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RESUMO

COPATI, Mariane Gongalves Ferreira, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, abril de
2021. Selecao de familias de tomateiro quanto a resisténcia a requeima e
qualidade de fruto. Orientador: Carlos Nick Gomes. Coorientador: Pedro de Souza
Crescéncio Carneiro.
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O tomateiro € uma cultura reconhecida mundialmente devido sua importancia
socioeconémica e nutricional. No entanto, seu cultivo € de elevado risco econémico
devido aos prejuizos acarretados por infecgcoes de diferentes fitopatégenos durante o
ciclo de cultivo. Entre as principais doengas causadas por estes patogenos, a
requeima, € uma das mais perniciosas. Para contornar essa situagéo, os programas
de melhoramento trabalham com o objetivo de selecionar gendtipos resistentes, e,
que apresentem caracteristicas agronémicas desejaveis pelos consumidores,
produtores e industria sementeira. As avaliagdes inicias das populagbes segregantes
sdo extremamente trabalhosas devido ao grande numero de familias que s&o
avaliadas. Nesse contexto, o delineamento em blocos com testemunhas intercalares
aliado a analise espacial é alternativa viavel para realizar a conducgéao e selegéo para
resisténcia a requeima sem comprometer a precisdo experimental. Ademais, na busca
por genodtipos com fendtipos desejaveis para multiplas caracteristicas, a utilizagdo de
indices de selecdo tem se mostrado uma estratégia vantajosa. O indice de selegao
FAI-BLUB vem sendo utilizado em diferentes culturas com sucesso para diversos fins,
o qual apresenta caracteristicas superiores aos demais indices comumente utilizados.
Assim, o objetivo deste trabalho & selecionar familias de tomateiro resistentes a
requeima conduzidas no delineamento em blocos com testemunhas intercalares
utilizando a metodologia da analise espacial e posteriormente selecionar, entre as
resistentes, as que apresentam as melhores caracteristicas relacionadas a qualidade
de fruto utilizando o indice FAI-BLUB. Foram conduzidos dois experimentos, no
primeiro avaliou-se 200 familias F3.4 de tomateiro no delineamento em blocos com
testemunhas intercalares para resisténcia a requeima. O segundo experimento foi
conduzido com familias resistentes a requeima selecionadas no primeiro experimento.
Oitenta familias foram selecionadas por apresentarem resisténcia a requeima em
avaliagdes no campo no primeiro experimento. A utilizacdo da analise espacial reduziu
o erro e aumentou a precisao experimental. O modelo y = Xb + Zg + Sc + S/ + £ (8) foi

o melhor para selecao das familias de tomateiro resistentes a requeima. A utilizacao



da analise espacial para selecdo de familias de tomateiro resistentes a requeima é
recomendada a fim de se obter maior eficiéncia e ganho na selegédo. O indice FAI-
BLUP foi eficiente para selecdo dos gendtipos de tomateiro resistentes a requeima
para qualidade de frutos. Quatorze familias se aproximaram do ideétipo desejavel
para qualidade de fruto. Esses gendtipos devem seguir para as etapas subsequentes

do programa de melhoramento da cultura.

Palavras-chave: Solanum lycopersicum. Phytophthora infestans. Analise espacial.
FAI-BLUP. Ganho de selecéao.



ABSTRACT

COPATI, Mariane Goncalves Ferreira, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, April,
2021. Selection of tomato families for combined fruit quality and late-blight
resistance. Adviser: Carlos Nick Gomes. Co-adviser: Pedro de Souza Crescéncio
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 + S/ + £ (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. INTRODUGAO

O tomateiro é uma solanacea reconhecida mundialmente devido sua
importancia socioeconémica e nutricional. O Brasil, no ano de 2019, foi o décimo maior
produtor mundial, com uma produtividade média de 71,8 t ha™' (FAOSTAT, 2021). Seu
fruto € rico em potassio, acido fdlico, 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 versatil quanto ao uso, € entre as hortalicas-fruto
aquela de maior demanda per capita. O agronegocio torna-se uma atividade atrativa,
tendo em vista a demanda instalada, todavia, a tomaticultura € considerada atividade
de alto risco econémico, sobretudo pelo elevado numero de patégenos que ocasionam
doencgas na cultura. A suscetibilidade da espécie a uma gama de fitopatdgenos aliada
a cultivos realizados em condi¢gdes ambientais favoraveis, tem resultado na ocorréncia
de doengas em todas as fases do seu ciclo fenoldgico, condigdo que impacta
sobremaneira o custo de producdo da. Estima-se que as perdas causadas por
doengas representem de 10-30% do total da colheita (Tm et al., 2018), podendo,
guando ndo manejadas, levar a perda total da lavoura.

Entre as doencas que acometem o tomateiro, a requeima causada por
Phytophthora infestans (Mont.) de Bary, € a mais destrutivel (Duarte et al., 2007;
Kamoun et al., 2015). O plantio de cultivares suscetiveis sob condigdes ambientais
favoraveis pode resultar em perdas de 100% das lavouras, principalmente, quando o
controle quimico nao eficientemente realizado (Foolad et al., 2008; Reis, 2010). Desse
forma, é necessario a continua busca por novas estratégias de controle que sejam
mais sustentaveis e duradoras que possam complementar as estratégias de manejo,
como por exemplo, a resisténcia conferida por meio de genes de resisténcia (Park et
al., 2005; Rodenburg et al., 2019).

A resisténcia 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, nao
resultam em uma descendéncia com as caracteristicas agronémicas desejada.
Portanto, a identificacdo de genes de resisténcia na mesma espécie é vantajosa, uma
vez que a transferéncia de alelos favoraveis e a recuperagcao das caracteristicas

agrondmicas requeridas pelo mercado consumidor sdo facilitadas (Adalid et al., 2011).
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No entanto, as avaligdes da requeima, principalmente nas primeiras etapas dos
programas de melhoramento, sdo extremamente trabalhosas (Costa et al., 2005), o
que requer estratégias que viabilizem as avaliagbes sem comprometer a preciséo
experimental.

O delineamento em blocos com testemunhas intercalares aliado a metodologia
de analise espacial € uma alternativa viavel para a avaliagao dos experimentos. Nesse
delineamento experimental as analises sdo realizadas com base nas informacgdes
individuais e as estimativas das variagcdes ambientais sdo baseadas nas testemunhas
(Cruz et al., 2014). Nessa situagao, a utilizacdo da metodologia de analise espacial
permite a realizacdo de uma predigdo mais acurada dos valores genotipicos das
familias.

A analise espacial modela as dependéncias espaciais da area experimental na
forma de matriz de variancias e covariancias residuais, considerando a distancia entre
parcelas na area experimental. Assim, as variagdes decorrentes da fertilidade do solo,
umidade, interceptagao de luz e outros fatores ambientais sdo minimizadas (Resende
et al., 2014). Dessa forma, é possivel obter resultados mais acurados, o que leva a
maior eficiéncia na selecéo.

Nos programas de melhoramento, para que ocorra o langamento de um novo
cultivar, € necessario selecionar genétipos superiores para diversas caracteristicas.
Dessa forma, nos ultimos anos, diversos trabalhos foram realizados na tentativa de
desenvolver cultivares de tomateiro que aliem a resisténcia a requeima com as
caracteristicas de qualidade organolépticas do fruto (Maach et al., 2020). Os atributos
de qualidade de fruto sao os principais influenciadores dos consumidores no momento
da compra. Assim, apenas 0s que correspondem as expectativas do consumidor
serdo comercializados.

Quando se deseja selecionar gendtipos para multiplas caracteristicas a
utilizagao dos indices de selegao é uma estratégias vantajosa, uma vez que possibilita
que a selecdo seja realizada para mais de uma caracteristica simultaneamente
(Woyann et al., 2020). O indice de selecdo FAI-BLUP (Factor analysis and ideotype-
design / melhor predi¢ao 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 indice,
permite o ordenamento dos gendtipos com base em multiplos caracteres; reduz os

problemas ocasionados pela utilizacdo de pesos e nao 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 familias de
tomateiro resistentes a requeima conduzidas no delineamento em blocos com
testemunhas intercalares utilizando a metodologia da analise espacial; determinar o
modelo mais acurado para realizar a selegao e, posteriormente, entre as resistentes,
selecionar aquelas com aderéncia aos atributos de qualidade de fruto por meio do
indice FAI-BLUB.
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CAPITULO 1: REVISAO DE LITERATURA

1. O TOMATEIRO

O tomate (Solanum lycopersicum L.) € uma planta herbacea pertencente a
familia das Solanaceas. Essa hortalica € a segunda de maior importancia econémica
no mundo ficando atras apenas da batata (Foolad 2007; Socaci et al., 2014; IBGE,
2019). Possui como centro de diversidade a regido Andina, que engloba parte do
Chile, Bolivia, Equador, Colémbia e Peru (Bai and Lindhout, 2007). No Brasil foi
introduzido por imigrantes europeus no final do século XIX (Madeira et al., 2008).

A producao mundial do tomate, em 2019, foi de 180,8 milhdes de toneladas em
uma area de 5 milhdes de hectares. A China é o maior produtor mundial, seguida dos
Estados Unidos, india, Turquia e Egito. O Brasil ocupa o décimo lugar com uma
producao de 3,9 milhdes de toneladas em 54,3 mil hectares, com uma produtividade
média de 71,8 toneladas por hectare (FAOSTAT, 2021).

Essa hortaliga possui crescimento simpodial, caracteristicas de plantas em que
sua estrutura é formada a partir do desenvolvimento de diversas gemas. As plantas
podem apresentar habito de crescimento, indeterminado, semi-determinado e
determinado. Plantas com habito do tipo indeterminado sao utilizadas,
predominantemente, nas cultivares destinadas a producgao de frutos para consumo in
natura. Nesta condigdo, o crescimento das plantas é continuo e vigoroso, com
presenga de dominancia da gema apical. Ja o crescimento determinado predomina
nas cultivares destinadas a producéo de tomate para o processamento industrial, com
crescimento vegetativo menos vigoroso e sua haste principal terminando em
inflorescéncias (Filgueira, 2008).

As flores do tomateiro sao regulares e hipoéginas, com cinco ou mais pétalas
dispostas de forma helicoidal, com o mesmo numero de estames e com ovario bi ou
plurilocular. As flores sao hermafroditas, o que confere sua autogamia (Alvarenga,
2013).

Os frutos sédo do tipo baga, carnosa e suculenta, com 2 a “n” Iéculos, que
atingem maturacao entre 30 e 40 dias ap6s a fecundagdo do évulo. No campo a
duracdo da colheita varia de 1 a 3 meses (Filgueira, 2008). As sementes sao

reniformes, pequenas, coloracdo marrom clara e podem apresentar minusculos pelos.
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Um grama contém cerca de 300 sementes, sendo o fruto constituido por um nimero
que varia de 50 a 200 sementes (Alvarenga, 2013).

Os frutos de tomate sdo fontes importantes de vitaminas e minerais para a dieta
humana balanceada (Gurbuz Colak et al., 2020). S&o fontes de potassio, acido félico,
vitamina C, vitamina E, flavonoides e carotenoides (beta caroteno e licopeno). Estes
compostos apresentam fungdes terapéuticas, as quais podem ajudar na prevengao
de doengas como: o cancer, doengas 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 recomendacgao diaria de vitamina C e A, respectivamente (Foolad, 2007).
Ademais, o tomate € uma rica fonte de licopeno. O licopeno € o responsavel 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 doencas crbnicas,
protegendo as células contra danos oxidativos (Poojary and Passamonti, 2015).
Estudos evidenciam alta correlagdo entre o consumo de licopeno e a baixa incidéncia
de cancer de prostata (Giovannucci et al., 1995; Socaci et al., 2014).

A mistura de agucares, aminoacidos, acidos, minerais e compostos volateis sdo
responsaveis pelo sabor tipico do tomate. A quantidade e a qualidade dos fitoquimicos
presentes nos frutos do tomate é dependente das caracteristicas genotipicas, bem
como dos fatores ambientais e condigbes de manejo adotada nos campos de
producao (Luthria et al., 2006). A qualidade comercial dos frutos é definida por
caracteristicas multiplas, dependendo principalmente da atratividade externa, ou seja,
das caracteristica fisicas (cor, forma, tamanho, brilho, firmeza) e das caracteristicas
bioquimicas (principalmente o conteudo em acgucares, acidos, vitaminas,
fitonutrientes, minerais e compostos volateis) (Bertin and Génard, 2018).

As caracteristicas bioquimicas 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 producao de frutos por area e a resisténcia as diferentes doencas que
causavam perdas nos rendimentos. (Bai and Lindhout, 2007).

Atualmente, com o0 aumento das exigéncias do mercado consumidor por frutos
com melhor aparéncia visual, maior qualidade nutricional e menor utilizacdo de

agrotoxico, torna-se necessario melhorar todos os varios aspectos do sistema de
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cultivo (Bertin and Génard, 2018). Dessa forma, € necessario o continuo trabalho dos
pesquisadores nos programas de melhoramento para o desenvolvimento de novas
cultivares com maior rendimento, resisténcia a pragas e doengcas e com

caracteristicas desejaveis de qualidade dos frutos.

2. REQUEIMA NO TOMATEIRO

A requeima, causada pelo oomiceto Phytophthora infestans (Mont.) de Bary, é
considerada a principal doencga foliar do tomateiro e da batateira, que leva a perdas
significativas de produtividade em todo o mundo (Kamoun et al., 2015). Nos campos
de producgao, estima-se que as perdas de rendimento podem atingir até 100%, em
condi¢des adequadas ao desenvolvimento do patdégeno (Nowicki et al., 2012).

E considerada a principal doenga foliar do tomateiro e a mais devastadora por
quatro razdes: a taxa de progresso da doenga € muito elevada, assim, a cultura pode
ser completamente comprometida com poucos dias de epidemia; baixos niveis de P.
infestans sao de dificil detec¢cao no campo; cada lesédo provocada pelo oomiceto pode
produzir até 300 mil novos esporangios por dia, o que contribui para uma rapida
propagacéo da doenga; o ciclo assexuado do patdogeno consiste da penetragdo do
patégeno, colonizagéo, esporulagéo, e a dispersédo, 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
expedicdo de batatas de semente infestadas (Nowicki et al., 2013). Na Irlanda, a
requeima provocou destruicao generalizada dos campos de produgao de batata, o que
acarretou na morte de um milhdo de pessoas e ao deslocamento de outro milhdo de
refugiados. Nos anos subsequentes a disseminagdo resultou em uma distribuicao
mundial da requeima e uma devastagao global das plantacdes de batata e tomate. As
perdas ocasionadas por esse patdégeno estdo relacionadas a redugao do rendimento
dos campos de produgao, qualidade dos fruto e tempo da conservacao pés-colheita,
além do aumento do custo associado as aplicagbes de fungicida (Nowicki et al., 2012).

