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“All models are wrong, but some are useful”

(George Box, 1976)



RESUMO

DIAS, Felipe de Oliveira, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, marco de 2020. Modelagem
de tendéncias espaciais na selecao de linhagens de tomateiro resistentes a Phytophthora
infestans (Mont.) de Bary. Orientador: Carlos Nick Gomes. Coorientador: Pedro Crescéncio
Souza Carneiro.

Este trabalho teve o objetivo de ajustar modelos estatisticos com residuos espacialmente
dependentes e independentes para predicao dos valores genotipicos, identificando o modelo de
melhor ajuste para selecionar as linhagens de tomateiro mais resistentes a Phytophthora
infestans. Para isso, 71 linhagens de introgressdo de Solanum pennellii foram avaliadas quanto
a essa caracteristica em campo, com inoculacdo artificial, em ensaio com testemunhas
intercalares. As testemunhas utilizadas foram as seguintes: a cultivar M82 e o acesso LA 716,
parentais das linhagens de introgressdo; a cultivar Santa Clara, padrdo de suscetibilidade; e as
cultivares NC 25P e NC 1 CEL BR, resistentes a P. infestans. As plantas receberam notas, a
cada trés dias, de acordo com a severidade da doencga, que posteriormente foram utilizadas para
a obtencdo da area abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD). Foram ajustados 25
modelos para andlise, sendo o mais adequado selecionado pelos critérios de informacdo de
Akaike (AIC) e de Schwarz (BIC). Criou-se os intervalos de confianca com nivel de confianca
de 95% (IC(W)¢.95) para os parametros ajustados nos modelos. Foram estimadas a herdabilidade
e a acurdcia dos modelos, além dos valores genéticos de cada linhagem via melhor preditor
linear ndo viesado (BLUP). As andlises estatisticas foram realizadas no software ASReml e
Programa Genes. O modelo mais adequado foi um dos modelos espaciais, que difere do modelo
tradicional por apresentar dois tipos de erro: o residuo aleatério ‘“nugget” e o erro
correlacionado. As estimativas de herdabilidade e acuricia deste modelo foram menores em
relacdo ao modelo tradicional. Os parametros espaciais ajustados tiveram sua significincia
comprovada pelo IC. O ranqueamento das linhagens selecionadas pelo modelo mais adequado
e pelo tradicional teve ordenamento diferente em ambos, levando a sele¢do de diferentes
linhagens por cada modelo. As linhagens que tiveram os menores valores genéticos preditos do
modelo selecionado devem continuar no programa de melhoramento do tomateiro para

obtencdo de cultivares resistentes a P. infestans.

Palavras-chave: Melhoramento. Requeima. Solanum lycopersicum. Andlise espacial.



ABSTRACT

DIAS, Felipe de Oliveira, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, March, 2020. Modelling
spatial trends to select tomato lines resistant to Phytophthora infestans (Mont.) de Bary.
Adviser: Carlos Nick Gomes. Co-adviser: Pedro Crescéncio Souza Carneiro.

This work aimed to adjust statistical models with spatially dependent and independent residues
to predict genotypic values, identifying the fittest model to select tomato lines resistant to
Phytophthora infestans. For this, 71 introgression lines (IL’s) of Solanum pennellii were
assessed for P. infestans resistance in the field. Plants were inoculated artificially. Genotype
treatments were arranged according to an intercalary control experimental scheme. The parental
lines (M82 and the accession LA 716), the susceptible fresh market tomato cultivar Santa Clara,
and the resistant tomato cultivars NC 25P and NC 1 CEL BR were used as control. Tomato
plants were scored for P. infestans resistance, every three days, according to a disease severity
scale. Disease severity scores were later used to obtain the area under the disease progress curve
(AUDPC). Twenty-five models were adjusted for analysis, and the most suitable was selected
by the Akaike (AIC) and Schwarz (BIC) information criteria. Confidence intervals were created
with a 95% confidence level (CI () o.95) for the parameters adjusted in the models. Were
estimated heritability and accuracy of the models, beyond genetic values of each IL using the
best linear unbiased predictor (BLUP). Statistical analyzes were performed using the ASReml
software and the Genes Program. The most suitable model was one of the spatial models, which
differs from the traditional model for having two types of error: the random residue “nugget”
and the correlated error. Heritability and accuracy estimates for this model were lower
compared to the traditional model. Adjusted spatial parameters had their significance confirmed
by the CI. Genotype ranking obtained by the traditional model differed from the genotype
ranking obtained by the selected spatial model, leading to selection of different IL’s on each
model. IL’s showing the lowest predicted genetic values on the selected model must continue

in the tomato breeding program to obtain cultivars resistant to P. infestans.

Keywords: Tomato breeding. Late blight. Solanum lycopersicum. Spatial analysis.
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1. INTRODUCAO GERAL

A espécie Solanum lycopersicum L., conhecida popularmente como tomateiro ou
simplesmente tomate, € uma das hortalicas mais consumidas mundialmente com volume de
producdo chegando a 242 milhdes de toneladas em 2017, de acordo com dados da FAOSTAT
(2019). O tomate é considerado um alimento funcional por desempenhar importante papel na
prevencdo de doencgas cardiovasculares e alguns tipos de canceres no organismo, além de ser
fonte de vitaminas e minerais (ALVARENGA; COELHO, 2013).

A tomaticultura é uma atividade que possui relevante importancia social, gerando
inimeros empregos diretos e indiretos. De acordo com a Associagdo Brasileira do Comércio de
Sementes € Mudas (ABCSEM, 2019), a horticultura emprega 3,5 trabalhadores por hectares,
sendo estimado para a cadeia produtiva do tomate um total de 300 mil empregos,
movimentando o valor de R$280 milhdes anuais apenas com a mao de obra.

Contudo, a tomaticultura € considerada uma atividade de alto risco econdmico devido a
inimeros fatores, dentre os quais as pragas e doengas que acometem a cultura sdo um dos
principais problemas enfrentados pelo setor. A requeima, causada pelo oomiceto Phytophthora
infestans (Mont.) de Bary, € uma das doencas mais destrutiveis do tomateiro, podendo em
poucos dias destruir todo o campo de produgdo (DUARTE; ZAMBOLIM; RODRIGUES,
2007). Atualmente, um dos métodos mais utilizados para o controle dessa doenga € a aplicacao
de fungicidas ao longo do ciclo do tomateiro, sendo esta uma pratica que onera muito os custos
de producao do tomate, estimado entre 15 e 20% do total (ZANOTTA et al., 2016).

A resisténcia das cultivares de tomateiro a P. infestans € a alternativa mais favoravel
para o controle da doenca por diversos motivos como: maior preocupagdo com a contaminagao
do alimento e do ambiente em decorréncia do uso de agrotéxicos; das restricdes ao uso destes
pesticidas; além do desenvolvimento de formas mais virulentas do patégeno que confere
resisténcia aos produtos quimicos utilizados para seu controle (PARK et al., 2005).

O estudo da resisténcia do tomateiro a requeima em experimentos de campo
normalmente sdo analisados por meio de modelos estatisticos tradicionais, que levam em
consideracdo algumas pressuposi¢des para andlise. Alguns exemplos desses estudos sdo os
trabalhos de Abreu et al. (2004), que utilizou o modelo tradicional do delineamento
inteiramente casualizado e o trabalho de Li et al., (2011), que utilizou o modelo tradicional do
delineamento em blocos casualizados.

