melhores 

genótipos classificados de acordo com o índice FAI-BLUP foram 76, 12, 82 (cultivar 

Theise), 42, 8, 57, 65, 31, 10, 44, 19, 38, 9, 20, 53. Apenas a cultivar Argos se 

aproximou do ideótipo desejado. Os genótipos 73, a cultivar Agros (genótipo 80), 61, 

77, 11, 79 e 70 formam os mais distantes do ideótipo desejado para as características 

de qualidade de fruto no tomateiro.  
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Figure 3: Classificação de genótipos e genótipos selecionados usando o índice FAI-

BLUP. 
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4. DISCUSSÃO  
 

Para o lançamento de um novo cultivar no mercado, além da resistência aos 

principais patógenos, eles precisam apresentar boa qualidade de fruto. Dessa forma, 

a utilização dos índices de seleção é uma estratégia eficiente para serem adotadas 

nos programas de melhoramento das culturas. Os índices de seleção permitem a 

seleção simultânea de várias características, o que proporciona grande vantagem nas 

etapas de seleção. No entanto, os ganhos genéticos, quando se utiliza esse tipo de 

metodologia, devem ser avaliados em conjunto, uma vez que reduções nos ganhos 

podem ser observadas para algumas variáveis quando avaliadas isoladamente 

(Zetouni et al., 2017).  

A seleção de genótipos de tomateiro resistentes a requeima de acordo com os 

atributos de qualidade de fruto pode ser realizado com eficiência pelo índice de 

seleção FAI-BLUP. Esse índice de seleção foi proposto para utilização no 

melhoramento para seleção de capim elefante para bioenergia (Rocha et al., 2018). 

Essa metodologia permite que os genótipos sejam classificados com base em um 

projeto genótipo-ideótipo utilizando várias variáveis. Recentemente, esse índice, foi 

utilizado com eficiência em trabalhos com diferentes culturas (Silva et al., 2018; Rocha 

et al., 2019; Oliveira et al., 2019; Woyann et al., 2019).  

O FAI-BLUP, em comparação com os índices tradicionalmente utilizados, 

apresenta as vantagens de não necessitar da atribuição de pesos econômicos e de 

ser livre de multicolinearidade (Rocha et al., 2018). A multicolinearidade é um 

problema comum quando se trabalha com várias características. A avaliação com 

dados com multicolinearidade pode comprometer o processo de seleção, uma vez que 

fornece erros inflacionados, levando a resultados imprecisos em relação aos testes 

de significância (Dormann et al., 2013; Prunier et al., 2015). 

Na primeira etapa da metodologia do índice FAI-BLUP é feito as análises de 

componentes principais e a análise de fatores exploratória com o intuito de se extrair 

as cargas fatoriais da matriz de correlação genética. Em seguida, baseados na 

combinação de fatores desejáveis e indesejáveis para o melhoramento genético, são 

determinados os ideótipos. Depois da determinação dos ideótipos, são estimados as 

distâncias genótipo-ideótipo, que são convertidas em probabilidade espacial, 

possibilitando, assim, o ranqueamento dos genótipos  (Rocha et al., 2018).   
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A análise de componentes principais, reduziu as variáveis para quatro 

componentes, os quais conseguiram compilar a maior parte da variabilidade genética 

dos genótipos avaliados. Resultados semelhantes foram encontrados por Bojarian et 

al. (2019). Esses autores, avaliando variáveis de qualidade de fruto no tomateiro 

utilizando componentes principais e análise de fatores conseguiu agrupar 68,2% da 

variabilidade em cinco fatores. Análise de componentes principais e a análise de 

fatores são metodologias eficientes para serem utilizadas no melhoramento genético 

de plantas para características que apresentam baixa herdabilidade, principalmente 

nas primeiras gerações de seleção (Bojarian et al., 2019). Ademais, reduz os dados 

multivariados em algumas variedades artificiais, que podem ser usadas nas etapas de 

classificação e seleção dos genótipos. Esta abordagem é especialmente vantajosa 

quando se deseja estudar simultaneamente um grande número de descritores 

(Golbashy et al., 2010; Beiragi et al., 2011).  

Os atributos de qualidade de fruto foram agrupados em quatro fatores: o 

primeiro relacionado com a coloração dos frutos, o segundo com tamanho dos frutos, 

o terceiro com os atributos químicos da polpa e o quarto com os atributos físicos da 

casca. No primeiro fator a seleção para cor é facilitada, uma vez que todas as variáveis 

apresentaram correlações de mesma magnitude. A cor é um dos principais atributo 

que os consumidores usam nas decisões de compra do tomate. Além disso, é um 

indicativo do teor de açúcar, acidez e sabor (Wan et al., 2018) e é amplamente 

utilizada como indicar do nível de maturidade dos frutos (Arivazhagan et al., 2010).  