A requeima é uma doenca de dificil controle, uma vez que variacbes da
populagao do patégeno sdo comuns nas areas produtoras, facilitando a adaptagao as
estratégias de controle, sejam pela utilizacdo de cultivares resistentes ou agentes
quimicos (Fry, 2016), e sua esporulagdo abundante faz com que o P. infestans se
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espalhe extremamente rapido (Leesutthiphonchai et al., 2018). Portanto, ha uma
busca continua por novas estratégias de controle mais duraveis (Rodenburg et al.,
2019).

Como agente fitopatogénico o sucesso de P. infestans esta relacionado aos
aspectos relativos a sua biologia reprodutiva, uma vez que, sua reprodugédo pode
ocorrer tanto via assexuada quanto sexuada (Nowicki et al., 2012). O ciclo assexuado
permite rapido crescimento populacional no tecido hospedeiro suscetivel. Os
esporangios sao produzidos em esporangiéforos que crescem a partir de tecido
infectado. Os esporangios sédo deiscentes, principalmente em resposta a mudangas
na umidade relativa, e podem ser facilmente dispersos para outras areas do tecido da
planta (Fry, 2008). Os esporangios podem germinar de modo direto formando tubo
germinativo em temperaturas altas (cerca de 20-25 6tima °C) e alta umidade relativa
(acima de 90%), ou indireto, formando zodsporos a temperaturas mais baixas (6timas
entre 10 e 15 °C) (Lima et al., 2009).

Os zodsporos séo biflagelados e moveis por um curto periodo de tempo antes
do encistamento, sendo possivel a formacdo de até oito zodsporos em cada
esporangio (Fry, 2008). Ap6s o encistamento germinam e formam um tubo
germinativo com um apressorio para penetrar nas células epidérmicas da planta e
colonizar o mesofilo, onde as hifas formam estruturas de alimentacgao intracelulares
chamadas haustérios (Judelson and Ah-Fong, 2019). Normalmente, os sintomas s&o
observados apo6s pelo menos dois dias, ou ainda dentro de um ou dois dias, sob
temperaturas moderadas e na presencga de umidade (Fry, 2008).

O ciclo sexuado ocorre quando ha o cruzamento de individuos do grupo de
compatibilidade A1 com o A2 (Foolad et al., 2008). Quando os micélios dos dois
grupos de compatibilidade interagem, a reprodugao sexual pode ocorrer por meio da
formacao de odsporos (Cohen et al., 2007). Os odsporos podem sobreviver de um
ciclo a outro em plantas daninhas, outros hospedeiros e no solo, sendo necessario um
filme de agua para que ocorra sua germinagao.

A esporulagdo pode ocorrer 3 a 4 dias apds a infeccdo, dependendo do
ambiente, da raca do patdégeno e do hospedeiro. Cada lesdo pode produzir milhares
de esporangios, com novos esporos formados diariamente durante varios dias. Muitos
ciclos de infecgdo podem ocorrer dentro de 2 semanas, 0 que pode ocasionar a
destruigdo de toda a lavoura (Fry et al., 2015).
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Os sintomas podem ocorrer em qualquer parte da planta, porém nas folhas sao
mais intensos. As lesdes sdo de formato irregular, coloragdo pardo-olivacea nos
foliolos, com a presenca de um halo verde mais claro ao redor das manchas foliares
e observa-se um aspecto encharcado nas lesées. Em condi¢des de alta umidade
relativa do ar, ha o crescimento de esporangi6foros e esporangios na parte abaxial
das folhas, conferindo uma coloragdo esbranquicada no entorno da lesdo, muito
semelhante a um bolor branco e ralo (Bosco et al., 2009).

Atualmente, o uso de fungicidas € o método prevalecente para o controle da
requeima (Pacilly et al., 2019). O manejo da doenga é feito pelo principio de protecao
do hospedeiro, mediante da aplicagdo de fungicidas de carater preventivo e/ou
curativo, totalizando de 15 a 25 aplicagbes de fungicidas por cultivo (Fiorini et al.,
2010). Dessa maneira, o custo de produgao torna-se oneroso, além de causar outros
problemas, tais como: aumento nas concentragbes de residuos nos frutos a serem
comercializados, aumento do risco a vida do aplicador e dos demais seres vivos do
ecossistema, lixiviagcdo 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 selegao de formas resistentes e mais agressivas do patégeno. Dessa forma, a
abordagem mais promissora para alcangar o controle é a introdugdo de genes de
resisténcia (Park et al., 2005). Entre os mecanismos de resisténcia a requeima no
tomateiro incluem o de heranga monogénica (resisténcia qualitativa) e o de heranga
poligénica (resisténcia quantitativa), os quais tem sido alvo de interesse dos
programas de melhoramento durante muitos anos.

Os estudos sobre a resisténcia qualitativa nessa cultura estdo relacionados
com a descoberta dos alelos de resisténcia em espécies silvestres como Solanum
pimpinellifolium L. (Nowicki et al., 2012). S. pimpinellifolium é um dos parentes mais
proximos do tomate cultivado, e seus genes de resisténcia a doengas foram
introduzidos no genoma do tomate cultivado (Strickler et al., 2015; Cui et al., 2017).

Inicialmente foram encontrados trés genes de resisténcias, esses genes foram
mapeados no cromossomo 7 (Ph-1), 10 (Ph-2), e 9 (Ph-3) (Nowicki et al., 2012). O
gene Ph-1 € o unico que possui dominancia completa fornecendo resisténcia contra a
raga T-0 do patégeno, mas tem sido rapidamente suplantado por novas ragas.

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

varios isolados do patégeno. Este gene possui dominancia incompleta, e foi mapeado
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no longo brago do cromossomo 10. Uma desvantagem do Ph-2 é que fornece apenas
uma redugio da taxa do desenvolvimento da doenga, em vez de bloquear a doenga,
e que muitas vezes falha na presencga de isolados mais agressivos (Zhang et al.,
2014). Embora n&o seja considerado uma forte fonte de resisténcia por si s6 (Foolad
et al., 2014; Ohlson and Foolad, 2016), quando utilizado em conjunto com o Ph-3 alto
nivel de resisténcia foi observado (Gardner and Panthee, 2010; Panthee and Gardner,
2011; Foolad et al., 2014).

O Ph-3 possui dominancia incompleta para diversos isolados de P. infestans, o
qual € um gene de resisténcia mais forte (Chen et al., 2008; Nowicki et al., 2012).
Posteriormente, outros genes de resisténcias 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, ha relatos que isolados de P. infestans quebraram a
resisténcia conferida por esses genes (Chen et al., 2008; Miranda et al., 2010).

Além da resisténcia quantitativa promovida pelos genes Ph-1, Ph-2, Ph-3, Ph-
4 e Ph-5, outras fontes de resisténcia a requeima foram identificadas em espécies
silvestres do tomateiro. Dentre essas, podemos destacar a resisténcia 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 resisténcias
ainda nao foram implementadas nos programas de melhoramento com sucesso, uma
vez que muitos dos Quantitative Trait Loci (QTLs) de resisténcia a requeima
identificados em S. habrochaites estédo ligados a caracteristicas indesejaveis, o que
acarreta o arraste de ligagao ao empregar estratégias tradicionais de melhoramento,
incluindo a selegao assistida por marcadores moleculares (Brouwer and Clair, 2004;
Ohlson and Foolad, 2016). Ademais, os efeitos da muitos desses QTLs s&o
relativamente pequenos ou de baixa herdabilidade (Smart et al., 2007; Abreu et al.,
2008).

3. ESTRATEGIA PARA CONDUGAO E AVALIAGAO DA RESISTENCIA A
REQUEIMA NO TOMATE

Na conducgao das populagdes segregantes nos programas de melhoramento
genético, a superioridade dos gendtipos testados € avaliada de forma comparativa,
tomando como referéncia as cultivares ja estabelecidas, com satisfatorio desempenho

e adaptabilidade. Nessas condi¢cdes, as analises sao realizadas obtendo-se as
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informagdes de um grupo aleatério de familias em conjunto com um grupo fixo de
testemunhas (Cruz et al., 2014).

Nas avaliagdes, principalmente nas primeiras fases dos programas de
melhoramento, quando um elevado numero de familias € avaliado, a utilizagdo dos
delineamentos convencionais, como 0 em blocos casualizados, com um grande
numero de repeticdes se torna demasiadamente trabalhoso, além de resultar em
controle local ineficiente e gerar perturbagcdes que podem interferir na acuracia dos
resultados. Além disso, outros problemas podem prejudicar os resultados, tais como,
o custo e a disponibilidade de mao de obra nas avaliagdes, a baixa quantidade de
sementes disponiveis.

Dessa forma, € de extrema importancia escolher delineamentos alternativos
para realizacdo das avaliagbes. O delineamento em blocos com testemunhas
intercalares € um delineamento n&o convencional, onde as familias ou linhagens sao
representadas no ensaio por uma unica parcela, enquanto as testemunhas sao
repetidas r vezes (Faleiro et al., 2002). Na area experimental as plantas sao
organizadas em fileiras, onde nas extremidades s&o alocadas as testemunhas e no
centro as familias.

Quando se utiliza o delineamento em blocos com testemunha intercalares as
comparagdes do desempenho dos gendétipos sao realizados a partir dos valores
corrigidos das familias, considerando os efeitos ambientais que atuam de forma
diferenciada nas fileiras na area experimental (Cruz et al., 2014). Dessa forma, os
dados das testemunhas sao aproveitados para obtengado de uma analise de variancias
mais apurada.

No experimento, as testemunhas também podem exercer a fungcio de fornecer
informagdes sobre a influéncia dos fatores ambientais sobre o comportamento dos
gendtipos avaliados (Cruz et al., 2014). Entretanto, diferentemente do delineamento
em blocos casualizados, as estimativas das variagbes ambientais baseadas apenas
nas testemunhas pode levar a estimativas dos parametros genéticos pouco acurados
(Cruz, 2014), que pode ser prejudicial para a eficiéncia do processo seletivo.

4. ANALISE ESTATISTICA ESPACIAL

Nos programas de melhoramento a avaliagdo de grande numero de progénies

€ imprescindivel para a obtencdo de sucesso, uma vez que € necessario a detecgao
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de diferengas cada vez menores entre elas. No entanto, para a correta estimagao dos
efeitos genéticos, a variagdo espacial dos experimentos de campo precisa ser
modelada (Faveri et al., 2015).

Os dados experimentais obtidos de pesquisas nos campos experimentais
possuem uma localizagao especifica no espaco. Dessa forma, as técnicas estatisticas
comumente utilizadas ndo sdo adequadas para o estudo de caracteristicas que
possuem dependéncias espaciais, 0 que pode contribuir para aumentar a variagao
residual e reduzir a eficiéncia da analise (Resende et al., 2014).

A utilizacado do principio da casualizagao, neutraliza os efeitos da correlagéo
espacial, para que a analise seja mais precisa. No entanto, a utilizagcdo da analise
espacial € mais eficiente para a corre¢ao da correlagao espacial existente. Ademais,
a utilizacdo da analise espacial possibilita a reducdo dos efeitos da fertilidade,
estrutura do solo, umidade, interceptacao de luz e outros fatores ambientais incidentes
na area que nao foram identificados antes da instalagdo do ensaio e, principalmente
em experimentos para avaliagdo da reagdo das progénies a um determinado
patogeno, a técnica pode diminuir a probabilidade de selegéo de progénies tidas como
resistentes em funcéo de escape (Resende et al., 2014).

No melhoramento genético varios métodos para analise espacial foram
sugeridos para melhorar a acuracia da fenotipagem. Abordagens espaciais
comumente usados consideram a correlagao entre residuos de parcelas vizinhas para
ajustar a tendéncia local ou variagdo em pequena escala. Esses métodos espaciais
incluem analises de vizinho mais proximo (Bartlett, 1978; Wilkinson et al., 1983);
métodos de analise de séries temporais via modelo auto-regressivo (AR), médias
moveis (MA) e auto-regressivo - médias moveis (ARIMA) em duas dimensodes (Martin,
1990; Cullis and Gleeson,, 1991; Gilmour et al., 1997; Cullis et al., 2006); modelo linear
de campo aleatério (Duarte, 2000; Zimmerman and Harville, 2006); ajuste de
superficies de resposta polinomiais (Federer, 1998).

Em experimentos conduzidos em campo, utilizando a abordagem de modelos
misto, Gilmour et al. (1997) propés uma metodologia que possibilita aumentar a
acuracia experimental. Inicialmente é realizado o ajuste do modelo AR1 bidimensional,
que permite levar em consideragéo as tendéncias locais da area experimental. Ja as
tendéncias globais, que refletem a variagdo em grande escala no campo, séo
modeladas por polinémios unidimensionais ou splines na diregdo de linhas e / ou

colunas (Velazco et al., 2017).
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Para a realizagdo das analises 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 / x ¢. Dessa forma, o modelo linear misto pode ser

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

Y=Xt+Zp+ € + 1

Em que:

Y: é o vetor das observagdes, de dimensdes (n) x (1);

X: é a matriz de incidéncia dos efeitos fixos do delineamento, de dimensdes (n)
x (t);

T: é 0 vetor de efeitos fixos desconhecidos, a serem estimados, de dimensbdes
(t) x (1);

Z: é a matriz de incidéncia dos efeitos aleatérios do delineamento, de
dimensoes (n) x (b);

u; € o vetor de efeitos aleatorios desconhecidos, a serem preditos, de
dimensoes (b) x (1);

€: é o vetor de erros aleatérios, com dependéncia espacial, de dimensdes (n) x

n: € um vetor de erros independentes dentro da parcela, de dimensdes (n) x

n: € o numero de observacgoes;

t: € o numero de efeitos fixos;

b: € o numero de efeitos aleatorios.

Para a estimagao dos parametros nas analises espaciais os modelos assumem

a distribuicdo Gaussiana conjunta de (u, €, n), com media zero e variancia
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Onde: y = 02/ 02, 02 = variancia do erro independente; y = vetor de proporcdes
dos componentes de variancia correspondentes a possiveis sub-vetores em p e a =

vetor de parametros de covariancia espacial. A distribuicdo Marginal de y é dada por:

y ~N(Xt, 0% (ZGZ' +R))

Onde R=R(®) =3 +,y1, ®=(a’,P).