Uma das pressuposi¢des dos modelos tradicionais de andlise é a independéncia dos

erros, ou seja, é considerado que as parcelas experimentais vizinhas sdo ndo correlacionadas
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(RESENDE; STURION, 2003). Entretanto, as variacdes ambientais encontradas no campo
experimental podem comprometer essa pressuposicao. Essas variacdes ou tendéncias espaciais
decorrem de caracteristicas locais como topografia, fertilidade e estrutura do solo, além de
outros fatores bidticos e abidticos (SINGH et al., 2003). Essas tendéncias devem, portanto,
serem consideradas no modelo de anélise, modeladas através do ajuste de parametros espaciais,
para anular a correlacdo espacial (GRONDONA et al., 1996).

Nesse sentido, esse estudo buscou modelar tendéncias espaciais na selecio de linhagens
de introgressdo de tomateiro, derivadas de S. pennellii, avaliadas em condi¢des de campo

quanto a resisténcia a P. infestans em ensaio com testemunhas intercalares.

2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. A cultura do tomateiro

A familia das solandceas possui muitos tdxons de importancia agrondmica e medicinal,
como por exemplo a batateira (Solanum tuberosum L.) e o tabaco (Nicotiana tabacum L.)
respectivamente. Estimativas apontam que esta familia possui entre 9000 e 10000 espécies,
sendo que 2000 pertencem ao género cosmopolita Solanum (KNAPP, 2002). Dentre essas, a
espécie Solanum lycopersicum L., conhecida popularmente como tomateiro ou simplesmente
tomate, ¢ uma das hortalicas mais cultivadas mundialmente, que teve volume de produgdo
chegando a 242 milhdes de toneladas em 2017, sendo que dentre as hortalicas mais cultivadas
esse volume foi menor apenas que a producdo da batata com 487 milhdes de toneladas
(FAOSTAT, 2019). De acordo com dados da FAOSTAT (2019), os paises maiores produtores
mundiais de tomate sio China, India e Turquia com volume de produgdo aproximado igual a
119, 21 e 13 milhOes de toneladas, respectivamente. A producdo destes trés paises corresponde
a 63 % do total, sendo que apenas a China produz quase 50 % desse volume. O Brasil € o
décimo maior produtor mundial, com producdo igual a 4,23 milhdes de toneladas, que
corresponde a quase 2 % do total mundial.

S. lycopersicum L. possui como sindnimo Lycopersicon esculentum (L.) Mill. e tem
como centro de diversidade a América do Sul, mais especificamente a regido compreendida por
Colombia, Equador, Peru, Bolivia e Chile (BAI; LINDHOUT, 2007). A espécie € diploide com
2n =2X =24 cromossomos. A domestica¢ao do tomateiro ocorreu em duas etapas: inicialmente
na regido Andina e finalizada na América Central (NICK; SILVA, 2018). Ao longo deste
processo, a selecdo de um baixo nimero de individuos com base nas caracteristicas desejadas

e a autogamia da espécie, fez com que o tomateiro perdesse grande parte de sua variacdo
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genética (BAI; LINDHOUT, 2007). Estima-se que o tomateiro apresenta menos de 5% da
variacdo genética encontrada em seus parentes silvestres (MILLER; TANKSLEY, 1990; BAI,
LINDHOUT, 2007). Algumas das caracteristicas pelas quais o tomateiro foi selecionado ao
longo da domesticagd@o sio o habito de crescimento, a altura e arquitetura da planta, tamanho e
morfologia do fruto (FRARY; DOGANLAR, 2003).

Botanicamente o tomateiro € classificado como uma planta perene, porém cultivada
como anual; de porte arbustivo mas que pode se desenvolver como rasteira, semiereta ou ereta;
o hébito de crescimento pode ser determinado ou indeterminado; o sistema radicular € axial; o
caule é herbidceo com ramos hirsutos; as folhas sdao compostas, alternas e hirsutas; a
inflorescéncia € do tipo cacho com flores pentdmeras, hermafroditas, isost€mone, com um
ovirio bi ou plurilocular, aut6gamas; o fruto € carnoso do tipo baga e climatério
(ALVARENGA, 2013).

O tomate é um alimento com baixo poder caldrico e baixo teor de matéria seca,
constituido pelas vitaminas A, B1, B2, B5 e C; pelos minerais célcio, potassio, fésforo, enxofre,
magnésio, além de outros microminerais como o ferro, cobre e zinco; e considerado como um
alimento funcional pelo seu alto teor de licopeno que estd associada a prevencdo de doencgas
cardiovasculares e alguns tipos de canceres (ALVARENGA; COELHO, 2013).

No Brasil, de acordo com o Levantamento Sistemdtico da Produ¢do Agricola (IBGE,
2017), as regides Sudeste, Centro-Oeste e Sul sdo as principais produtoras de tomate, com
participacdo respectivamente igual a 44,8; 29,7 e 13,1 % da produ¢do nacional, estimada em
4,37 milhdes de toneladas. Os estados de Goids, Sao Paulo e Minas Gerais sdo os principais
produtores, correspondendo a 28,9; 21,5 e 15,5 % do volume produzido em 2017,
respectivamente. Ainda segundo este levantamento, a drea plantada com tomate no Brasil entre
os anos de 2007 a 2011 aumentou de 58 mil para 71 mil hectares, ocorrendo uma diminui¢ao
para 64 mil hectares em 2016, com producdo crescente igual a 3,43 milhdes de toneladas em
2007 para 4,42 milhdes de toneladas em 2011 e ligeira redu¢do nos anos subsequentes,
chegando a 4,17 milhdes de toneladas em 2016. Houve aumento no rendimento entre os anos
de 2007 e 2011, passando de 58 mil para 61 mil kg/ha, chegando a 65 mil kg/ha em 2016 (IBGE,
2017). Estes dados ressaltam o desenvolvimento da tomaticultura no Brasil nestes dltimos anos,

que demonstrou bom desempenho principalmente pela produtividade crescente de tomate.
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2.2. A doenca e o patégeno

A requeima, causada pelo oomiceto Phytophthora infestans (Mont.) de Bary, € a doenca
mais agressiva do tomateiro podendo causar grandes devastacdes em seu cultivo em todo
mundo onde é cultivado (RUBIN; COHEN, 2004; IRZHANSKY; COHEN, 2006). As
condi¢des ambientais favordveis ao desenvolvimento da doenca requerem um conjunto de
fatores associados, como temperaturas amenas (entre 12 e 20 °C) e alta umidade relativa do ar
(acima de 85 %) podendo esta ser alcancada por neblinas, chuvas, orvalho e até mesmo pela
irrigacdo (DUARTE; ZAMBOLIM; RODRIGUES, 2007). Entretanto, a doenca pode ocorrer
também em locais com temperaturas mais altas se as noites forem frias e imidas, sendo que em
temperaturas constantes superiores a 30 °C o desenvolvimento da doenca € inviabilizado mas o
oomiceto permanece vidvel provocando a doenga quando as condi¢des forem favordveis
(LOPES; AVILA, 2005).