Características de cor, também, têm sido aplicadas para avaliação e 

determinação, pelo mercado consumidor, da qualidade de maçãs e pêssegos  (Li et 

al., 2009; Wan et al., 2018). Ademais, a cor é um atributo de grande importância para 

seleção indireta de frutos com altos teores de licopeno na polpa. Os índices do sistema 

CIE L * a * b * apresentaram bons coeficientes de correlação com o teor de licopeno, 

entre 0,75 e 0,93 a * b *, respectivamente (Gómez et al., 2001; Weingerl and Unuk, 

2015; Ilahy et al., 2018).  

No segundo fator a variável SST se correlacionou com as variáveis de 

comprimento e largura do fruto, o que é justificável pelo fato de que o tamanho pode 

ser influenciado pelo quantidade de matéria seca dos frutos, que, consequentemente, 

pode influenciar no teor de sólidos solúveis na polpa (Beckles, 2012). O teor de sólidos 

solúveis e o conteúdo de matéria seca são inversamente proporcionais. Dessa forma, 

esperava-se que a correção entre as variáveis de tamanho de fruto (comprimento e 
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largura) e sólidos solúveis dentro do fator 2 tivessem altas magnitudes, porém sinais 

opostos, o que não foi observado.  

O fator 3 compilou variáveis importantes para o sabor dos frutos e aceitação 

dos frutos pelos consumidores. Apesar do TSS ser uma variável importante e 

amplamente utilizada para a determinação do sabor dos frutos não foi classificado no 

fator 3. Isso pode ser devido a inconsistências geradas na comparação desta variável 

entre diferentes genótipos, uma vez que os valores podem ser distorcidos se o fruto 

acumular níveis muito baixos (Gautier et al., 2008) ou muito altos (Luengwilai et al., 

2010) de ácido. Dessa forma, o mais indicado é utilizar a razão entre TSS e AT 

(Beckles, 2012).  

Atualmente, é observado, no mercado, uma redução na aceitação das 

variedades modernas. Isso é devido a menor concentração de açucares, ácidos e 

compostos voláteis, características que afetam diretamente a aceitabilidade do 

consumidor (Tieman et al., 2017; Akpolat et al., 2020). O pH apresentou sinal oposto 

as demais variáveis deste fator, o que era esperado, visto que quanto menor o valor 

de pH maiores serão os valores de acidez titulável.  

A firmeza e a luminosidade dos frutos foram agrupadas no quarto fator. A 

firmeza, além de ser uma variável que tem grande influência na compra e aceitação 

pelo consumir (Causse et al., 2010).  Também interfere na percepção de sabor e 

aroma e influencia significativamente a vida de prateleira (Seymour, 2002; Bertin and 

Génard, 2018). Ademais, é de extrema importância no campo, uma vez que frutos 

mais firmes tendem a serem mais resistentes ao ataque de patógenos e apresentam 

maior resistência ao transporte, sendo importantes, principalmente, quando os frutos 

são transportados por longas distâncias.  

A partir do ranqueamento os genótipos 76 e 12 foram os que mais se 

aproximaram do ideótipo desejável, sendo estes superiores a cultivar comercial Argos. 

As cultivares Argos e Liberty foram ranqueadas distante do ideótipo desejado, o que 

demonstra o grande potencial dos materiais avaliados para características de 

qualidade de fruto, uma vez que muitos deles apresentaram performance superior aos 

cultivares comerciais que já possuem um bom padrão de qualidade de frutos. 

Utilizando a intensidade de seleção de 20% foram selecionados os genótipos 76, 12, 

42, 8, 57, 65, 31, 10, 44, 19, 38, 9, 20, 53 como os mais próximos do ideótipo 

desejável. Isso é de grande valia para o programa melhoramento da cultura, uma vez 

que esses genótipos além de resistência à requeima apresentam boas características 
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de qualidade de fruto. Os genótipos mais distantes dos ideótipos, apesar de 

resistentes à requeima não devem permanecer no programa de melhoramento da 

cultura, já que a obtenção de frutos com padrões de qualidade requerido pelo mercado 

consumidor será dificultado.  

 

5. CONCLUSÕES 
 

O índice FAI-BLUP foi eficiente para seleção das famílias de tomateiro 

resistentes a requeima para qualidade de frutos. Quatorze genótipos foram 

selecionados, os que mais se aproximaram do ideótipo desejável para qualidade de 

fruto. Esses genótipos devem seguir para as etapas subsequentes do programa de 

melhoramento da cultura.  
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