Para a melhor identificagdo da variagdo experimental no campo, uma
alternativa, é através da construgao de variograma de amostra e, posterior, realizagcéo
do teste de razdo de verossimilhangca (Gilmour et al.,, 1997). Os variogramas
representam uma funcdo de semivariancia em relagcido as suas respectivas distancias
e é utilizado para a estimagao da estrutura de variabilidade espacial como funcéo da
distancia entre as observagdes. O variograma amostral é construido plotando-se os
valores calculados de semivariancias no eixo das ordenadas contra as respectivas

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

5. SELEGAO PARA MULTIPLAS CARACTERISTICAS

Para a selegcdo de gendtipos promissores, nos programas de melhoramento
genético, a utilizacdo de indices de selegcdo € uma estratégia viavel, para que a
selecao seja realizada de forma simultanea para caracteres de interesse agronémico,
obtendo gendtipos mais proximos do idedtipo (Woyann et al., 2020).

O idedtipo pode ser definido como “uma combinagdo 6tima de caracteristicas
morfologicos e fisioldgicos que resulta em uma correspondéncia eficiente do material
vegetal ao seu ambiente” (Debaeke and Quilot-Turion, 2014).

No melhoramento de plantas e animais o primeiro indice de selegao simultanea
foi proposto por (Smith, 1936) e por (Hazel, 1943), respectivamente. Estes indices sdo
baseados na sele¢do de valores genéticos desconhecidos. Dessa forma, a utilizagao

dos valores fenotipicos e covaridncias genéticas sao necessarios para determinar
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como um vetor de pesos deve ser escolhido a fim de maximizar a correlagdo de
valores genéticos desconhecidos e valores fenotipicos (Hazel et al., 1994).

Atualmente, o indice classico Smith-Hazel tem sido usado com sucesso. No
entanto, uma das dificuldades de aplicagao desse indice € a falta de um procedimento
para ponderar as caracteristicas de importancia econémica (Cerdn-Rojas et al., 2006;
Stephens et al., 2012).

Na utilizacdo dos indices de selecao, a multicolinearidade observada quando
se avalia varias caracteristicas, pode causar sérias dificuldades para a correta
interpretacdo dos resultados. Ademais, pode acarretar conclusbes erréneas,
pesquisas mal direcionadas e medidas de conservagao ineficazes (Rocha et al.,
2018).

Para contornar as adversidades encontradas nos indices de selecdo
comumente utilizados, Rocha et al. (2018) propds um indice de selecdo baseado na
analise fatorial e distancia gendtipo-idedtipo (indice FAI-BLUP), o qual permite o
ordenamento dos gendtipos com base em multiplos caracteres. Além disso, esse
indice dispensa o uso de pesos e nao apresenta problemas de multicolinearidade,
resultando em ganhos mais equilibrados para o conjunto de caracteres de interesse.
Esse indice tem sido usado com sucesso para sele¢cao de multiplas caracteristicas de
gendtipos 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 selegcéao
de gendtipos de tomateiro resistentes a requeima quando a qualidade dos frutos.

No FAI-BLUP os dados sdo analisados utilizando a metodologia de modelo
misto via REML/BLUP (maxima verossimilhancga residual restrita / melhor predi¢gao
linear imparcial) (Patterson and Thompson, 1971; Henderson, 1975). Para testar a
significancia dos efeitos aleatorios é feito o teste da razdo de verossimilhanga, usando
a estatistica qui-quadrado com um grau de liberdade.

Com base nas caracteristicas avaliadas € predito os valores genéticos (médias
do BLUP). Os valores genéticos (médias BLUP) sdo entdo submetidos ao indice de
selecdo FAI-BLUP, baseado em analise fatorial e desenho gendtipo-idedtipo,
construido anteriormente, para classificar os genotipos (Rocha et al., 2018).



30

6. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

Abreu, F.F.B., Silva, D.D.J.H., Cruz, C.C.D. and Mizubuti, E.E.S.G. 2008. Inheritance
of resistance to Phytophthora infestans (Peronosporales, Pythiaceae) in a new
source of resistance in tomato (Solanum sp.(formerly Lycopersicon sp.). Genetics
and Molecular Biology 31:493—-497. doi: 10.1590/S1415-47572008000300016

Adalid, A.M., Rosello, S., Valcarcel, M., and Nuez, F. 2011. Analysis of the genetic
control of B-carotene and I-ascorbic acid accumulation in an orange-brownish wild
cherry tomato accession. Euphytica 184:251-263. doi: 10.1007/s10681-011-
0584-x

Alvarenga, M. 2013. Tomate: Produgédo em campo, casa de vegetagao e hidroponia,
Editora Un. 2 ed, Lavras.

Bai, Y., and Lindhout, P. 2007. Domestication and breeding of tomatoes: What have
we gained and what can we gain in the future? Annals of Botany 100:1085-1094.
doi: 10.1093/aob/mcm150

Bartlett, M.S. 1978. Nearest Neighbour Models in the Analysis of Field Experiments.
Journal of the Royal Statistical Society: Series B (Methodological) 40:147-158.
doi: 10.1111/j.2517-6161.1978.tb01657 .x

Bertin, N., and Génard, M. 2018. Tomato quality as influenced by preharvest factors.
Scientia Horticulturae 233:264-276

Bosco, L., Heldwein, A. and Lucas, D. 2009 Sistema de previsdo de ocorréncia de
requeima em clones de batata suscetiveis e resistentes. Ciéncia rural 39:1024

Brouwer, D.J., and Clair, D.A.S. 2004. Fine mapping of three quantitative trait loci for
late blight resistance in tomato using near isogenic lines (NILs) and sub-NILs.
Theoretical and Applied Genetics 108:628-638. doi: 10.1007/s00122-003-1469-8

Brouwer, D.J., Jones, E.S., and Clair, D.A.S. 2004. QTL analysis of quantitative
resistance to Phytophthora infestans (late blight) in tomato and comparisons with
potato. Genome 47:475-492. doi: 10.1139/g04-001

Cerén-Rojas, J.J., Crossa, J., Sahagun-Castellanos, J., Gonzalez, F. C., and

Santacruz-Varela, A. 2006. A Selection Index Method Based on Eigenanalysis.
Crop Science 46:1711-1721. doi: 10.2135/cropsci2005.11-0420

Chen, C.H., Sheu, Z.M., and Wang, T.C. 2008. Host Specificity and Tomato-Related
Race Composition of Phytophthora infestans Isolates in Taiwan During 2004 and
2005. Plant Disease 92:751-755. doi: 10.1094/PDIS-92-5-0751



31

Cohen, Y., Farkash, S., Reshit, Z., and Baider, A. 2007. Oospore Production of
Phytophthora infestans in Potato and Tomato Leaves. Phytopathology 87:191—
196. doi: 10.1094/phyt0.1997.87.2.191

Costa, J.R., Bueno Filho, J.S.S., and Ramalho, M.A.P. 2005. Analise espacial e de
vizinhanga no melhoramento genético de plantas. Pesquisa Agropecuaria
Brasileira 40:1073-1079. doi: 10.1590/s0100-204x2005001100004

Cruz, C.D., Carneiro, P.C.S., and Regazzi, A.J. 2014 Modelos Biométricos Aplicados
ao Melhoramento Genético - Vol 3, 3°. Editora UFV, Vigosa

Cruz, E.M. 2001. Selegédo de familias de milho-pipoca avaliadas com testemunhas
intercalares. Universidade Federal de Vigosa

Cui, J., Luan, Y., and Jiang, N. 2017. Comparative transcriptome analysis between
resistant and susceptible tomato allows the identification of INcCRNA16397
conferring resistance to Phytophthora infestans by co-expressing glutaredoxin.
The Plant Journal 89:577-589. doi: 10.1111/tpj.13408

Cullis, B.R., and Gleeson, A.C. 1991. Spatial Analysis of Field Experiments-An
Extension to Two Dimensions. Biometrics 47:1449-1460. doi: 10.2307/2532398

Cullis, B.R., Smith, A.B., and Coombes, N.E. 2006. On the design of early generation
variety trials with correlated data. Journal of Agricultural, Biological, and
Environmental Statistics 11:381-393. doi: 10.1198/108571106X154443

Debaeke, P., and Quilot-Turion, B. 2014. Conception d’idéotypes de plantes pour une
agriculture durable. Collection Ecole-chercheurs INRA Forma Sciences FPN
INRA. INRA FormaSciences, Paris

Duarte, H., Zambolim, L., and Waldir, W. 2007. Manejo da requeima do tomateiro
industrial empregando sistema de previsdo. Summa Phytopathol 33:328-334

Duarte, J. 2000. Sobre o emprego e a analise estatistica do delineamento em blocos
aumentados no melhoramento genético vegetal. 293

Faveri, J., Verbyla, A.P., Pitchford WS, Venkatanagappa, S., and Cullis, B.R. 2015.
Statistical methods for analysis of multi-harvest data from perennial pasture
variety selection trials. Crop and Pasture Science 66:947-962. doi:
10.1071/CP14312

Faleiro, F.G., Cruz, C.D., De Castro, C., Moreira, M.A., and De Barros, E.G. 2002.
Comparacéo de blocos casualizados e testemunhas intercalares na estimagao de
parametros genéicos em feijoeiro. Pesquisa Agropecuaria Brasileira 37(12):
1675-1680. doi: 10.1590/S0100-204X2002001200001.



32

FAOSTAT. 2021. Food and Agriculture Organization of the United Nations. In: Acesso
em: 10 jan. 2021. http://www.fao.org/faostat/en/#data/QC. Accessed 10 Jan 2021

Federer, W.T. 1998. Recovery of Interblock, Intergradient, and Intervariety Information
in Incomplete Block and Lattice Rectangle Designed Experiments. Biometrics
54(2): 471. doi: 10.2307/3109756.

Filgueira, F.A.R. 2008. Novo Manual de Olericultura: agrotecnologia moderna na
produgao e comercializagao de hortalicas, 3 ed. UFV, Vigosa, MG

Fiorini, C.V.A., da Silva, D.J.H., Fonseca, F.S., Mizubuti, E.S.G., Alves, D.P., and
Cardoso, T.S. 2010. Agrupamento de curvas de progresso de requeima, em
tomateiro originado de cruzamento interespecifico. Pesqui. Agropecu. Bras. 45,
1095-1101. https://doi.org/10.1590/S0100-204X2010001000007

Foolad, M., Merk, H., and Ashrafi, H. 2008. Genetics, genomics and breeding of late
blight and early blight resistance in tomato. Critical Reviews in Plant Sciences 27:
75-107. doi: 10.1080/07352680802147353.

Foolad, M.R. 2007. Genome mapping and molecular breeding of tomato. International
Journal of Plant Genomics 2007:64358. doi: 10.1155/2007/64358

Foolad, M.R., Sullenberger, M.T., Ohlson, E.W., and Gugino, B.K. 2014. Response of
accessions within tomato wild species, Solanum pimpinellifolium to late blight.
Plant Breeding 133:401-411. doi: 10.1111/pbr.12172

Fry, W.E. 2008. Phytophthora infestans: the plant (and R gene) destroyer. Molecular

plant pathology. 9(3):385-402. doi: 10.1111/j.1364-3703.2007.00465.x.
Fry, W.E. 2016. Phytophthora infestans: New Tools (and Old Ones) Lead to New
Understanding and Precision Management. Annual Review of Phytopathology
54:529-547. doi: 10.1146/annurev-phyto-080615-095951
Fry, W.E., Birch, P.R.J, Judelson, H.S., Grunwald, M.J., Danies, G., Everts, K.L.,
Gevens, A.J., Gugino, B.K., Johnson, D.A., McGrath, M.T., Myers, K.L.,
Ristaino, J.B., Roberts, P.D., Secor, G., and Smart, C.D. 2015. Five reasons to
consider phytophthora infestans a reemerging pathogen. Phytopathology
105:966-981. doi: 10.1094/PHYTO-01-15-0005-FI

Gardner, R.G., and Panthee, D.R. 2010. “Plum Regal”’ fresh-market plum tomato
hybrid and its parents, NC 25p and NC 30p. HortScience 45:824-825

Gilmour, A.R., Cullis, B.R., and Verbyla, A.P. 1997. Accounting for Natural and
Extraneous Variation in the Analysis of Field Experiments. Journal of Agricultural,
Biological, and Environmental Statistics 2(3): 269. doi: 10.2307/1400446.



33

Giovannucci, E., Ascherio, A., Rimm, E.B., Stampfer, M.J., Colditz, G.A., and Willett,
W.C. 1995. Intake of carotenoids and retinol in relation to risk of prostate cancer.
Journal of the National Cancer Institute 87:1767-76

Gilrbiz Colak, N., Eken, N.T., Ulger, M., Frary, A., and Doganlar, S. 2020. Mapping of
quantitative trait loci for antioxidant molecules in tomato fruit: Carotenoids,
vitamins C and E, glutathione and phenolic acids. Plant Science 292:110393. doi:
10.1016/j.plantsci.2019.110393

Hazel, L.N. 1943. The genetic basis for constructing selection indexes. Genetics 28(6):
476-490.

Hazel, L.N., Dickerson, G.E., and Freeman, A.E. 1994. The Selection Index—Then,
Now, and for the Future. Journal of Dairy Science 77:3236-3251. doi:
10.3168/jds.S0022-0302(94)77265-9

Henderson, C.R. 1975. Best Linear Unbiased Estimation and Prediction under a
Selection Model. Biometrics 31, 423. https://doi.org/10.2307/2529430

IBGE. 2019. Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica. Disponivel em:
https://biblioteca.ibge.gov.br/visualizacao/periodicos/2415/epag_2019_dez.pdf.
Acesso em: dezembro/2020.