O oomiceto pode infectar as folhas, caule, inflorescéncia e frutos do tomateiro, tendo
preferéncia pelos tecidos mais jovens da planta. Os sintomas iniciais da doenca nas folhas sdo
como manchas verdes palidas a marrom com aspecto de encharcamento na face adaxial, que
desenvolvem-se rapidamente sob as condicdes favordveis ao patégeno, tornando-se marrom-
escuras e disseminam-se para os tecidos adjacentes até a necrose completa da folha levando a
uma desfolha total da planta em poucos dias. Nas situacdes em que a umidade relativa do ar
permanecer alta por muito tempo € possivel ver uma massa branca pulverulenta na face abaxial
da folha, constituida de estruturas do oomiceto. No caule, os sintomas sio lesdes de coloracao
preta, podendo levar a quebra da parte superior € morte do dpice da planta, enquanto que nos
frutos a doenca € caracterizada por podridio de cor pardo escura (VALE; LOPES;
ALVARENGA, 2013).

O manejo da requeima requer a utilizagdo de diversas técnicas, sendo as seguintes
citadas por Vale, Lopes e Alvarenga (2013):

Evitar o plantio em locais muito imidos e sombreados;

Utilizar mudas sadias e bem nutridas;

Evitar irrigacdo por aspersao;

Pulverizar as lavouras com fungicidas protetores alternando com os sistémicos
preventivamente;

Fazer o plantio de modo a permitir maior ventilacdo entre as plantas;
Fazer adubacio equilibrada evitando deficiéncia ou excesso de nitrogénio;
Eliminar restos culturais;

Fazer rotag¢do de cultura com gramineas por pelo menos um ano;

Evitar plantio escalonado na mesma propriedade;

Usar variedades resistentes se disponivel.
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Dentre as técnicas de controle da requeima a aplicacio de fungicidas € a mais utilizada
onerando ainda mais a produ¢do. Estimativas apontam que mundialmente sd@o gastos em torno
de sete bilhdes de dolares para o controle desta doenca, sendo que no Brasil estima-se que o
controle da requeima corresponde entre 15 e 20% dos custos de producdao (ZANOTTA et al.,
2016).

Com dois grupos de compatibilidade, Al e A2, o oomiceto P. infestans € um organismo
heterotdlico que pode se reproduzir sexuadamente se houver cruzamento entre o micélio dos
isolados de ambos os grupos (GOODWIN, 1997; COHEN et al., 1997). Na reproducdo sexuada,
o micélio diploide de cada grupo, através da meiose, forma o anterideo e a oogonia (haploides)
que se fundem formando o odésporo diploide (FOOLAD; MERK; ASHRAFI, 2008). Estes
oosporos podem sobreviver em condi¢des ambientais adversas em um longo periodo de tempo
sem precisar da planta hospedeira viva, podendo germinar liberando os esporangios que por sua
vez liberam os zodsporos se as condi¢des ambientais forem adequadas e continuam a infecg¢ao
(FOOLAD; MERK; ASHRAFI, 2008). A reproducdo sexual de P. infestans permite a
recombinacdo génica deste organismo gerando variabilidade com a possibilidade que os novos
isolados sejam mais agressivos, dificultando ainda mais o manejo da doengca (NOWICKI ez al.,
2012; GOODWIN, 1997).

Além do ciclo sexual, P. infestans também pode se reproduzir assexuadamente com a
emissdo do esporangiéforo via estdomato da planta infectada, que esporulam formando os
esporangios que por sua vez germinam e liberam os zodsporos que sdo disseminados e dao
sequéncia ao ciclo da doenca (FOOLAD; MERK; ASHRAFI, 2008).

Os esporangios germinam na presenca de dgua livre no hospedeiro e podem liberar até
oito zodsporos biflagelados. Os zodsporos perdem os flagelos e produzem tubos germinativos
que se diferenciam em apressorios. Estes apressorios penetram o hospedeiro através da cuticula,
sendo menos comum a infec¢@o via estdmatos. As hifas se desenvolvem no espaco intercelular
do hospedeiro e formam os haustérios para a alimentacdo biotréfica do patégeno (FOOLAD;
MERK; ASHRAFI, 2008).

No Brasil, Brommonschenkel (1988) relatou pela primeira vez os dois grupos de
compatibilidade de P. infestans e verificou que o grupo A1 ocorre principalmente nos cultivos
de tomate enquanto o grupo A2 ocorre principalmente nos cultivos de batata. Este autor ainda
concluiu que apesar de haver ambos os grupos de compatibilidade niao foi constatado a
reproducdo sexuada deste patdgeno no pais. As duas linhagens presentes no Brasil sdo US-1 e

BR-1, compostas por individuos dos grupos de compatibilidade Al e A2, respectivamente
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(SUASSUNA; MAFFIA; MIZUBUTI, 2004; REIS et al., 2003). Depois de mais de dez anos
de coexisténcia dos dois grupos de compatibilidade de P. infestans no Brasil, Reis et al. (2003),
com o objetivo de estudar as possiveis mudancas na estrutura populacional deste patégeno
verificaram que mesmo apds esse tempo, nao houve a reproducdo sexual, as populagcdes

permaneceram clonais e com alta especificidade ao hospedeiro.

2.3. Solanum pennellii como fonte de resisténcia a Phytophthora infestans

Solanum pennelli Correll € uma espécie endémica da regido andina na América do Sul,
que evolutivamente se adaptou aos ambientes dridos com solos arenosos e rochosos, ocorrendo
naturalmente do Norte do Peru ao Norte do Chile (WARNOCK, 1991; BOLGER et al., 2014;
MOYLE, 2008). A planta € perene, herbacea, com crescimento indeterminado chegando a
alcancar um metro de altura; possui frutos verdes pubescentes medindo de 1 a 1,3 centimetros;
os foliolos s@o arredondados, densamente pubescentes com tricomas curtos; flores ligeiramente
zigomorfas, auto incompativeis (MOYLE, 2008).

S. pennellii € semelhante as plantas xerofitas, possuindo por exemplo folhas suculentas
e raizes superficiais (RICK, 1973; MOYLE; MUIR, 2010). Bolger et al. (2014) identificaram
um grupo de genes nesta espécie codificando para proteinas transportadoras de acilo, ligadas a
producdo de lipideos, podendo por sua vez ser um mecanismo responsavel pela adaptacdo de
S. pennellii a ambientes desérticos, uma vez que a hidrofobicidade da cuticula minimiza a
transpiracdo e as perdas de dgua. Outro fator ligado a esta adaptacdo da espécie aos ambientes
secos é a menor drea e maior espessura foliar, menor densidade e abertura estomatica (KEBEDE
etal., 1994).

Caracteristicas como maior adensamento de tricomas € maior espessura cuticular sao
relatadas como caracteristicas que conferem maior resisténcia das plantas a pragas e
fitopatégenos (KUNST; SAMUELS, 2009; LEE er al., 2014; TAFOLLA-ARELLANO;
BAEZ-SANUDO; TIZNADO-HERNANDEZ, 2018).