Judelson, H.S., and Ah-Fong, A.M.V. 2019. Exchanges at the plant-oomycete interface
that influence  disease. Plant  Physiology  179:1198-1211.  doi:
10.1104/pp.18.00979

Kamoun, S., Furzer, O., Jones, J.D.G., et al. 2015 The Top 10 oomycete pathogens in
molecular plant pathology. Molecular Plant Pathology 16:413—434. doi:
10.1111/mpp.12190

Leesutthiphonchai, W., Vu, A.L., Ah-Fong, A.M.V., and Judelson, H.S. 2018. How does
phytophthora infestans evade control efforts? Modern insight into the late blight
disease. Phytopathology 108:916-924. doi: 10.1094/PHYTO-04-18-0130-1A

Li, G., Huang, S., Guo, X, Li, Y., Yang, Y., Guo, Z., Kuang, H., Rietman, H.,
Bergervoet, M., Vleeshouwers, V.G.A.A., van der Vossen, E., Qu, D., Visser,
R.G.F., Jacobsen, E., and Vossen, J.H. 2011. Cloning and characterization of r3b;
members of the r3 superfamily of late blight resistance genes show sequence and
functional divergence. Molecular plant-microbe interactions : MPMI 24:1132—-42.
doi: 10.1094/MPMI-11-10-0276

Lima, M.A., Maffia, L.A., Barreto, RW., and Mizubuti, E.S.G. 2009. Phytophthora

infestans in a subtropical region: survival on tomato debris, temporal dynamics of



34

airborne sporangia and alternative hosts. Plant Pathology 58:87-99. doi:
10.1111/j.1365-3059.2008.01951.x

Luthria, D.L., Mukhopadhyay, S., and Krizek, D.T. 2006. Content of total phenolics and
phenolic acids in tomato (Lycopersicon esculentum Mill.) fruits as influenced by
cultivar and solar UV radiation. Journal of Food Composition and Analysis 19:771—
777. doi: 10.1016/J.JFCA.2006.04.005

Maach, M., Boudouasar, K., Akodad, M., Skalli, A., Moumen, A., and Baghour, M.
2020. Application of biostimulants improves yield and fruit quality in tomato. Int. J.
Veg. Sci. https://doi.org/10.1080/19315260.2020.1780536

Madeira, N., Reifschneider, F., and Giordano, L. 2008. artigo convidado / Invited
Article. October 26:428—-432

Martin, R.J. 1990 The use of time-series models and methods in the analysis of
agricultural field trials. Communications in Statistics - Theory and Methods 19:55—
81. doi: 10.1080/03610929008830187

Miranda, B.E.C, Suassuna, N.D., and Reis, A. 2010. Mating type, mefenoxam
sensitivity, and pathotype diversity in Phytophthora infestans isolates from tomato
in Brazil. Pesquisa Agropecuaria Brasileira 45:671-679. doi: 10.1590/S0100-
204X2010000700006

Nowicki, M., Foolad, M.M.R. Nowakowska, M., and Kozik, E.U.E. 2012. Potato and
tomato late blight caused by Phytophthora infestans: An overview of pathology
and resistance breeding. Plant Disease 96(1): 4-17. doi: 10.1094/PDIS-05-11-
0458

Nowicki, M., Kozik, E.U., and Foolad, M. 2013. Late Blight of Tomato. Translational
Genomics of Crop Breeding 1:241-265. doi: 10.1002/9781118728475.ch13

Ohlson, E.W., and Foolad, M.R. 2016. Genetic analysis of resistance to tomato late
blight in Solanum pimpinellifolium accession Pl 163245. Plant Breeding 398:391—
398. doi: 10.1111/pbr.12366

Oliveira, I.C.M., Marcal, T. de S., Bernardino, K. da C., Ribeiro, P.C. de O., Parrella,
R.A. da C., Carneiro, P.C.S., Schaffert, R.E., and Carneiro, J.E. de S. 2019.
Combining Ability of Biomass Sorghum Lines for Agroindustrial Characters and
Multitrait Selection of Photosensitive Hybrids for Energy Cogeneration. Crop Sci.
59: 1554-1566. https://doi.org/10.2135/cropsci2018.11.0693

Pacilly, F.C.A, Lammerts van Bueren, E.T., Groot, J.C.J., and Hofstede, G.J. 2019.

Moving perceptions on potato late blight control: Workshops with model-based



35

scenarios. In: Crop Protection. Elsevier Ltd, pp 76-87

Palomo, G.I., Fuentes, Q.E., Carrasco S G, Gonzalez, D.R., and Moore-Carrasco, R.
2010. Actividad antioxodante, hipolipemiante y antiplaquentaria del tomate toamte
(Solanum lycopersicum L.) y el efecto de su procesamiento y almacenaje. Revista
chilena de nutricion 37:524-533. doi: 10.4067/S0717-75182010000400014

Panthee, D.R., and Gardner, R.G. 2011. * Mountain Merit ’: A Late Tomato Hybrid.
HortScience 45:1547-1548

Patterson, H.D., and Thompson, R. 1971. Biometrika Trust Recovery of Inter-Block
Information when Block Sizes are Unequal, Source: Biometrika.

Park, T.H., Vleeshouwers, V.G.A.A., Hutten, R.C.B., Van Eck, H.J., Van Der Vossen,
E., Jacobsen, E., and Visser, R.G.F., 2005. High-resolution mapping and analysis
of the resistance locus Rpi-abpt against Phytophthora infestans in potato. Mol.
Breed. 16: 33—43. https://doi.org/10.1007/s11032-005-1925-z

Peixoto, J.V.M., Moraes, E.R. Peixoto, J.L.M., Nascimento, A.R., and Neves, J.G.
2017. Tomaticultura: Aspectos Morfolégicos E Propriedades Fisico-Quimicas Do
Fruto. Revista Cientifica Rural 19:96-117

Poojary, M.M., and Passamonti, P. 2015. Extraction of lycopene from tomato
processing waste: Kinetics and modelling. Food Chemistry 173:943-950. doi:
10.1016/j.foodchem.2014.10.127

Resende, D.V. de, Silva, F.F., and Azevedo, C.F. 2014. Estatistica Matematica,
Biométrica e Computacional: Modeos Mistos, Multivariados, Categoricos e
Generalizados (REML/BLUP), Interéncia Bayesiana, Regressao Aleatoria,
Selegcdo Gendmica, QTL-GWAS, Estatistica Espacial e Temporal, Competicao,
Sobrevivéncia. Suprema, Vigosa - MG.

Reis, A. 2010. Requeima: doenga destrutiva e comum ao tomateiro e a batateira.
Comunicado Técnico, n. 78, Embrapa Hortalicas, Brasilia

Rocha, J.R. do A.S. de C., Machado, J.C., and Carneiro, P.C.S. 2018. Multitrait index
based on factor analysis and ideotype-design: proposal and application on
elephant grass breeding for bioenergy. GCB Bioenergy 10, 52-60.
https://doi.org/10.1111/gcbb.12443

Rocha, J.R. do A.S. de C., Nunes, K.V., Carneiro, A.L.N., Marcal, T. de S., Salvador,
F.V., Carneiro, P.C.S., and Carneiro, J.E.S. 2019. Selection of superior inbred
progenies toward the common bean ideotype. Agron. J. 111, 1181-1189.
https://doi.org/10.2134/agronj2018.12.0761



36

Rodenburg, S.Y.A, Seidl M.F., Judelson, H.S., Vu, A.L., Govers, D., and Ridder, D.
2019. Metabolic model of the Phytophthora infestans-tomato interaction reveals
metabolic switches during host colonization. mBio 10:4. doi: 10.1128/mBio.00454-
19

Silva, M.J., Carneiro, P.C.S., de Souza Carneiro, J.E., Damasceno, C.M.B., Parrella,
N.N.L.D., Pastina, M.M., Simeone, M.L.F., Schaffert, R.E., and Parrella, R.A.C.
2018. Evaluation of the potential of lines and hybrids of biomass
sorghum. Industrial Crops and Products, 125, 379-385. doi:
10.1016/j.indcrop.2018.08.022

Smart, C.D., Tanksley, S.D., Mayton, H., and Fry, W.E. 2007. Resistance to
Phytophthora infestans in Lycopersicon pennellii. Plant Disease 91:1045—-1049.
doi: 10.1094/pdis-91-8-1045

Smith, H.F. 1936. A discriminant function for plant selection. Annals of Eugenics
7:240-250. doi: 10.1111/j.1469-1809.1936.tb02143.x

Stephens, M.J., Alspach, P.A., Beatson, R.A., and Winefild, C. 2012. Genetic
parameters and development of a selection index for breeding red raspberries for
processing. Journal of the American Society for Horticultural Science 137:236—
242. doi: 10.21273/jashs.137.4.236

Socaci, S.A., Socaciu, C., Muresan, C., Farcas, A., Tofana, M., Vicas, S., and Pintea,
A. 2014. Chemometric Discrimination of Different Tomato Cultivars Based on
Their Volatile Fingerprint in Relation to Lycopene and Total Phenolics Content.
Phytochem. Anal. 25: 161-169. https://doi.org/10.1002/pca.2483

Strickler, S.R., Bombarely, A., Munkvold, J.D., Thomas York, T., Menda, N., Martin,
G.B., and Muller, L. 2015. Comparative genomics and phylogenetic discordance
of cultivated tomato and close wild relatives. Peerd 2015:e793. doi:
10.7717/peerj.793

Tm, P., A. Pranathi, K. Saiashritha, N.B. Chittaragi, and S.G. Koolagudi. 2018. Tomato
Leaf Disease Detection Using Convolutional Neural Networks. Iin 2018 Eleventh
International Conference on Contemporary Computing (IC3), pages 1-5.

Velazco, J.G., Rodn’guez—AIvarez, M.X., Boer, M.P., Jordan, D.R., Eliers, P.H.C.,
Malosetti, M., and Eeuwijk, F.A.V. 2017. Modelling spatial trends in sorghum
breeding field trials using a two-dimensional P-spline mixed model. Theoretical
and Applied Genetics. 130: 1375-1392. doi: 10.1007/s00122-017-2894-4.

Waliszewski, K.N., and Blasco, G. 2010. Nutraceutical properties of lycopene. Salud



37

publica de Mexico 52:254—-265. doi: 10.1590/S0036-36342010000300010
Wilkinson, G.N., Eckert, S.R., Hancock, T.W., and Mayo, O. 1983. Nearest Neighbour
(Nn) Analysis of Field Experiments. Journal of the Royal Statistical Society: Series
B (Methodological) 45:151-178. doi: 10.1111/j.2517-6161.1983.tb01240.x
Woyann, L.G., Meira, D., Matei, G., Zdziarski, A.D., Dallacorte, L.V., Madella, L.A.,
and Benin, G. 2020. Selection indexes based on linear-bilinear models applied to
soybean breeding. Agronomy Journal 112:175-182. doi: 10.1002/agj2.20044
Woyann, L.G., Meira, D., Zdziarski, A.D., Matei, G., Milioli, A.S., Rosa, A.C., Madella,
L.A., and Benin, G., 2019. Multiple-trait selection of soybean for biodiesel
production in Brazil. Ind. Crops Prod. 140, 111721.
https://doi.org/10.1016/j.indcrop.2019.111721
Zhang, C., Liu, L., Wang, X., Vossen, J., Li, G., Li, T., Zheng, Z., Gao, J., Guo, Y.,
Visser, R.G.F., Li, J., Bai, Y, and Du, Y. 2014 The Ph-3 gene from Solanum
pimpinellifolium encodes CC-NBS-LRR protein conferring resistance to
Phytophthora infestans. Theoretical and Applied Genetics 127:1353-1364.
doi: 10.1007/s00122-014-2303-1
Zimmerman, D.L., and Harville, D.A. 2006. A Random Field Approach to the Analysis
of Field-Plot Experiments and Other Spatial Experiments. Biometrics 47:223. doi:
10.2307/2532508



38

CAPITULO 2: MODELOS DE TENDENCIA ESPACIAIS COMO FERRAMENTA
AUXILIAR PARA SELEC}AO MAIS ACURADA DE GENOTIPOS DE TOMATEIRO
RESISTENTES A P. infestans

RESUMO

Nas etapas iniciais dos programas de melhoramento, o delineamento em blocos com
testemunhas intercalares € uma alternativa viavel para ser utilizada, uma vez que, por
meio de sua utilizagdo, ha substancial reducdo da area experimental e, por
conseguinte, diminuicdo dos custos financeiros e operacionais. Nessa situagao, a
utilizacdo da analise espacial pode permitir a predicdo mais acurada dos valores
genotipicos das familias. Assim, objetivou-se testar modelos que reduzem o erro
experimental e selecionar aquele mais adequado para selecao de familias resistentes
a requeima. Foram avaliadas 200 familias F3:.4 de tomateiro quanto a resisténcia a
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 doenca. Nove modelos estatisticos
foram ajustados para estimar os valores genotipicos. A selegdo do melhor modelo foi
realizada por meio dos valores da variancia residual, acuracia, Criterio de Informacéao
Akaike, Critério de Informagdo Bayesiano e pelo teste da razdo de maxima
verossimilhancga. Observou-se padrdes espaciais no campo experimental. A utilizagao
da analise espacial reduziu o erro e aumentou a precisdo experimental. O modelo y =
Xb+Zg+ Sc+ S+ ¢ (8) foi o melhor para selegao das familias de tomateiro resistentes
a requeima. Assim, a utilizacdo da analise espacial para selecao de familias de
tomateiro resistentes a requeima € recomendada a fim de se obter maior eficiéncia e

ganho na selecéo.

Palavras-chave: Solanum lycopersicum, Phytophthora infestans, testemunhas

intercalares, parametros genéticos, critérios de selecao.
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1. INTRODUGAO

A requeima, doenga causada por Phytophthora infestans (Mont.) de Bary é,
entre aquelas que causam prejuizos 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 consequéncia da sua elevada
taxa de progresso da doencga. Essa doenca pode comprometer todo o campo de
producdo, o que ocasionam seérios prejuizos econémicos (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
sao imperativas, e, atualmente baseiam-se principalmente na utilizacdo do controle
quimico preventivo de misturas protetoras e fungicidas sistémicos (Jia and Foolad,
2019).

As aplicagbes preventivas de fungicidas tém um custo financeiro consideravel
(Foolad et al., 2008). Ademais, apesar de eficiente, a aplicagdo demasiada de
fungicidas, pode perturbar a sustentabilidade do agroecossistema, tendo em vista, os
danos sociais, econdmicos e ambientais decorrentes da utilizagado inadequada das
formulagdes (Yang et al., 2011).

A fim de maximizar a sustentabilidade dos sistemas de produg¢ao, a abordagem
mais promissora para potencializar o controle da requeima e de outras doengas no
tomateiro € a introdugcdo de genes de resisténcia por meio dos programas de
melhoramento genético (Jia and Foolad, 2019). No entanto, as avaliagbes da
resisténcia a requeima em campo demandam a utilizacdo de grande quantidade de
recursos, devido ao numero elevado de familias que devem ser avaliadas. Dessa
forma, mesmo com pequenos numeros de repeticdes os experimentos se tornam
excessivamente grandes, nos quais as variagdes espaciais, provavelmente, sejam um
obstaculo a estimativa confiavel dos valores genotipicos (Velazco et al., 2017).

Nesse contexto, o delineamento com testemunhas intercalares é uma
alternativa viavel. Neste tipo de delineamento, cada uma das familias é representada
por uma unica parcela no experimento, enquanto as testemunhas sao repetidas “r’
vezes. Logo, as anadlises genéticas das familias sao realizadas com base nas
informacdes individuais e as estimativas das variagdes ambientais sdo baseadas nas
testemunhas. Esse delineamento é vantajoso, principalmente quando o numero de

familias avaliadas é elevado, quando a quantidade de sementes é baixa ou, ainda,
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quando é necessario reduzir custos, mao de obra e area experimental. Apesar das
vantagens da utilizagao de delineamentos alternativos, seu uso pode comprometer a
precisdo e acuracia experimental, uma vez que, estimativas das variacbes ambientais
baseadas apenas nas testemunhas podem levar a estimativas de parametros
genéticos viesadas (Faleiro et al., 2002).