Uma populagdo de 50 linhagens de introgressao (IL’s), derivadas do cruzamento entre
S. lycopersicum, cultivar M82, e S. pennelli, acesso LA 0716, foi produzida para a identificacdo
e mapeamento preciso de QTL’s associados a diversas caracteristicas (ESHED; ZAMIR, 1994;
ESHED; ZAMIR, 1995). Estas IL’s sdo quase isogénicas a cultivar M82, diferindo por
apresentar cada uma um fragmento cromossémico diferente do parental LA 0716. O conjunto

das 50 linhagens cobre todo o genoma de S. pennellii em S. lycopersicum. Smart et al. (2007),
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avaliaram essa populacdo de IL’s e relataram a existéncia de um QTL identificado na IL 6-2,
localizado no cromossomo 6, que confere resisténcia parcial ao patégeno P. infestans.

Uma segunda geracdo de IL’s foi gerada, composta por 76 linhagens com os mesmos
parentais da primeira geracido (LIU; ZAMIR, 1999). Da mesma forma que a primeira, essa
segunda geracdao de linhagens € quase isog€nica a cultivar M82, com um fragmento
cromossdmico distinto de S. pennelli cada e incluem as chamadas sub IL’s. Essas sub IL’s
apresentam fragmentos cromossomicos mais curtos que o da populacdo original do parental LA
0716, totalizando 26 sub IL’s.

Com excecdo do trabalho realizado por Smart ef al. (2007), a literatura € escassa de

trabalhos que relatem a resisténcia de S. pennelli a P. infestans.

2.4. Analise estatistica espacial

Os delineamentos utilizados nos experimentos de campo possuem um modelo padrao
para andlise. Nesta andlise, algumas pressuposicdes sdo tomadas como por exemplo
pressuposicdo da independéncia de erros, ou seja, considera-se que as parcelas experimentais
vizinhas sdo ndo correlacionadas (RESENDE; STURION, 2003). Entretanto, as condi¢des
ambientais do campo experimental podem ser bastante diversas e de dificil controle para
garantir tal pressuposi¢do. VariagOes sistematicas ao longo da drea experimental podem ser
controladas por meio de blocagem (SINGH et al., 2003; SARKER; SINGH, 2015). Mas os
blocos podem ser ineficientes para o controle de variagdes ou tendéncias espaciais locais que
contribuem para a autocorrelacdo espacial (RESENDE; STURION, 2003). Grondona et al.
(1996), destaca que os modelos estatisticos de analise espacial garantem maior eficiéncia para
anular a correlagdo espacial.

As tendéncias espaciais, local ou global, decorrem de fatores bidticos como
microrganismos e microfauna do solo, e abidticos como a fertilidade, acidez, umidade, textura,
estrutura e profundidade do solo, além da orientacdo do vento e praticas culturais (GILMOUR;
CULLIS; VERBYLA, 1997; SINGH et al., 2003; SARKER; SINGH, 2015). Esses fatores
contribuem para a dependéncia dos erros e ndo sdo considerados nas andlises cldssicas
tradicionais (SARKER; SINGH, 2015).

Considerando o posicionamento das parcelas em coordenadas de linha e coluna em um
experimento com formato retangular, € possivel modelar a autocorrelacdo espacial. Gleeson e
Cullis (1987), desenvolveram um procedimento onde o erro de dados de experimentos de

campo ¢ modelado por processo autorregressivo integrado de médias méveis. A metodologia
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proposta por estes autores € um processo unidimensional, ou seja, considera a autocorrelagdao
espacial em apenas uma direcdo: linha ou coluna. Devido as limitacdes desse método, Cullis e
Gleeson (1991) estenderam essa metodologia de modelagem do erro para processo
autorregressivo bidimensional, considerando a autocorrelagdo espacial nas duas diregdes: linha
e coluna. Nestas metodologias, o modelo pode considerar o erro de tendéncia local
espacialmente dependente mais o erro independente, podendo também considerar um, mas
desconsiderar o outro erro (RESENDE; STURION, 2003).

Nesta perspectiva, os modelos autorregressivos separdveis de primeira ordem sio
sugeridos como abordagem geral para a modelagem do erro espacialmente dependente na
andlise espacial (GILMOUR; CULLIS; VERBYLA, 1997). Devido a flexibilidade desses
modelos € possivel ajustar parametros de tendéncia global ao longo da area experimental
(RESENDE; STURION, 2003). Nos modelos estatisticos espaciais, as tendéncias globais do
campo experimental podem ser modeladas através do ajuste de splines de suavizacdo, que sao
fragmentos de polindmios, geralmente cubicos, unidos por pontos chamados de nds
(VERBYLA et al., 1999; VELAZCO et al, 2017).

Os parametros espaciais ajustados no modelo sdo estimados por maxima
verossimilhanga restrita, podendo sua significancia ser testada pelo teste da razdao de
verossimilhanga ou pelo intervalo de confiangca (RESENDE; SILVA; AZEVEDO, 2014). O
teste da razdo de verossimilhanca se baseia na mudangca no logaritmo da funcdo de
verossimilhan¢a maximizada comparado com o valor de qui-quadrado, enquanto o intervalo de
confianca calcula os possiveis valores que o parametro pode assumir dentro de um nivel de
confianca.

Para se comparar a qualidade do ajuste dos diferentes modelos, espaciais e ndo espacial,
existem alguns critérios que podem ser empregados entre modelos que envolvem diferentes
numeros de parametros (SINGH er al., 2003). O critério de informagdo de Akaike - AIC
(AKAIKE, 1974) define o modelo mais bem ajustado como sendo aquele que fornece o menor
valor de AIC. Entretanto, ndo existe um valor mdximo de AIC pelo qual um modelo € rejeitado
(EMILIANO, 2009). Outro critério que também pode ser usado € o Critério de Informagao
Bayesiano — BIC (SCHWARZ, 1978) que também classifica os modelos sendo considerado o

melhor modelo ajustado aquele com menor valor de BIC dentre o conjunto.
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4. CAPITULO 1: Modelagem de tendéncias espaciais na selecio de linhagens de

tomateiro resistentes a Phytophthora infestans (Mont.) de Bary
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Modelagem de tendéncias espaciais na selecao de linhagens de tomateiros resistentes a

Phytophthora infestans (Mont.) de Bary
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RESUMO: Este trabalho teve o objetivo de selecionar linhagens de tomateiro mais resistentes
a Phytophthora infestans e estimar ganhos de selecdo a partir de um ensaio com testemunhas
intercalares e modelos estatisticos com residuos espacialmente dependentes e independentes.
Para isso, 71 linhagens de introgressdo de Solanum pennellii foram avaliadas quanto a essa
caracteristica em campo, com inoculagdo artificial, em ensaio com testemunhas intercalares. As
testemunhas utilizadas foram as seguintes: a cultivar M82 e o acesso LA 716, parentais das
linhagens de introgressdo; a cultivar Santa Clara, padrdo de suscetibilidade; e as cultivares NC
25P e NC 1 CEL BR, resistentes a P. infestans. As plantas receberam notas, a cada trés dias, de
acordo com a severidade da doenca, que posteriormente foram utilizadas para a obtengdo da
drea abaixo da curva de progresso da doenga (AACPD). Foram ajustados vinte e cinco modelos
para analise, sendo o mais adequado selecionado pelos critérios de informacao de Akaike (AIC)
e de Schwarz (BIC). Foram estimadas a herdabilidade e a acuridcia dos modelos, além dos
valores genotipicos de cada tratamento via melhor preditor linear ndo viesado (BLUP). Criou-
se os intervalos de confianga com nivel de confianca de 95% (IC(W)g95) para os pardmetros
ajustados nos modelos. As andlises estatisticas foram realizadas no software ASReml e
Programa Genes. O modelo mais adequado foi um dos modelos espaciais, que difere do modelo
tradicional por apresentar dois tipos de erro: o residuo aleatério ‘“nugget” e o erro
correlacionado. As estimativas de herdabilidade e acuricia deste modelo foram menores em
relacdo ao modelo tradicional. Os parametros espaciais ajustados tiveram sua significancia
comprovada pelo IC. O ranqueamento das linhagens selecionadas pelo modelo mais adequado
e pelo tradicional teve ordenamento diferente em ambos, levando a sele¢do de diferentes

linhagens por cada modelo. As linhagens que tiveram os menores valores genéticos preditos do
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modelo selecionado devem continuar no programa de melhoramento do tomateiro para

obtencdo de cultivares resistentes a P. infestans.

Palavras-chave: Melhoramento, requeima, Solanum lycopersicum, andlise espacial, splines,

modelos autoregressivos de primeira ordem, testemunhas intercalares.

Abstract: This work aimed to adjust statistical models with spatially dependent and
independent residues to predict genotypic values, identifying the fittest model to select tomato
lines resistant to Phytophthora infestans. For this, 71 introgression lines (IL’s) of Solanum
pennellii were assessed for P. infestans resistance in the field. Plants were inoculated
artificially. Genotype treatments were arranged according to an intercalary control experimental
scheme with no replicates. The parental lines (M82 and the accession LA 716), the susceptible
fresh market tomato cultivar Santa Clara, and the resistant tomato cultivars NC 25P and NC 1
CEL BR were used as control. Tomato plants were scored for P. infestans resistance, every
three days, according to a disease severity scale. Disease severity scores were later used to
obtain the area under the disease progress curve (AUDPC). Twenty-five models were adjusted
for analysis, and the most suitable was selected by the Akaike (AIC) and Schwarz (BIC)
information criteria. Confidence intervals were created with a 95% confidence level (CI (p) 0.95)
for the parameters adjusted in the models. Were estimated heritability and accuracy of the
models, beyond genetic values of each IL using the best linear unbiased predictor (BLUP).
Statistical analyzes were performed using the ASReml software and the Genes Program. The
most suitable model was one of the spatial models, which differs from the traditional model for
having two types of error: the random residue “nugget” and the correlated error. Heritability
and accuracy estimates for this model were lower compared to the traditional model. Adjusted
spatial parameters had their significance confirmed by the CI. Genotype ranking obtained by
the traditional model differed from the genotype ranking obtained by the selected spatial model,
leading to selection of different IL’s on each model. IL’s showing the lowest predicted genetic
values on the selected model must continue in the tomato breeding program to obtain cultivars

resistant to P. infestans.

Keywords: Tomato breeding, late blight, Solanum lycopersicum, spatial analysis.
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4.1. Introducao

A espécie Solanum lycopersicum L., conhecida popularmente como tomateiro ou
simplesmente tomate, € uma das hortalicas mais consumidas mundialmente com volume de
producdo chegando a 242 milhdes de toneladas em 2017, de acordo com dados da FAOSTAT
(2019). O tomate € considerado um alimento funcional por desempenhar importante papel na
prevencdo de doencgas cardiovasculares e alguns tipos de canceres no organismo, além de ser
fonte de vitaminas e minerais (Alvarenga e Coelho, 2013).

A tomaticultura € considerada uma atividade de alto risco econdmico devido a indmeros
fatores, dentre os quais as pragas e doencas que acometem a cultura sdo um dos principais
problemas enfrentados pelo setor. Dentre as doengas, a requeima, causada pelo oomiceto
Phytophthora infestans (Mont.) de Bary, € uma das doengas mais destrutiveis do tomateiro,
podendo em poucos dias destruir todo o campo de produgdo (Duarte et al., 2007). Atualmente,
o método mais utilizado para o controle dessa doenca € a aplicacdo de fungicidas ao longo do
ciclo do tomateiro. Esta pritica onera muito os custos de produ¢do do tomate, o qual é estimado
entre 15 e 20% do total (Zanotta et al., 2016).

A utilizacdo da resisténcia genética a P. infestans € a alternativa mais favoravel e
promissora para o controle da doenga, visto que existe atualmente maior preocupagdo com a
contaminacdo alimentar e ambiental em decorréncia do uso de agrotéxicos e das restri¢des ao
uso destes. Ademais, o desenvolvimento de formas mais virulentas do patégeno que confere
resisténcia aos produtos quimicos inviabiliza sua utiliza¢do para o controle (Park ef al., 2005).

De modo geral, o sucesso dos programas de melhoramento genético estd ligado ao
nimero de gendtipos avaliados nas etapas iniciais, sendo muitas vezes invidvel o uso de
delineamentos regulares com repeticao por falta de recursos financeiros, humanos ou da prépria
disponibilidade do material de propagulo da cultura com a qual se trabalha (Souza et al., 2000).
Assim, alternativas como o uso de delineamentos menos convencionais como o de blocos
aumentados ou ensaios com testemunhas intercalares devem ser consideradas por permitirem a
avalicdo dos gendtipos sem a necessidade de repeticao (Cruz et al., 2014).

Entretanto, mesmo com as vantagens da utiliza¢do de delineamentos alternativos, seu
uso pode comprometer a precisdo e acurdcia experimental, pois as estimativas das variacdes
ambientais sao baseadas unicamente nas testemunhas, podendo levar a estimativas viesadas dos
parametros genéticos (Faleiro et al., 2002). Além disso, a andlise dos modelos tradicionais dos
experimentos de campo pressupde que os erros incidentes sobre os tratamentos sdao

independentes e igualmente distribuidos.
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Para contornar os problemas decorridos das variacdes espaciais, faz-se necessdrio o uso
de metodologias adequadas de andlise em experimentos de campo, aliada a delineamentos
apropriados, para melhorar a interpretacao dos dados do fendmeno estudado (Singh et al., 2003;
Resende e Sturion, 2003). Nesse sentido, Resende e Sturion (2003) relatam que a anélise
espacial € uma ferramenta que garante aos experimentadores dreas homogéneas, tornando as
condi¢des ambientais iguais para todas as parcelas, via ajuste de parametros espaciais no
modelo.

Com isso, os objetivos deste trabalho foram: (i) ajustar modelos estatisticos com
residuos espacialmente dependentes e independentes, para predicdao dos valores genotipicos (ii)
identificar o modelo de melhor ajuste (iii) selecionar as linhagens de tomateiro mais resistentes

a P. infestans, (v) estimar ganhos com a selec¢ao.