Nessa situagao, € necessario incorporar metodologias adequadas de avaliagao
aos delineamentos propostos. A analise espacial € um método que permite a predigao
mais acurada dos valores genotipicos das familias. Esse tipo de analise modela a
dependéncia espacial na forma de matriz de variancias e covariancias residuais,
considerando a distancia entre parcelas no campo experimental. Assim, as variagdes
decorrentes da fertilidade do solo, umidade, interceptacdo de luz e outros fatores
ambientais sdo minimizadas (Resende et al., 2014).

A aplicacdo da estatistica espacial tem sido amplamente utilizada como
alternativa a analise de dados em programas de melhoramento genético de varias
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, ndo foram encontradas referéncias sobre o emprego da
abordagem espacial para modelar os erros na analise de variancia para experimentos
de selegao de familias de tomateiro resistentes a requeima.

Diante do exposto, os objetivos desse trabalho foram (i) utilizar modelos que
reduzam o erro experimental em relacdo ao modelo tradicional de testemunhas
intercalares (ii) identificar padrées espaciais no campo experimental e (iii) selecionar
o0 modelo mais adequado para a predicdo dos valores genéticos de familias de

tomateiro para resisténcia a requeima.

2. MATERIAL E METODOS

2.1 Local e conducao dos experimentos

O experimento foi conduzido na Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensao
(“UEPE Horta Velha”) do Departamento de Agronomia da Universidade Federal de
Vigosa, localizada em Vigosa-MG (20° 45’ 14” S; 42° 52’ 53” W; 648 m de altitude).

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

(Lemos and Santos, 1996). Os atributos quimicos e fisicos do solo sdo: pH (agua)=
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6,0; P=67,1 mg dm3; K*= 150,0 mg dm-3; MO= 3,0 dag kg*; AlI*3= 0,0 cmolc L'; Ca*?=
4,5 cmolc L-'; Mg*?= 1,0 cmolc L-'; CTC (T)= 10,2 cmolc L™'; 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 familias por bloco, sendo cada familia representada por
cinco plantas, das quais foram avaliadas as trés centrais. Foram adicionadas trés
testemunhas repetidas trés vezes, intercaladas no inicio, 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 apds o semeio, quando apresentavam
entre 4-5 folhas definitivas totalmente expandidas, com espagcamento de 1,0 m x 0,5
m.
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| | |
[ ] [ 1 [ o ) — ] [ — ]
"TO @) @) R @) N0 1 1 o O]  '[o] [©] [O]
O O ®) O O O O O O @) @) O 8
T |Of|r2|O|13|C| 1O - 1|0 T {O]T2|O]T3|O| nlo] 2|0 T1|O|T2|O]| T3]0 B1
O O O O O O O O O ©) @) O O
O] O] O] © O] O o] O O @) O O o
O O O O O O O O [O] @) O [O] @)
O O O O O O O O G) @) O O O
T |olT2|o]T3|O] 21| Of - 30O TH|O|T2|OfT3]O] 31|Of solo] T o|T2|o] T3]0
O O O O O O O O ®) @) (@) O O
1O [O] Lol iel O] (O] |O] O] O] O] o] O] [O]
@) O O O ) [® O O O O
o O O O o o g 8 8 O O O
TH{O]|T2[O] 3|0 | 181 O] 190 O] T1 2| T3] O 191| O] - 200 O T1|O|T2]O]T3|O B10
@) @) ® @) o O QO o o O @) @)
of [0 [o] [O O [ J 1d |O O] ol o 1o

Figure 1: Croqui utilizado para alocagao das parcelas das familias de tomateiro no

campo.

O experimento totalizou 870 plantas avaliadas, das quais 270 sao testemunhas
e 600 plantas pertencentes as 200 familias.

As adubacgdes foram realizadas conforme a analise de solos e a recomendagao
de acordo com a 52 aproximacéo (Ribeiro et al., 1999) e a recomendacéao de Alvarenga
(2013). Os tratos culturais foram realizados conforme a necessidade e recomendacéao

para a cultura.
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2.2 Material vegetal

Foram avaliadas 200 familias Fs.4 de Solanum lycopersicum provenientes da
cultivar hibrida (F1) Iron Lady. Essa cultivar apresenta como principal caracteristica a
presenga dos genes de resisténcia a 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 suscetivel

foi utilizada a cultivar Santa Clara (T3).

2.3 Preparacgao dos isolados e inoculagao

Para a obtencdo da solucdo de inoculo, foram coletados isolados de P.
infestans de plantas de tomateiro das lavouras do municipio de Coimbra — MG, Brasil,
localizada na Zona da Mata Mineira. Apds as coletas os foliolos infectados foram
lavados e, posteriormente, adicionados em bandejas plasticas desinfetadas com
alcool 70% com papel toalha umedecido. Para a formagao da camara umida, condigao
adequada para a esporulagdo do patogeno, as bandejas foram armazenadas em
sacos plasticos e mantidas a 18 °C por aproximadamente 24h.

Para a inoculagdo realizou-se a mistura das suspensdes dos diferentes
isolados, a qual teve sua concentracéo ajustada para 10° esporangios por mililitro de
suspensao por meio de hemacitdmetro. Posteriormente, a suspensao da mistura foi
armazenada na geladeira por 1h, em temperatura de aproximadamente 4 °C para
induzir a liberagao de zodsporos.

A inoculacéo foi realizada ao entardecer, com o auxilio de pulverizador costal
manual aos 50 dias apds o transplante para o campo. Aplicou-se aproximadamente
20 ml da suspensédo por planta, utilizando dosador universal de liquido. Na area
experimental foram instalados aspersores, que foram ligados todos os dias ao

entardecer, para promover o molhamento foliar.

2.4 Caracterizagao do ambiente experimental

A partir do dia de inoculagéo até o ultimo dia de avaliagao dos gendtipos foram

coletados os dados temperatura (T °C) e umidade relativa do ar (UR%) (Figura 2). A
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maior temperatura registrada no periodo foi de 34,4 °C no penultimo dia de avaliagao,
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 inoculagdo com
20,78 °C e 54,2%.
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Figure 2: Variacdo de temperatura e umidade ao longo da avaliagao das familias de
tomateiro quanto a resisténcia a P. infestans. Colunas: T °C max = temperatura
maxima; T °C min = temperatura minima. Linhas: UR% max = umidade relativa

maxima; UR% min = umidade relativa minima.

2.5 Avaliacao da severidade da requeima

No campo, foram atribuidas notas as folhas de cada planta, conforme escala
diagramatica (Figura 3) proposta por Corréa et al. (2009). Notas de severidade da
doenca foram atribuidas individualmente em cada folha das plantas a cada trés dias,

por 18 dias, totalizando 6 avaliagdes.
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Figure 3: Escala de classificagdo de severidade da doenga, sugerida por Corréa et al.
(2009).

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

da doenga (AACPD). Conforme estimador dado pela seguinte expresséo:
AACPD = Tt {|(22) e + )
Em que:

yi € yi+1: porcentagem de area foliar lesionada observada na avaliagéo i e na seguinte
i +1;
ti e ti+1: intervalo de tempo entre as avaliagdes;

n: numero de avaliagoes.

2.6 Analise estatistica

Nove modelos estatisticos foram ajustados, a fim de determinar o mais
adequado para a predicdo dos valores genotipicos das familias de tomateiro
resistentes a requeima. O modelo linear misto tradicional para analise 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+2Zg+¢ (2]
y=Xb+Zg+§+n [3]
y=Xb+Zg+Sc+¢ [4]
y=Xb+Zg+Sl+é¢ [5]
y=Xb+Zg+Sl+&+n [6]
y=Xb+Zg+Sc+§+n [7]
y=Xb+Zg+Sc+SI+¢ [8]
y=Xb+Zg+Sc+Sl+¢&+n [9]

Sendo, y o vetor de dados fenotipicos arranjados em linha e colunas; b o vetor
de efeitos fixos (média geral) com a matriz de incidéncia X; g o vetor de efeitos
aleatdrios de gendtipos com matriz de incidéncia Z, g ~ N(0,/6), onde o/ é a variancia
genotipica; e e € um vetor aleatério de residuos independentes, e ~N(0, ¢2), onde ¢
€ a variancia residual.

Os termos Sc e S/ incluem a parte aleatéria de splines cubicas indexadas a
posicdo de coluna e linha, respectivamente. Estes dois termos representam
tendéncias globais nas colunas e linhas, respectivamente. ¢ ~ N(0,/62,; .o;), €m que
0%y co1 € @ variancia nas colunas e | ~ N(0,/62,; ;;,) em que ¢, ;,€ a variancia nas
linhas.

& é um vetor de erro aleatério espacialmente dependente nas colunas e linhas.
& ~N(O,R), amatrizR = a§[AR1 (pc)RAR1(p;)], ® representa o produto de Kronecker
de processos autoregressivos separaveis bidimensional de primeira ordem e a§ éa
variancia do residuo espacialmente dependente.

n € um vetor aleatdrio de erros independentes. Esse termo também é chamado
de efeito nugget, representa o erro de mensuragao de cada parcela ou ainda tendéncia
local. n ~ N(0,I5;7), em que o7 é a variancia do erro independente.

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

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

A selecado do modelo mais adequado foi baseada nos calculos dos indicadores

de qualidade dos modelos, expressos por:

e Variancia residual (%,):
2 y'Py
6 = ———
n—rX)

Em que:

y : vetor de observacgoes;

P;: V-1 -V X (X V1 X)X V-1 : matriz de projegdo ortogonal aleatéria das observagdes
(y) no espago coluna da matriz x para o modelo i;

X: matriz de incidéncia dos efeitos fixos;

V: R+ ZGZ;

Z: variancia genotipica;

G: matriz de variancia — covariancia dos efeitos aleatorios;

R: matriz de variancia — covariancia dos erros aleatorios;

r(X): rank da matriz de incidéncia dos efeitos fixos;

n : numero de observacgodes.

e Acuracia (74, ):

Em que:

PEYV : variancia do erro de predi¢ao;

2. A ..
o4 : componente de variancia genotipica.
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e Critérios de Informacao de Akaike (AIC) (Akaike, 1974):

AIC = —2log(Lp) + 2p

Em que:

Lp : valor que torna maxima a fungao de maxima verossimilhanga do modelo estimado;

p : numero de parametros do modelo.

e Critério de Informagao Bayesiano (BIC) (Schwarz, 1978):

BIC = —2log(Lp) + plog [n — r(X)]
Em que:

n —r(x): graus de liberdade do residuo;
r(X): rank da matriz de incidéncia dos efeitos fixos

n : numero de observacgodes.

o Teste darazdo de verossimilhanga (LRT)

LRT = 2 LogREMLi — 2 LogREMLj

Em que:
LogREMLi = logaritmo da fungdo de maxima verossimilhanga para o modelo completo
i
LogREMLj = logaritmo da fungdo de maxima verossimilhanga para o modelo reduzido
J-

A estimativa LRT foi comparada com o valor do qui-quadrado tabelado, com d
graus de liberdade e nivel de significancia de 5%, em que d é a diferenca entre o

numero de parametros 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 42, maior valor de fgg e valores significativos, pelo teste LRT,

dos parametros contidos no modelo.
Além dessas variaveis, também foram calculados:
e Correlagao de Spearman

6 Xit, 4%
pP=—=5_—

nd—n
Em que:

n : € o numero de pares (Xi, Yi);

d?: (postos de xidentre os valores de x) - (postos de yi dentre os valores de y).

e Ganho de Selegao

Xs - XO
GS% = 100[~5—]
0

Em que:

X, : Média dos BLUPs das familias do modelo selecionado;

X, : Média dos BLUPs das familias selecionadas, considerando selecao de 10 e 20%.
o Eficiéncia da selegao

Para a avaliacédo da eficiéncia de seleg¢ao calculou-se o indice de coincidéncia
simples entre os modelos, o qual considera a proporcao de familias selecionadas por
cada modelo ajustado, e que sdo coincidentes com as familias selecionadas do
modelo tomado como padrédo (modelo selecionado). A selegdo foi realizada
considerando 10 e 20% das familias com as menores notas de severidade da doenca.
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2.8 Variograma

O variograma é um grafico de diagndstico para examinar a dependéncia
espacial. Por padrao, o ASReml produz uma exibi¢do de variograma para residuos
espacialmente dependentes. Os variogramas de dados bidimensionais regulares ou
irregulares foram produzidos de acordo com Stefanaova et al. (2009).

2.9 Software

O indice de coincidéncia simples entre os modelos usados para estimar a
eficiéncia da selecéo foi calculado por meio do software Genes (Cruz, 2016). As
demais analises estatisticas foram realizadas com o pacote ASReml 4.1 (Gilmour et
al., 2015) disponivel 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 utilizacdo da estrutura de erro espacial
contribuiu para a reducao de erros experimentais. Utilizando a analise 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.



Tabela 1: Modelos utilizados seguidos pelos critérios de escolha de modelos de
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Akaike (AIC) e Schwarz (BIC) e significancia dos parametros dos modelos (LRT).

N° de LRT*
Modelos AlIC BIC LogREML

parametros 85 O%iiin Ospicot O CF:
Mod 1 2 5215,24 521712 -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** - 2,56 - 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™ 4,33"™ 164,92**
Mod 8 6 5045,05 5050,68 -2516,52 37,68* 8,41** 3,36" - 125,48**
Mod 9 7 5044,63 5051,20 -2515,31 8,70* 6,51 1,32" 242" 141,28**

* LRT = Teste de razéo de verossimilhanga, usando o teste qui-quadrado com um grau de

liberdade, ™ significativo a 1 e 5 %, respectivamente, pelo teste qui-quadrado; "nao
significativo. variancia genotipica (G3), variancia de spline na linha (8§p1 lin), Variancia
de spline na coluna (’o‘ﬁpl col), Variancia devida a tendéncia (6%) variancia dos residuos
n&o correlacionado (6;). Mod 1:y = Xb + Zg + e; Mod 2: y = Xb + Zg + § Mod 3: y = Xb +
Zg+&t+m; Mod4:y=Xb+Zg+Sc+¢ Mod5:y=Xb+2Zg+SI+¢ Mod6:=Xb+2Zg+ S+
E+n;Mod7:y=Xb+2Zg+Sc+&+n;,Mod8:y=Xb+Zg+Sc+SI+& Mod9:y=Xb+Zg+
Sc+SI+¢&+n.