4.2. Material e métodos

4.2.1. Material genético

O material genético consistiu de 71 gendtipos da segunda geracdo de linhagens de
introgressao (IL’s) derivadas do cruzamento entre a cultivar de tomate M82, de Solanum
lycopersicum, e o acesso silvestre LA 716 de S. pennellii. As linhagens s@o quase isogénicas a
cultivar M82 e distinguem entre si por apresentar um fragmento cromossomico diferente do
acesso LA 716 (Eshed e Zamir, 1995; Liu e Zamir, 1999). Além destas, as seguintes
testemunhas foram utilizadas: a cultivar comercial de tomate Santa Clara, considerada padrao
de suscetibilidade a P. infestans; a linhagem NC 25P que possui o gene Ph-3 para resisténcia a
P. infestans (Gardner e Panthee, 2010a); a linhagem NC 1 CELBR que possui os genes Ph-2 e
Ph-3, ambos conferindo resisténcia a P. infestans (Gardner e Panthee, 2010b); a variedade M82

e o acesso LA 716 de S. pennellii.

4.2.2. Local e condicoes experimentais

O experimento foi conduzido na Unidade de Ensino Pesquisa e Extensao “Horta Velha”
(UEPE Horta Velha) do Departamento de Agronomia da Universidade Federal de Vigosa, no
municipio de Vigosa — MG, localizado a 20° 45” 14” S e 42° 52° 53 W, a 648,74 m de altitude.
De acordo com a classificacdo climética de Koppen, o clima regional é do tipo Cwb,
mesotérmico Umido com verdes chuvosos e invernos secos.

Foi realizada a anélise quimica do solo da camada de 0 — 20 cm sendo esta utilizada para

a recomendacdo da adubacdo de acordo com a 5* aproximacdo (Filgueira ef al.,1999). A
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adubacdo foi parcelada ao longo do ciclo da cultura conforme Alvarenga et al. (2013). A 4rea
experimental foi arada e gradeada em 4drea total e sulcada nas linhas de plantio para posterior
transplantio das mudas.

As mudas foram produzidas em condicdes de ambiente protegido, em bandejas de
poliestireno expandido de 128 células, preenchidas com substrato comercial e fertirrigadas de
acordo com a recomendacdo proposta por Furlani et al. (2013) e irrigadas todos os dias
conforme a necessidade. O transplantio para o campo ocorreu quando as mudas apresentavam
de 4-5 folhas definitivas totalmente expandidas. O tutoramento foi realizado com uso de fitilho
horizontal entrelacado entre as plantas, sustentados por estacas de bambu e a desbrota foi

realizada até o primeiro cacho.

4.2.3 Delineamento experimental

O experimento foi implantado no esquema de linhagens com testemunhas intercalares
(Cruz et al., 2014). A parcela experimental foi constituida de cinco plantas sendo uteis para
avaliacdo as trés centrais. As testemunhas foram identificadas como T1, T2, T3, T4 e TS5
enquanto as linhagens foram identificadas de 1 a 72, sendo a parcela de nimero 60 constituida
de uma mistura de plantas. No total o experimento foi constituido de 132 parcelas
experimentais. Na figura 1 € possivel visualizar o posicionamento de cada individuo no campo
em coordenadas de linha (L), de 1 a 12, e coluna (C), de 1 a 33, sendo esta informacao utilizada
na abordagem de andlise espacial. O espacamento utilizado foi 1 m entre linhas e 0,6 m entre

plantas.



31

Figura 1 - Croqui experimental com o posicionamento em linha e coluna dos individuos das linhagens
avaliadas em ensaio com testemunhas intercalares quanto a resisténcia a P. infestans. L/C = linha e
coluna, respectivamente.

12

Testemunhas Linhagens Testemunhas Linhagens Testemunhas
Lic| 1 l 5 6 I 14 15 I 19 20 .I.. 28 29 l 33
T1 T5 1 5 T1 T5 10 18 T1 T5
1 || . JEE 2 . JEE 2 . JEE 2 . JEE 2 »
2 || L JE 2 L JNE 2 L JNE 2 L JE 2 »
3 || L JNE 2 o™l |- ™| |- ™| |- »
T1 T5 15 27 Tl T5 28 36 T1 T5
4 || . JEE 2 . JEE 2 . JEE 2 . JEE 2 w3
5 |- L JE 2 L JEE 2 L JNE 2 L JE 2 »
s || | |- ol |- ™| |- ™| |- »
T1 T5 37 45 T1 T5 46 54 T1 T5
7 |- . JEE 2 . JEE 2 . JEE 2 . JEE 2 .
g || L JE 2 . JNE 2 . JNE 2 L JE 2 2
o || »| |- ol |- ™| |- »| |- »
T1 T5 55 63 T1 T5 64 72 T1 T5
10 || 4p . JEE 2 . JEE 2 . JEE 2 . JNE 2 »
11| |y L JE 2 . JHE 2 . JEE 2 | |- w»
» | |- | |- ™| |- | |- »

As testemunhas foram identificadas de T1 a TS5, enquanto as linhagens foram identificadas de 1 a 72,
sendo a parcela experimental de nimero 60 constituida de uma mistura de plantas.

4.2.4 Caracteristica avaliada

Os genotipos foram avaliados quanto a resisténcia a Phytophthora infestans por meio
de inoculagdo artificial e avaliagao da severidade da doenca nas plantas, conforme metodologia
exposta no trabalho de Abreu et al. (2008). Para a inoculacao do patégeno na drea experimental,
foram coletados isolados do oomiceto no municipio de Coimbra - MG, destacando-se os
foliolos infectados de plantas doentes e acondicionando-os em bandejas plasticas desinfetadas
com dlcool 70%, contendo papel toalha umedecido. Posteriormente, as bandejas foram
incubadas por 24 horas, em sacos plésticos e mantidos a 18 °C para formacado de camara timida.

Os 1solados coletados foram misturados formando a soluc¢io de indculo e utilizados na
inoculacdo das plantas 45 dias apds o transplantio no campo. A concentragdo destes isolados
foi ajustada por meio de hemacitdmetro para 1 x 10° esporangios por mililitro de suspensio.
Em sequéncia, a suspensao desta mistura foi colocada na geladeira no periodo de uma hora, na
temperatura de cerca de 4 °C para induzir a liberacdo dos zodsporos, prosseguindo a inoculagao
no campo ao entardecer, com auxilio de pulverizador costal manual, aplicando-se
aproximadamente 10 ml da solu¢@o de inéculo por planta, utilizando um dosador universal de

liquido.
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Na area experimental foram instalados aspersores, que foram ligados todos os dias ao
entardecer, para promover o molhamento foliar para desenvolvimento da doenga. A aplicacdo
dos pesticidas agricolas foi suspensa sete dias antes da inocula¢do. Apds a inoculagdo, distintos
avaliadores atribuiram notas a cada folha de cada planta ttil, conforme escala diagramatica

proposta por Corréa et al. (2009) (Figura 2).

Figura 2 - Escala diagramadtica para avaliacdo da severidade da requeima, causada por Phytophthora
infestans, em tomateiro. As lesdes da requeima sdo representadas pela cor preta. Fonte: Corréa et al.
(2009).
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Foram realizadas seis avaliacdes quanto a severidade da requeima, a cada trés dias apds

a inoculacdo por um periodo de 18 dias. Essas notas foram utilizadas para determinar o indice
de severidade, denominado 4rea abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD), calculado

da seguinte maneira (Campbell e Madden, 1990):
n-1

AACPD= {Z [(yityir1)+2]X(ti41-t7)

i=1

Onde:
y; = porcentagem de 4rea foliar lesionada observada na avaliacdo i;
Yi+1 = porcentagem de area foliar lesionada na avalia¢do seguinte 1 + 1;
n = ndmero total de avaliacdes;
t;+1 — t; = intervalo de tempo entre as avaliagcdes.
Foram coletados dados meteorolégicos na estagdo automdtica de Vicosa afim de

verificar as condi¢des ambientais apds a inoculacdo (Boletim meteoroldgico, 2019).
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4.2.5 Analise estatistica

Virios modelos estatisticos foram ajustados, a fim de determinar o mais adequado para
a predicao dos valores genotipicos das linhagens de tomateiro resistentes a requeima. O modelo
linear misto tradicional para andlise com testemunhas intercalares (Modelo 1) e os modelos

lineares mistos espaciais (Modelos 2,3, ..., 25) estdo apresentados na tabela 1.

Tabela 1 - Modelos lineares mistos ajustados aos dados de avaliagdo da severidade da requeima das
71 linhagens de tomateiro em experimento avaliado com 5 testemunhas intercalares.

Efeito
Modelo
) ) G Splm Spw € 7 £ ARI ARI
(P1in) (Peol)

1 X X X

2 X X X X X
3 X X X

4 X X X X
5 X X X X X X
6 X X X X X X
7 X X X X X X X
8 X X X X X

9 X X X X

10 X X X X X X

11 X X X X X
12 X X X X X
13 X X X X X X
14 X X X X X
15 X X X X X

16 X X X X X
17 X X X X X X X
18 X X X X X X X
19 X X X X X X X X
20 X X X X X X
21 X X X X X X
22 X X X X X X X
23 X X X X X
24 X X X X X X
25 X X X X X

y € o vetor de dados fenotipicos arranjados em linhas dentro de colunas;
U € o vetor de 1’s para a média geral (efeito fixo);

g € o vetor de efeitos aleatorios de genétipos com matriz de incidénciaZ, g ~ NID(O,agz),

onde 0'; ¢ a variancia genotipica;



34

Os termos Spliin € Spleor incluem a parte aleatéria de splines cubicas indexadas a posi¢ao
de linha e coluna, respectivamente (Verbyla et al., 1999). Estes dois termos representam
tendéncias globais nas linhas e colunas. lin ~ N(O,aszp 1 1in) €M que aszp 1 1in€ @ variancia de splines
nas linhas e col ~ N(O,aszp I col) €M que O'Szp 1 cor € @ variancia de splines nas colunas;

e ¢ um vetor aleatério de residuos independentes. e ~ NID(0,062), em que g2 é a
variancia do erro independente. Conforme Resende e Sturion (2003), e = n + ¢;

1 € um vetor aleatério de erros independentes. Esse termo também € chamado de efeito
nugget, representa o erro de mensuracdo de cada parcela ou ainda tendéncia local. n ~
NID(0,07), em que o, ¢ a varidncia do erro independente;

¢ € um vetor de erro aleatdrio espacialmente dependente nas colunas e/ou linhas. ¢ ~
N(O,R), a matriz R = 052 [AR1(p;in) ®AR1(p.0;)], representando processos auto-regressivos
separdveis bidimensional de primeira ordem (modelos 2, 5, 6, 7, 14, 17, 18 e 19); ou R =
0'52 [AR1(p;i)QID], representando processos auto-regressivos separaveis unidimensional de
primeira ordem na linha (modelos 3, 8, 9, 10, 15, 20, 21 e 22 ); ou ainda, R =

052 [ID®ARI1(p.01)], representando processos auto-regressivos separdveis unidimensional de
primeira ordem na coluna (modelos 4, 11,12, 13, 16, 23, 24 e 25); szé a variancia do residuo

espacialmente dependente; @ representa o produto de Kronecker.

4.2.6 Escolha do modelo mais adequado

A comparagao dos modelos foi feita pelo critério de informacgao de Akaike (AIC) e pelo
critério de informagdo bayesiana de Schwarz (BIC).

AIC = —2LogL + 2p
BIC = —2LogL + pLog[n — r(x)],

em que: LogL € o logaritmo do ponto de mdximo da fun¢do de verossimilhanca residual; p € o
nimero de pardmetros estimados; n é o nimero de observacdes e r(x) € o posto da matriz de
incidéncia dos efeitos fixos (Akaike, 1974; Schwarz, 1978; Wolfinger, 1993).

Para testar a significancia dos efeitos aleatorios dos parametros ajustados nos modelos,
foram criados seus respectivos intervalos de confianga com nivel de confianga de 95%, como
se segue:

IC(W)o,05: fi £ 1,96XEP
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Onde: i = € a média estimada do efeito aleatério do pardmetro testado;

EP = € o erro padrao da média do respectivo parametro.

Sob as hipéteses Ho: 4 = 0 e Ha: p # 0, conclui-se pela nao rejei¢do de Ho se o valor
testado (zero) para o parametro estiver contido dentro do intervalo. Caso contrario, rejeita-se a

hipétese nula.

4.2.7 Herdabilidade
A herdabilidade no sentido amplo (hg) foi estimado conforme Cullis et al. (2006).

2 _ __VBLUP
h2 = 1-ZBLe
26}

em que: Vg yp € a varidncia média das diferencas entre pares de BLUPs (Best Linear Unbiased

Predictors) dos efeitos genéticos.

4.2.8 Acuracia

A acurécia (154) estimada como se segue:
Tog = |1— =,
g9 52

em que PEV € a variancia do erro de predi¢do.

4.2.9 Eficiéncia da analise espacial
A eficiéncia da andlise do modelo espacial em relagdo ao modelo classico foi calculada
conforme Resende e Sturion (2003) da seguinte maneira:

h; modelo espacial

Eficiéncia = —
f hf]modelo classico

4.2.10 Ganho com a seleciao

O ganho com a selecdo (GS) em porcentagem foi calculado como segue (Cruz et al.
2012):

Xs —Xo
GS(%) :X—O x 100

Onde: Xs € a média dos valores genotipicos das linhagens selecionadas;

Xo € a média dos valores genotipicos do conjunto de linhagens.
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4.2.11 Eficiéncia da selecao
A eficiéncia da sele¢do foi calculada considerando o indice de coincidéncia simples
entre as linhagens selecionadas pelo modelo mais adequado com as linhagens selecionadas por

cada um dos demais modelos.

4.2.12 Software
O indice de coincidéncia entre os modelos foi calculado no Programa Genes (Cruz,
2016). As demais andlises estatisticas foram realizadas no software ASReml (Gilmour et al.,

2015).