O modelo 1, modelo tradicional utilizado em experimentos com testemunhas
intercalares, apresentou os maiores valores AIC e BIC em comparagédo 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 significancia dos componentes de variancia 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 relagdo ao modelo referencial de testemunha
intercalar.

Comparando os modelos 9 vs 8 foi possivel testar se o erro de mensuracéo (1)
contribui para a melhoria dos resultados. O resultado do teste foi 0 de ndo significancia

do parametro, o qual pode ser retirado do modelo por ndo contribuir, juntamente com
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os outros parametros, para a melhoria dos resultados. O contraste entre o modelo 8
com os modelos 5 e 4 testou a importancia da utilizagao da fungao Spl(col) e Sp/(lin),
respectivamente. O teste entre os modelos 8 vs 5 foi ndo significativo, e entre 8 vs 4
foi significativo. Esses resultados demonstram que a fungéo Spl(lin) deve permanecer
no modelo. Ademais, a significancia do teste entre os modelos 8 vs 4 também mostra
que a utilizagao das fungdes Spl(lin) deve ser utilizada em conjunto com a Spl(col)
para se obter melhores resultados.

Verificou-se aumentos das estimativas da variancia genética entre as familias
com a utilizagdo dos modelos lineares mistos espaciais. A utilizagado deste tipo de
analise aumentou a eficiéncia no modelo tradicional de testemunhas intercalares de
1,00 para 1,19 nos modelos lineares mistos espaciais 4 e 8 (Tabela 2). A variancia de
spline na linha foi grande em todos os modelos, quando comparado com a variancia
de spline na coluna. Considerando o teste de LRT, a variancia de spline na coluna foi
baixa e nao significativa.

Os coeficientes de autocorrelagao residual foram todos positivos nas linhas e
coluna, porém maiores valores foram observados nas linhas. O modelo 8, apresentou
menores valores do coeficiente de autocorrelagéo residual na linha e na coluna, o que
sugere menor variagao externa nesse modelo. Maiores valores de acuracia foram
encontrados nos modelos 4, 5 e 8. Os modelos que apresentam as menores e maiores
estimativas de variancia fenotipica foram 3, 4, 7 e 5, 6, 8, 9, respectivamente. Os
menores valores da variancia dos residuos nao correlacionado foram observados nos
modelos 3, 6,9 e 7.
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Tabela 2: Estimativas dos paréametros variancia genotipica (67), variancia de spline
na linha (62, ,,), varidncia de spline na coluna (62, .,), varidncia residual
(c2), variancia devida a tendéncia (63) variancia dos residuos ndo correlacionado
(67), coeficientes de autocorrelagao residual nas colunas (p.) e linhas (p;), variancia

7 . A2 y s FORT] . A « s .
fenotipica (67), acuracia média (r,) e eficiéncia da analise espacial.

Etoitos Modelos
Mod1 Mod2 Mod3 Mod4 Mod5 Mod6 Mod7 Mod8 Mod9
62 18,54 19,25 16,47 20,03 19,22 16,69 17,37 20,06 18,05
Gl tin - - - - 12,61 13,63 13,26 13,56
Gt col - - - 1,00 - - 0,65 1,09 0,83
02 132,99 - - - - - - - -
Gy - - 4829 - - 4727 4366 - 38,32
¢ - 130,85 85,61 127,98 125,39 80,72 87,56 122,07 86,07
Py - 044 066 043 042 064 063 040 0,58
Pe - 00 023 0110 0,08 016 020 0,07 013
67 151,53 150,64 151,25 149,53 157,73 159,13 150,07 156,95 157,52
Tag 035 041 039 042 042 039 040 042 040
Eficiéncia
daandlise 1,00 117 111 119 119 111 115 119 1,15
espacial

Na figura 4 encontram-se as representagbes graficas das tendéncias dos
residuos dos principais modelos ajustados. O modelo 2, representado pela figura 2A,
apresenta a representacao grafica dos residuos do primeiro modelo considerando
estrutura espacial de erros dependentes, nas linhas e coluna do experimento. Existe
maior tendéncia crescente dos residuos no sentido das linhas, o que indica a possivel
necessidade de um componente adicional para se ajustar efeitos de linhas.

A adigdo do componente cubico nas colunas do modelo 4 (Figura 4B) n&o
contribuiu para suavizar os erros nas colunas, concordando com a néo significancia
deste parametro dado pelo LRT. Por outro lado, a adicdo da fungédo spline para
explicar a variagdo global nas linhas, como representado no modelo 5 (Figura 4C),
melhorou o ajuste, o que acarretou na suavizagado dos residuos. Esta suavizagdo é

possivel ser visualizada na redugao do platdé dos variogramas que € 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 utilizagdo da funcao spline na linha e na coluna
em conjunto do modelo 8 (Figura 4D) proporcionou os menores erros, indicando ser o

modelo mais adequado para analise dos dados.

Cc D

Figure 4: Variograma de quatro modelos ajustados aos dados de AACPD no
tomateiro, A- Modelo 2: y = Xb + Zg + §; B- Modelo 4: y = Xb + Zg + Sc + §; C- Modelo
5:y=Xb+Zg + Sl +¢; D- Modelo 8:y = Xb + Zg + Sc + S| + &.

Maiores ganhos com a selegao foram obtidos utilizando os modelos espaciais,
sendo os modelos 8 e 5 0s que apresentaram os maiores ganhos com 10% e 20%
das familias selecionadas (Tabela 3). O modelo 1, apesar de também proporcionar
ganhos com a selegao, é o pior modelo para ser utilizado. Foi observado ganho com
a selecao para todos os modelos avaliados. O modelo 8 e 1 apresentaram as maiores

€ menores porcentagens de ganhos, respectivamente.
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Tabela 3: Coeficientes de correlacdo de Spearman, eficiéncia de selegcéo (%) entre
as médias estimadas no modelo oito e os demais métodos e ganho com a selegéo

(GS) considerando 10 e 20 % de individuos selecionados.

Eficiéncia de selegao (%) GS (%)
Modelos Correlagao de 10 20 10 20
Spearman
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 correlagéo classificatéria de Spearman (Tabela 3) obtidos
foram elevados, com excecdo do modelo 1, modelo base do delineamento em
testemunhas intercalares. Os coeficientes de correlagdo para os modelos com
estrutura espacial foram similares. A eficiéncia de selecao foi estimada considerando
diferentes intensidades de selegdo, a saber: 10% (selecao das 20 familias inferiores)
e 20% (selegao das 40 familias inferiores). Constata-se, pelos resultados obtidos, que
houve uma boa concordancia entre os modelos espaciais e que a sele¢cao pelo modelo

base de testemunhas intercalares foi pouco eficiente.

4. DISCUSSAO

A utilizacdo da analise espacial foi mais eficiente que a analise tradicional
realizada com testemunhas intercalares, uma vez que possibilitou a identificacdo de
padroes espaciais no campo, reduziu os erros experimentais e aumentou a eficiéncia
na selecdo. Ademais, identificou-se um modelo mais apropriado para selegdo de
familias de tomateiro resistentes a requeima quando se utiliza delineamentos onde

somente as testemunhas se repetem na area experimental.
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Os resultados das analises, considerando o ajuste espacial autoregressivo em
duas diregdes (AR1 x AR1), foram superiores a andlise sob erros independentes. A
aplicagao de estatisticas espaciais tem sido amplamente utilizada como alternativa
para analise de dados em programas de melhoramento de diversas culturas.
Bernardeli et al. (2021) observaram valores genéticos de alta precisao, que por sua
vez resultaram em maior ganho com a selecdo na cultura da soja, quando foram
incluidas tendéncias espaciais. Campos et al. (2016) demonstraram que considerar
as tendéncias espaciais dentro da area do campo na analise resulta em maior acuracia
na estimagdo dos parametros genéticos e maior eficiéncia na selegdo. Além disso,
varios outros estudos apontaram a superioridade da analise espacial para atenuar os
efeitos ambientais, bem como aumentar a precisdo experimental (Costa et al., 2005;
Duarte e Vencovsky, 2005; Maia et al., 2013).

A utilizagdo de modelos autoregressivos garante maior precisao experimental
por propiciar blocos homogéneos sem variagdo ambiental entre parcelas dentro deles
(Resende et al., 2014), garantindo que a resposta obtida via analise espacial da
resisténcia seja devida principalmente a causas genéticas das familias de tomateiro
avaliadas.

Modelos que consideram a existéncia de dependéncia espacial entre parcelas
adjacentes tendem a ser mais eficientes para as situagées em que ha maior variancia
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 sdo mais afetados pelas variagbes decorrentes da umidade,
fertilidade do solo, interceptacao de luz, entre outros. Nessas situagdes, a expressao
do genotipo pode ser decorrente da condigdo ambiental onde a parcela se encontra,
uma vez que essa parcela ndo é repetida na area experimental.

Dessa forma, é possivel reduzir o erro experimental e aumentar a eficiéncia e
acuracia dos resultados ao considerar que as parcelas experimentais sao desiguais,
sendo as mais proximas mais correlacionadas que as mais distantes. Ademais,
resultados obtidos por Payne (2006), demonstram que as tendéncias de campo em
ensaios sem repeticdo, como no caso das testemunhas intercalares, podem ser bem
estimadas e controladas com o uso de modelos de analise espacial.

O aumento dos valores do LogREML mostra a superioridade dos modelos
espaciais para estimar os parametros de variancia. 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 comparagdo de modelos em blocos completos e
com estrutura espacial (Gilmour et al., 1997), indicando que os modelos espaciais s&o
mais eficientes mesmo quando os experimentos séo instalados em blocos completos.
Segundo Maia et al. (2013) a adogdo de modelos que consideram a dependéncia
espacial entre as parcelas adjacentes pode trazer ganhos nos programas de
melhoramento, principalmente, quando os blocos do experimento ndo forem
devidamente alocados, ou quando nao é possivel a utilizagado de blocos completos.

Ao verificar os valores para o critério de informacgéao de Akaike (AIC) e para o
critério de informacado Bayesiano (BIC), pode-se observar que ha tendéncia de os
modelos espaciais serem iguais, com pequenas diferencas nos valores, favorecendo
os modelos com tendéncias espaciais. Dessa forma, apesar de apresentarem alta
eficiéncia para selegdo, faz-se necessario a utilizagdo de outros critérios para
aprimorar a selecao do melhor modelo. Fato esse semelhante ao observado na cultura
da laranja por Maia et al. (2013) ao utilizarem o AIC como critério para selecéo de
modelo. Apesar disso, esses critérios sdo amplamente utilizados, com eficacia, para
selecdo 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 sao utilizados na escolha de modelos, uma vez que
penalizam a verossimilhanga residual conforme o niumero de parametros do modelo.
Desta forma, o modelo escolhido sera o mais parcimonioso, o qual tende a exibir
estrutura mais simples (Muller et al., 2013; Resende et al., 2014; Corrales et al., 2015).
No entanto, a utilizacédo dos critérios de AIC e BIC sao potencialmente mais precisos
quando se utiliza o teste de LRT, uma vez que a inferéncia é baseada em
probabilidade (Resende et al., 2014). O teste de LRT possibilitou testar a significancia
dos parametros adicionados nos modelos estudados.

A significancia dos testes entre os modelos indica que o efeito do parametro
adicional do modelo completo é significativo, assim 0 modelo completo explica melhor
a caracteristica (Resende et al., 2014). A ndo significancia do teste de LRT para os
modelos 9 vs 8 indicou a inexisténcia de erros do tipo independentes e sim erros

dependentes devido as tendéncias globais.
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Os testes entre os modelos 8 vs 5 e 8 vs 4 evidenciou a necessidade da
utilizagao da fungao spline na linha em conjunto com a fungéo spline na coluna para
aumentar a eficiéncia do modelo. Uma spline cubica € uma curva suavizada sobre um
intervalo formando uma ligagdo de segmentos polinomiais cubicos (Resende et al.,
2014). Dessa forma, esse tipo de fungao permite identificar se os efeitos sao realmente
lineares ou se seguem outro tipo de distribuicao.

Para obtencdo de melhores resultados, nas analises espaciais, € muito
importante a separagéo das tendéncias globais, por meio da adaptag&o de polindbmios
ou splines de suavizagao cubica das tendéncias locais (Gilmour et al., 1997). Esse
tipo de avaliagdo possui maior eficiéncia quando ocorre esquematizagao das parcelas
em linhas e colunas, sendo assim, uma estratégia que garante a captura de
tendéncias em duas diregdes. Dessa forma, € possivel a utilizagdo da modelagem
espacial de estruturas de erro, os quais, geralmente, ndo sao percebidos no estagio
de projeto (Sarker and Singh, 2015). Basford et al. (1996) concluiu que para obter
melhores resultados na escolha do melhor modelo é necessario combinar informagdes
da esquematizacdo das parcelas e que suaviza as tendéncias espaciais. Federer
(1998) também enfatizou a importancia de combinar a analise espacial com os
resultados experimentais das analises em blocos na busca pelo melhor modelo.

Foi observado a reducdo na estimativa da variancia residual e aumento da
variancia genética com a utilizagdo dos modelos com estrutura de erros espaciais.
Fato este explicado pela redistribuicdo da variagao residual, na variancia genética,
variagao na linha e na coluna. Altos valores de variagao residual para caracteristicas
epidemioldgicas podem ser devido a dificuldade de se obter homogeneidade nos
graus atribuidos aos tratamentos e as diferentes taxas de progresso da doenga nas
familias (Elsayed et al., 2011; Nick et al.,, 2014).Dessa forma, esses resultados
confirmam a superioridade da analise espacial em detrimento as analises
convencionais utilizadas para selecao de gendtipos resistentes a requeima.

Por outro lado, as caracteristicas epidemioldgicas também sdo muito afetadas
pelas condigdes climaticas. Como no caso da requeima, que a ocorréncia e
severidade da requeima no campo € muito dependente do clima. As condi¢des
climaticas ideais para desenvolver infecgdes severas de requeima no tomateiro séo
faixas extensas de temperatura amenas, entre 15 e 25 °C e condigbes de alta umidade
relativa (Foolad et al., 2008; Akhtar et al., 2016). As condi¢des climaticas do periodo

no qual foi realizado as avaliagbes nao favoreceu o desenvolvimento da doenca. Ao
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longo dos dias houve grandes variagdes nas temperaturas, mas nos periodos
noturnos ocorreram a associagao entre temperaturas amenas e alta umidade relativa.
Para contornar as condi¢gdes adversas no periodo de inoculagao e avaliagdo, utilizou-
se de irrigacbes por aspersdo periddicas ajudou a proporcionar condi¢des mais
adequadas para o progresso da doencga.

As estimativas dos coeficientes de autocorrelagao residual nas colunas e linhas
foram positivas e inferiores a 0,6; com excec¢ao da autocorrelagao residual da linha do
modelo 3. Valores baixos de autocorrelacdo podem ser explicados pela distribuicdo
da doenga sem padrao definido na area, concordando com Resende and Sturion
(2003). Esses autores relataram que coeficientes de autocorrelagao altos (> 0,60)
podem indicar padrdes de residuos espaciais ou variabilidade espacial em gradientes
ou em manchas. Por outro lado, coeficientes de autocorrelacdo baixos indicam
variabilidade espacial aleatéria ou sem padrao definido.

A plotagem das tendéncias residuais nas linhas e nas colunas do experimento
mostrou maior variagao por fontes externas nas ultimas linhas do experimento, uma
vez que houve maior distancia espacial entre elas e maior correlagao entre as parcelas
dessa area. A distribuicdo ndo homogénea do sistema de irrigagao por mircroaspersao
nas ultimas linhas do experimento pode explicar o maior desenvolvimento das plantas
e do patdgeno nessa regido do experimento, o que pode ter sido responsavel pela
tendéncia espacial encontrada. Segundo Gilmour et al. (1997) os variogramas podem
auxiliar na identificacdo das tendéncias no campo experimental. Dessa forma, é
possivel acrescertar paramentros nos modelos a fim de obter melhores resultados nas
analises. A utilizagao da spline na linha contribuiu efetivamente para captar essa
variagéo por fontes externas, levando a suavizag&o dos residuos como mostrado na
figura 2.

Os modelos com estruturas espaciais aumentaram o ganho com a selegao das
familias. O que ja era de esperar, uma vez que a dependéncia espacial favorece a
selecdo de progénies suscetiveis em detrimento de progénies resistentes quando
estas estéo 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 | e tipo Il sob
correlagao espacial significativa. Dessa forma, a selegéo por modelos que assumem
erros independentes implica em menor ganho por ciclo de selecédo e,
consequentemente, atrasos nos programas de melhoramento genético pela

recombinacao de familias inferiores.
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O ordenamento das familias n&o foi idéntico entre os modelos, o que pode ser
observado pelas diferengas na eficiéncia de selecdo dos modelos avaliados. O pior
ordenamento do Modelo 1 pode ser decorrente ao fato das médias das familias no
delineamento em testemunhas intercalares serem estimadas a partir de uma unica
parcela experimental, sem a corregao espacial, o que afeta o erro-padrdao das médias
das familias, e, consequentemente, sua classificagdo. Na cultura da soja, com uma
intensidade de sele¢ao de 25% houve apenas 46% de coincidéncia entre os genotipos
selecionados quando utilizado modelos espacial e ndo espacial (Duarte and
Vencovsky, 1991). Dessa forma, para esse estudo, 0 modelo que nao utiliza estrutura
espacial € menos indicado como método seletivo. Ademais, as estimativas do
coeficiente de correlagdo de Spearman entre o melhor modelo espacial e 0 modelo
base de testemunha intercalar foi o mais discrepante, o que indica baixa correlagéao

na classificagdo das familias por esses dois modelos.

5. CONCLUSOES

Foi possivel identificar padrées espaciais dentro do campo experimental, cujo
efeito foi minimizado por meio de modelagem espacial. A abordagem de analise
espacial diminuiu o erro experimental e aumentou a precisdo da selegao. O modelo 8
foi mais eficiente, uma vez que proporcionou maior ganho de selegdo comparando
com os demais modelos. Esses achados apontam que em situagbes onde sao
utilizados desenhos experimentais sem repeti¢cdes, quando as condicdes ambientais
em toda a area experimental ndo sdo homogéneas a exploragao de abordagens, como

a modelagem espacial proporciona maiores ganhos de selegao.
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CAPITULO 3: SELECAO PARA QUALIDADE DE FRUTOS EM FAMILIAS DE
TOMATEIROS RESISTENTES A REQUEIMA

RESUMO

Nos ultimos anos, diversos trabalhos foram realizados na tentativa de
desenvolver cultivares de tomateiro que alie a resisténcia a requeima com as
caracteristicas de qualidade organolépticas do fruto. Para realizar a selecdo de
gendtipos, quando se trabalha com diferentes caracteristicas, os indices de seleg&o
sdo uma estratégia viavel, uma vez que possibilitam a sele¢do simultanea, obtendo
gendtipos mais préximos do idedtipo desejado. Dessa forma, o objetivo do trabalho foi
selecionar familias F3:5 de tomateiros resistentes a requeima de acordo com atributos
de qualidade de fruto utilizando o indice FAI-BLUP. Foram avaliadas 80 familias F3:5
de tomateiro quanto a resisténcia a requeima. Como testemunhas foram utilizadas as
cultivares Thaise, Argos e Liberty. Utilizou-se o delineamento em blocos causalizados,
com trés repeticdes. As parcelas experimentais foram compostas por cinco plantas,
das quais trés avaliadas. Foram avaliadas as variaveis largura do fruto (LF),
comprimento dos frutos (CF), coloragao dos frutos (L, a*, C e H), firmeza do fruto (FF),
acidez titulavel (AT), teor de sdlidos soluveis (SS), potencial hidrogenidnico (pH),
Relagdo SS/AT. Os dados de qualidade de fruto foram analisados utilizando a
metodologia de modelo misto via REML/BLUP para obtengdo dos BLUPs e esses
valores foram submetidos ao indice de selecdo FAI-BLUP. O indice FAI-BLUP foi
eficiente para selegcdao dos gendtipos de tomateiro resistentes a requeima para
qualidade de frutos. Quatorze familias foram os que mais se aproximaram do ide6tipo
desejavel para qualidade de fruto. Esses genodtipos devem seguir para as etapas
subsequentes do programa de melhoramento da cultura.

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

de selecao.
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1. INTRODUGAO

O tomate (Solanum lycopersicum L.) € uma das hortalicas mais cultivadas no
mundo e, no Brasil, € a segunda mais importante, superada apenas pela batata
(Foolad, 2007; Socaci et al., 2014; IBGE, 2019). Pertencente a familia das solanacea,
o tomateiro, é reconhecido mundialmente devido sua importancia socioeconémica e
nutricional. Em 2019, a producdo mundial do tomate foi de 180,8 milhdes de toneladas
em uma area de 5 milhdes de hectares (FOASTAT, 2021).

Por sua importancia, a cultura tem sido muito estudada, especialmente no que
diz respeito ao aumento da produtividade e maior eficiéncia no uso da agua e
nutrientes, resisténcia a pragas e doengas e caracteristicas de qualidade dos frutos
(Charlo et al., 2009; Hunter et al., 2012; Park et al., 2014; Vicente et al., 2015). O
tomateiro € suscetivel a cerca de 200 doengas causadas por fungos, bactérias e
nematoides (Nick et al., 2013). A mela ou requeima, causada por Phytophthora
infestans (Mont.) de Bary, € uma das doengas mais destrutivel da cultura, chegando
a comprometer todo o campo de producao (Duarte et al., 2007).

Atualmente, o manejo da requeima é feito através de aplicagdes de fungicidas
de carater preventivo e/ou curativo (Fiorini et al., 2010; Copati et al., 2019). Dessa
maneira, o custo de produgao torna-se oneroso, além de causar diversos problemas
aos seres humanos e ao meio ambiente (Duarte et al., 2007). Para alcangar o controle,
a abordagem mais promissora, é a introdugdo de genes de resisténcia (Park et al.,
2005). No entanto, para que uma cultivar tenha aceitagdo pelo mercado consumidor,
além da resisténcia aos principais patdgenos, precisa apresentar boa qualidade de
fruto.

Nos ultimos anos diversos trabalhos foram realizados na tentativa de
desenvolver cultivares de tomateiro que alie a resisténcia a requeima com as
caracteristicas de qualidade organolépticas do fruto. A qualidade dos frutos e o valor
de mercado sao determinados pelo tamanho, forma, firmeza, cor, sabor e conteudo
sélido, que variam com a época de cultivo, cultivar e manejo da cultura (Maach et al.,
2020). Esses atributos s&o os principais influenciadores dos consumidores no
momento da compra. Dessa forma, apenas os que correspondem as expectativas do
consumidor serdo comercializados.

Para realizar a selegdo de gendtipos, quando se trabalha com diferentes

caracteristicas, os indices de selecdo s&do uma estratégia viavel, uma vez que
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possibilitam a selegdo simultdnea, obtendo gendtipos mais proximos do idedtipo
desejado. Os primeiros indices de selegao utilizados no melhoramento de plantas e
animal foram os propostos por Smith (1936) e Hazel (1943). Em seguida, diversos
outros foram sugeridos (Elston, 1963; PeSek e Baker, 1969; Mulamba e Mock, 1978).
Apesar da grande utilizagao desses indices todos apresentam obstaculos que limitam
sua utilizagao por reduzirem a precisao do processo de seleg¢do, o que pode levar a
conclusdes erréneas (Woyann et al., 2019).

O indice FAI-BLUP (Factor analysis and ideotype-design / melhor predi¢cdo
linear imparcial), proposto por Rocha et al. (2018), combina a analise fatorial e
desenho de gendtipo-idedtipo para selegao de multiplas caracteristicas. Esse indice
tem sido usado com sucesso para selegéo de genotipos em diversas culturas (Oliveira
et al., 2019; Rocha et al., 2019; Silva et al., 2018; Woyann et al., 2019). As principais
vantagens da utilizacdo deste indice estdo relacionadas a ndao dependéncia do
emprego de peso econdmicos e ser livre de multicolinearidade.

Dessa forma, o objetivo do trabalho foi selecionar familias Fs:5 de tomateiros
resistentes a requeima de acordo com atributos de qualidade de fruto utilizando o
indice FAI-BLUP.

2. MATERIAL E METODOS

2.1 Material Vegetal

Foram conduzidas 80 familias F3:5 de Solanum lycopersicum provenientes da
cultivar hibrida (F1) Iron Lady. Essa cultivar apresenta como principal caracteristica a
presenca dos genes de resisténcia a 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 apds o semeio,

quando apresentavam entre 4-5 folhas definitivas totalmente expandidas.
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2.2 Local e conducao dos experimentos

O experimento foi conduzido na Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensao
(“UEPE Horta Velha”) do Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal de
Vigosa, localizada em Vigosa-MG (20° 45’ 14” S; 42° 52’ 53” W; 648 m de altitude),
no periodo de junho a outubro de 2017.

A classificagao textural do solo foi Argilo-arenosa na profundidade de 0-20 cm
(Lemos and Santos, 1996). Os atributos quimicos e fisicos do solo sdo: pH (agua)=
6,0; P=67,1 mg dm=; K*= 150,0 mg dm-3; MO= 3,0 dag kg™'; Al*3>= 0,0 cmolc L'; Ca*?=
4,5 cmolc L-'; Mg*?= 1,0 cmolc L-'; CTC (T)= 10,2 cmolc L'; V (%)= 58; m (%)= 0,0;
argila = 36 %; areia= 46 % e silte= 18 %.

O delineamento utilizado foi em blocos casualizados, com trés repeticoes. As
parcelas experimentais foram compostas por cinco plantas, das quais foram avaliadas
as trés centrais. O experimento totalizou 1245 plantas, sendo avaliadas 747.

Foi utilizado o tutoramento com fitilho horizontal, desbrotando as plantas até a
primeira bifurcacdo. O espagamento utilizado foi de 0,5 x 1,0 m, entre plantas e linhas,
respectivamente. Utilizou-se da irrigacao localizada, no sistema de tubos gotejadores.
Os tratos culturais foram realizados semanalmente conforme a necessidade e
recomendacao para a cultura. As adubacdes foram realizadas conforme a analise de
solo e a recomendagado de acordo com a 52 aproximacgao (Ribeiro et al., 1999) e a

recomendacgao de Alvarenga (2013).

2.3 Caracteristicas avaliadas

Para a analise da qualidade foram colhidos frutos da parte mediana da planta,
no estadio verde-maturo. Os frutos foram transportados até o laboratério de manejo
de recursos genéticos do departamento de Agronomia da UFV, onde foram avaliados.
As caracteristicas avaliadas foram:

- Largura (LF) e comprimento dos frutos (CF): foram avaliados com o auxilio de um
paquimetro digital, sendo os resultados expressos em milimetros (mm);

- Coloragéao dos frutos: foram avaliados realizando-se leituras na regiao equatorial do
fruto com o auxilio de um colorimetro. O colorimetro foi ajustado para o sistema de

leitura L*a* b* e calibrado em uma placa branca padrdao. Os valores de L* indicam
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luminosidade/brilho e variam de 0 a 100 (0O = 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 indice de cromaticidade (C), que
indica a saturagao ou pureza da cor, enquanto o angulo 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 regi&o equatorial do fruto. A medida
foi expressa como a forga, em Newton (N), necessaria para penetrar a polpa do
tomate;

- A acidez titulavel (AT): foi determinada em 10 gramas da polpa homogeneizada
diluida em 50 mL de agua destilada, pela titulagdo com solugéo padronizada de NaOH
a 0,1N. O resultado foi expresso em gramas de acido citrico por 100 g de polpa;

- Teor de sdlidos soluveis (SS): expresso em °Brix, com o auxilio de refratdmetro
digital;

- Potencial hidrogenidnico (pH): a determinacéo foi realizada com auxilio de pHmetro,
calibrado periodicamente com solucédo tampao de pH 4 e 7, sendo esta determinagao
feita diretamente em suco integral de tomate;

- Relagcdo SS/AT: obtida pela razao entre sélidos soluveis totais e acidez total titulavel.

2.4 Analises Estatisticas

Os dados de qualidade de fruto foram analisados utilizando a metodologia de
modelo misto via REML / BLUP (maxima verossimilhanga residual restrita / melhor
predicdo linear imparcial) (Patterson and Thompson, 1971; Henderson, 1975), usando

o Pacote de software R Ime4.

O modelo estatistico foi denotado por:

Y=Xr+Zg+Wp+ ¢
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Onde:

y = vetor de dados; r = vetor dos efeitos de repeticdo (assumido como fixo)
adicionado a média geral; g = vetor de efeitos do gend6tipo (assumido como aleatério);
p = vetor de efeitos de parcela (assumido como aleatério); X, Z e W representam as
matrizes de incidéncia para esses efeitos.

Para os efeitos aleatérios do modelo, a significancia do teste da razédo de
verossimilhanga foi testada usando a estatistica qui-quadrado com um grau de
liberdade. Os valores genéticos (médias do BLUP) foram preditos para cada um dos

oitenta e trés gendtipos com base nas 11 caracteristicas avaliadas.

2.5 Classificagcao das familias

Os valores genéticos (médias BLUP) foram submetidos ao indice de selec&o
FAI-BLUP, baseado em analise fatorial e desenho gendtipo-idedtipo, para classificar
0s gendtipos. A analise de componentes principais, a analise fatorial, a determinagao
do idedtipo e a distancia gendtipo-idedtipo foram realizadas usando a rotina do indice
FAI-BLUP desenvolvida por Rocha et al. (2018) no software R.

A analise de componentes principais foi utilizada para extrair as cargas fatoriais
da matriz de correlagdo entre os valores genéticos. Para a rotagdo analitica foi
utilizado o critério varimax (Kaiser, 1958), ja para o célculo dos escores fatoriais foi
utilizado o método dos minimos quadrados ponderados (Bartlett, 1978).

Em seguida, o numero de idedtipos foi definido com base na combinagao de
fatores desejaveis e indesejaveis para o objetivo da selegdo. O seguinte algoritmo

forneceu o numero de idedtipos:

NI =2"

Onde, NI = numero de idedtipos e n = Numero de fatores.

O idedtipo para qualidade de fruto foi determinado considerando os valores

ideais para cada caracteristica (valores minimos ou maximos do conjunto de dados)

apresentados na tabela1. O idedtipo foi construido considerando o valor genético
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maximo previsto para os caracteres LF, CF, L, a, C, Firm, AT, SST, pH e SST/AT e os

valores genéticos minimos previstos para H.

Tabela 1: Valores maximos, minimos, média e ide6tipos desejavel e indesejavel para

cada variavel avaliada.

CF LF Firm L a C H SST pH SST/AT AT
Maximo 80,59 92,46 23,25 41,60 107,55 121,04 56,67 4,45 5,70 24,52 0,56
Medio 39,28 49,30 5,30 30,40 28,55 45,71 46,58 2,20 4,08 6,25 0,11

Minimo 57,67 69,73 13,46 35,63 41,79 60,92 31,59 3,28 443 1046 0,32

Desejével max max max max max max min max max max max

Indesejavel| min - min min  min min min  max min  min min min

Apds a determinagdo do idedtipo, as distancias gendtipo-idedtipo foram
estimadas e convertidas em probabilidade espacial permitindo a classificagdo do

genotipo. O seguinte algoritmo foi usado:

1
d: -
Pj=—"—r
len;jzmi
i=1j=1 d;
Onde, Pij = Probabilidade do i-ésimo gendtipo (i = 1, 2, ..., n) ser semelhante
ao j-ésimo idedtipo (j = 1, 2 ,..., m); dij = Distancia gendtipo-idedtipo do i° gendtipo ao

j° idedtipo - com base na distancia euclidiana média padronizada.
3. RESULTADOS

Na tabela 2 sdo apresentados os autovalores e a variancia acumulada obtidas
dos componentes principais por meio da matriz de correlacdo entre os valores
genéticos. Os quatro primeiros componentes apresentam autovalores superiores a 1,
0 que sugere a redugao 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 analise de componentes principais e a

propor¢ao da variancia explicada por cada um deles.

Componente principal

Auto Valores

Variancia acumulada

PC1
PC2
PC3
PC4
PC5
PC6
PC7
PC8
PC9
PC10
PC11

2,73603919
2,13896949
1,58543579
1,13697155
0,9741464
0,84667483
0,66113647
0,49314111
0,33859297
0,05047566
0,03841652

24,87308
44,31826
58,73131
69,06742
77,92329
85,62034
91,63067
96,11377
99,19189
99,65076
100

As cargas fatoriais apds a rotagdo varimax para os quatro fatores estdo

representadas na figura 1. As cores indicam a correlagao entre os tragos do fator,

quanto mais azul € mais negativo, quanto mais vermelho € mais positivo. Foi

observado correlagdes de alta magnitude entre as variaveis em todos os fatores,

sendo as variaveis com cores mais intensas as que mais se correlacionaram dentro

do fator.
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Factor loadings coefficients

I 05
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0.07 -0.06 LF
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-0.10

FA1 FA2 FA3

Figure 1: Mapa de calor mostrando as cargas fatoriais apds a rotagao varimax para
os fatores. A= tonalidade entre verde e vermelho; C= cromaticidade; H= angulo Hue;
Larg= largura do fruto; SST= teor de sdlidos soluveis (°Brix); AT= Acidez titulavel; pH=
acidez total; SST/AT= Relacdo SS/AT; Firm= firmeza do Fruto; L= luminosidade/brilho.

Na figura 2 encontram-se o agrupamento das caracteristicas em fatores. No
primeiro fator foram agrupadas as caracteristicas tonalidade da cor (a),
cromaticiadade (C) e o angulo Hue (H). No segundo fator foi agrupado as
caracteristicas largura do fruto (LF), comprimento do fruto (CF) e teor de sdlidos
soluveis (SST). No terceiro a acidez total (pH), acidez titulavel (AT) e no quarto fator
Firmeza e Luminosidade. Na analise de fatores as caracteristicas que apresentam as

maiores correlagdes entre si sdo agrupadas nos mesmos fatores, em relacdo as
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caracteristicas compiladas em fatores diferentes. As correlagdes genéticas entre as

caracteristicas podem ter a mesma direcédo ou diregdo oposta.

.
i

SST/AT

LF .
o]
Fator 2 CF

SST

Figure 2: Caracteristicas avaliadas agrupadas em quatro fatores. A= tonalidade entre
verde e vermelho; C= cromaticidade; H= angulo Hue; Larg= largura do fruto; SST=
teor de solidos soluveis (°Brix); AT= Acidez titulavel; pH= acidez total;, SST/AT=

Relacao SS/AT; Firm= firmeza do Fruto; L= luminosidade/brilho.

O idedtipo para qualidade de fruto foi formado considerando o gendtipo que
apresentou caracteristicas desejaveis para todos os fatores. Na Figura 3 apresenta a
classificagdo dos oitenta e trés gendtipos de acordo com o indice FAI-BLUP e a
probabilidade em relacao a distancia do ideétipo para qualidade de fruto. Os melhores
gendtipos classificados de acordo com o indice 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 idedtipo desejado. Os gendtipos 73, a cultivar Agros (gendétipo 80), 61,
77,11, 79 e 70 formam os mais distantes do ide6tipo desejado para as caracteristicas

de qualidade de fruto no tomateiro.
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Genotipos
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Figure 3: Classificagao de gendtipos e gendtipos selecionados usando o indice FAI-
BLUP.
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4. DISCUSSAO

Para o langamento de um novo cultivar no mercado, além da resisténcia aos
principais patdgenos, eles precisam apresentar boa qualidade de fruto. Dessa forma,
a utilizacdo dos indices de selegdo é uma estratégia eficiente para serem adotadas
nos programas de melhoramento das culturas. Os indices de selegao permitem a
selecao simultanea de varias caracteristicas, o que proporciona grande vantagem nas
etapas de selegcdo. No entanto, os ganhos genéticos, quando se utiliza esse tipo de
metodologia, devem ser avaliados em conjunto, uma vez que redugdes nos ganhos
podem ser observadas para algumas variaveis quando avaliadas isoladamente
(Zetouni et al., 2017).

A selecao de gendtipos de tomateiro resistentes a requeima de acordo com os
atributos de qualidade de fruto pode ser realizado com eficiéncia pelo indice de
selecdo FAI-BLUP. Esse indice de selegdo foi proposto para utilizagdo no
melhoramento para selegado de capim elefante para bioenergia (Rocha et al., 2018).
Essa metodologia permite que os gendtipos sejam classificados com base em um
projeto gendtipo-idedtipo utilizando varias variaveis. Recentemente, esse indice, foi
utilizado com eficiéncia 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 comparagdo com os indices tradicionalmente utilizados,
apresenta as vantagens de ndo necessitar da atribuicdo de pesos econémicos e de
ser livre de multicolinearidade (Rocha et al., 2018). A multicolinearidade €& um
problema comum quando se trabalha com varias caracteristicas. A avaliagdo com
dados com multicolinearidade pode comprometer o processo de selegcdo, uma vez que
fornece erros inflacionados, levando a resultados imprecisos em relacdo aos testes
de significancia (Dormann et al., 2013; Prunier et al., 2015).

Na primeira etapa da metodologia do indice FAI-BLUP ¢ feito as analises de
componentes principais e a analise de fatores exploratéria com o intuito de se extrair
as cargas fatoriais da matriz de correlacdo genética. Em seguida, baseados na
combinacgao de fatores desejaveis e indesejaveis para o melhoramento genético, s&o
determinados os ideo6tipos. Depois da determinacao dos idedtipos, sao estimados as
distancias genotipo-idedtipo, que sao convertidas em probabilidade espacial,

possibilitando, assim, o ranqueamento dos gendtipos (Rocha et al., 2018).
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A andlise de componentes principais, reduziu as varidaveis para quatro
componentes, 0s quais conseguiram compilar a maior parte da variabilidade genética
dos gendtipos avaliados. Resultados semelhantes foram encontrados por Bojarian et
al. (2019). Esses autores, avaliando variaveis de qualidade de fruto no tomateiro
utilizando componentes principais e analise de fatores conseguiu agrupar 68,2% da
variabilidade em cinco fatores. Analise de componentes principais e a analise de
fatores sdo metodologias eficientes para serem utilizadas no melhoramento genético
de plantas para caracteristicas que apresentam baixa herdabilidade, principalmente
nas primeiras geragdes de selecao (Bojarian et al., 2019). Ademais, reduz os dados
multivariados em algumas variedades artificiais, que podem ser usadas nas etapas de
classificagao e selecdo dos genotipos. Esta abordagem € especialmente vantajosa
quando se deseja estudar simultaneamente um grande numero 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 colorag&o dos frutos, o segundo com tamanho dos frutos,
o terceiro com os atributos quimicos da polpa e o quarto com os atributos fisicos da
casca. No primeiro fator a sele¢ao para cor é facilitada, uma vez que todas as variaveis
apresentaram correlagbées de mesma magnitude. A cor € um dos principais atributo
que os consumidores usam nas decisdes de compra do tomate. Além disso, € um
indicativo do teor de agucar, acidez e sabor (Wan et al., 2018) e é amplamente
utilizada como indicar do nivel de maturidade dos frutos (Arivazhagan et al., 2010).

Caracteristicas de cor, também, tém sido aplicadas para avaliagdo e
determinacao, pelo mercado consumidor, da qualidade de macas e péssegos (Li et
al., 2009; Wan et al., 2018). Ademais, a cor € um atributo de grande importancia para
selecéo indireta de frutos com altos teores de licopeno na polpa. Os indices do sistema
CIE L *a™* b * apresentaram bons coeficientes de correlagdo com o teor de licopeno,
entre 0,75 e 0,93 a * b *, respectivamente (Gomez et al., 2001; Weingerl and Unuk,
2015; llahy et al., 2018).

No segundo fator a variavel SST se correlacionou com as variaveis de
comprimento e largura do fruto, o que ¢ justificavel pelo fato de que o tamanho pode
ser influenciado pelo quantidade de matéria seca dos frutos, que, consequentemente,
pode influenciar no teor de sdlidos soluveis na polpa (Beckles, 2012). O teor de sélidos
soluveis e o conteudo de matéria seca s&o inversamente proporcionais. Dessa forma,

esperava-se que a corregao entre as variaveis de tamanho de fruto (comprimento e
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largura) e sélidos soluveis dentro do fator 2 tivessem altas magnitudes, porém sinais
opostos, o0 que nao foi observado.

O fator 3 compilou variaveis importantes para o sabor dos frutos e aceitagéo
dos frutos pelos consumidores. Apesar do TSS ser uma variavel importante e
amplamente utilizada para a determinagao do sabor dos frutos nao foi classificado no
fator 3. Isso pode ser devido a inconsisténcias geradas na comparagao desta variavel
entre diferentes gendotipos, uma vez que os valores podem ser distorcidos se o fruto
acumular niveis muito baixos (Gautier et al., 2008) ou muito altos (Luengwilai et al.,
2010) de acido. Dessa forma, o mais indicado € utilizar a razdo entre TSS e AT
(Beckles, 2012).

Atualmente, é observado, no mercado, uma redugdo na aceitagdo das
variedades modernas. Isso é devido a menor concentragdo de agucares, acidos e
compostos volateis, caracteristicas que afetam diretamente a aceitabilidade do
consumidor (Tieman et al., 2017; Akpolat et al., 2020). O pH apresentou sinal oposto
as demais variaveis deste fator, o que era esperado, visto que quanto menor o valor
de pH maiores serdo os valores de acidez titulavel.

A firmeza e a luminosidade dos frutos foram agrupadas no quarto fator. A
firmeza, além de ser uma variavel que tem grande influéncia na compra e aceitagao
pelo consumir (Causse et al., 2010). Também interfere na percepgédo de sabor e
aroma e influencia significativamente a vida de prateleira (Seymour, 2002; Bertin and
Génard, 2018). Ademais, é de extrema importancia no campo, uma vez que frutos
mais firmes tendem a serem mais resistentes ao ataque de patdégenos e apresentam
maior resisténcia ao transporte, sendo importantes, principalmente, quando os frutos
sdo transportados por longas distancias.

A partir do ranqueamento os gendtipos 76 e 12 foram os que mais se
aproximaram do ideétipo desejavel, sendo estes superiores a cultivar comercial Argos.
As cultivares Argos e Liberty foram ranqueadas distante do ideétipo desejado, o que
demonstra o grande potencial dos materiais avaliados para caracteristicas de
qualidade de fruto, uma vez que muitos deles apresentaram performance superior aos
cultivares comerciais que ja possuem um bom padrao de qualidade de frutos.
Utilizando a intensidade de selecao de 20% foram selecionados os genotipos 76, 12,
42, 8, 57, 65, 31, 10, 44, 19, 38, 9, 20, 53 como o0s mais proximos do idedtipo
desejavel. Isso € de grande valia para o programa melhoramento da cultura, uma vez

que esses gendtipos além de resisténcia a requeima apresentam boas caracteristicas
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de qualidade de fruto. Os gendtipos mais distantes dos idedtipos, apesar de
resistentes a requeima ndo devem permanecer no programa de melhoramento da
cultura, ja que a obtengao de frutos com padrdes de qualidade requerido pelo mercado

consumidor sera dificultado.

5. CONCLUSOES

O indice FAI-BLUP foi eficiente para sele¢cao das familias de tomateiro
resistentes a requeima para qualidade de frutos. Quatorze gendtipos foram
selecionados, os que mais se aproximaram do ideotipo desejavel para qualidade de
fruto. Esses gendtipos devem seguir para as etapas subsequentes do programa de

melhoramento da cultura.
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