4.3 Resultados

A figura 3 apresenta a variacio de temperatura (T °C) e umidade (U%) a partir do dia
de inoculacdo até o dltimo dia de avaliac@o das linhagens quanto a resisténcia a P. infestans. A
maior temperatura registrada no periodo foi de 28,9 °C em quatro de julho e a menor foi de 7,3
°C em sete de julho. Ja para a umidade, a maior foi registrada nos dias 19, 28, 29 e 30 de junho
e 01, 02 e 03 de julho sendo equivalente a 98 %, enquanto que a menor foi registrada no dia
06/07 igual a 30 %. A maior amplitude térmica foi encontrada no dia 04/07, com temperaturas
maxima e minima iguais a 28,9 e 11,4 °C, respectivamente. J4 a maior varia¢do de umidade foi
encontrada no dia 06/07, sendo a umidade maxima igual a 97 % enquanto que a minima foi de
30 %. Em termos médios, as temperaturas mdxima e minima foram iguais a 18,46 e 17,01 °C,
respectivamente, enquanto que as umidades maxima e minima foram 83,11 e 77, 65 %,

respectivamente.
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Figura 3 - Variacdo de temperatura e umidade ao longo da avalia¢do das linhagens de tomateiro quanto
a resisténcia a P. infestans. Colunas: T mix = temperatura maxima; T min = temperatura minima.
Linhas: U max = umidade maxima; U min = umidade minima.
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A tabela 2 apresenta os valores de AIC e BIC para os modelos ajustados no conjunto de
dados da drea abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD), bem como valores de
herdabilidade (hj), acurdcia (r54) e eficiéncia da andlise (EA).

Menores valores de AIC e BIC refletem melhor ajustamento dos modelos aos dados de
avaliacdo (Akaike, 1974; Schwarz, 1978). Por isso, a ordem dos melhores modelos para AIC é
M17, M18, M19, M22, M21, M20, M15, M9, M6, M10, M7, M13, M25, M12, M24, M2, M3,
M5, M8, M11, M4 e M. Ja o critério de BIC classifica os melhores modelos da seguinte
maneira M17, M18, M19, M15, M21, M20, M22, M9, M6, M10, M12, M3, M13, M7, M2,
M24, M8, M25, M5, M4, M1 e M11. A maioria dos piores modelos classificados por ambos os

critérios, diferem basicamente dos melhores modelos pela falta de ajuste do residuo aleatério

nugget (17).
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Tabela 2 - Valores dos critérios de informacio de Akaike (AIC) e bayseano (BIC), herdabilidade (hé),
acurécia (rgg) € eficiéncia da anélise (EA) dos modelos ajustados para predigéo dos valores genotipicos
das linhagens de introgressdo quanto a resisténcia a P. infestans.

Modelos AIC BIC hs Tag EA
M1 3598.,94 3606,89 0,88 0,93 1,00
M2 3508,19 3524,10 0,75 0,86 0,85
M3 3508,82 3520,76 0,76 0,87 0,86
M4 3593,07 3605,00 0,87 0,92 0,98
M5 3509,75 3529,64 0,75 0,86 0,85
M6 3496,98 3516,88 0,76 0,87 0,87
M7 3498,21 3522,08 0,76 0,87 0,87
M8 3510,24 3526,16 0,76 0,87 0,86
M9 3496,93 3512,84 0,77 0,87 0,88
M10 3497,98 3517,87 0,77 0,87 0,88
Ml11 3593,02 3608,94 0,86 0,92 0,98
M12 3503,96 3519,88 0,84 0,91 0,95
M13 3501,22 3521,11 0,84 0,91 0,95

M14* - - - - -

M15 3463,17 3479,09 0,73 0,85 0,82
Ml6* - - - - -

M17 3448,17 3472,04 0,71 0,84 0,80
M18 3449,25 3473,12 0,71 0,84 0,80
M19 3449,42 3477,27 0,70 0,83 0,80
M20 3460,14 3480,04 0,72 0,84 0,82
M21 3459,30 3479,19 0,73 0,85 0,83
M22 3456,31 3480,18 0,73 0,85 0,83
M23* - - - - -

M24 3505,96 3525,86 0,84 0,91 0,95
M25 3503,22 3527,09 0,84 0,91 0,95

* Modelos ndo convergentes

Os intervalos de confianga, com nivel de confianca de 95%, construidos para os
parametros ajustados nos modelos estdo apresentados na tabela 3. Com excecdo do M18, o
efeito do erro correlacionado foi significativo para todos os modelos espaciais ajustados. Da
mesma forma, o efeito do erro aleatério nugget (1) foi significativo em todos os modelos que
incluem esse parametro, exceto para M24 e M25. O efeito de spline de coluna foi significativo
apenas em quatro modelos, sendo eles M12, M13, M24 e M25. J4 o efeito de spline de linha
ndo foi significativo em nenhum modelo. Em todos os modelos foi possivel detectar

variabilidade genética.
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Tabela 3 - Intervalo de confianga (IC) com nivel de confianga de 95% para os parametros ajustados no modelo. HO: pu = 0. LI e LS = limites inferior e superior
do IC. o*g = variincia genotipica; o?spllin = variincia de spline na linha; o®splcol = varidncia de spline nacoluna; c®>7n = variancia dos residuos nio
correlacionados; 62 £ = variancia devida a tendéncia.

IC(1Wo,95
Modelos 0% G2spllin 6splcol 6°n G*¢
LI LS LI LS LI LS LI LS LI LS

M1 3050,66 6458,60 - - - - - - - -
M2 2215,61 5536,83 - - - - - - 2108,94 3343,50
M3 2439,76 5928,48 - - - - - - 2098,58 3335,70
M4 2720,89 5893,55 - - - - - - 1843,69 2567,09
M5 2198,29 5493,71 -34,39 52,67 - - - - 2089,33 3308,57
M6 2115,05 5209,31 - - -256,91 623,71 - - 1841,05 2864,05
M7 2094,01 5154,39 -33,82 56,10 -255,51 620,77 - - 1817,03 2822,39
M8 2410,27 5862,19 -31,84 50,76 - - - - 2076,89 3294,95
M9 2288,56 5506,96 - - -230,54 562,56 - - 1825,13 284091
M10 2253,45 5426,65 -31,96 54,68 -229,85 561,71 - - 1799,70 279448
Ml1 2684,76 5814,76 -36,72 70,50 - - - - 1819,34 2532,12
M12 2973,48 6618,80 - - 18330,22  236589,98 - - 1125,38 1555,64
M13 2918,49 6501,29 -31,20 67,70 18869,37  238604,43 - - 1098,86 1519,90
M15 1975,98 4988,90 - - - - 871,49 1325,27 806,41 3625,75
M17 1304,23 3515,43 -41,87 78,43 - - 948,88 1371,84 152,31 8406,41
M18 1295,93 3490,15 - - -1063,01 1539,63 937,37 1364,53 -515,55 9256,73
MI19 1308,06 3562,42 -42,37 83,73 -795,70 1418,62 912,68 1345,68 347,31 5192,51
M20 1876,77 4774,13 -37,02 80,98 - - 878,62 1316,24 786,27 3645,55
M21 1906,21 4770,13 - - -403,00 900,68 859,49 1320,91 591,07 2814,53
M22 1817,28 4575,04 -37,27 81,47 -408,75 912,95 870,02 1313,52 562,55 2807,61
M24 2973,48 6618,80 - - 18329,63  236590,77 0,01 0,01 1125,37 1555,63

M25 2918.,46 6501,30 -31,20 67,70 18865,40 238608,60 0,00 0,00 1098,86 1519,90
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Considerando a classificagdo dos melhores modelos pelos critérios de AIC e BIC, o
M15 € o primeiro modelo de ambas as classificagdes que apresenta todos os efeitos dos
parametros ajustados significativos, sendo o sétimo melhor modelo para AIC e o quarto modelo
mais adequado para BIC. Portanto, o M15 € o melhor modelo para predi¢io dos valores
genotipicos das linhagens de tomateiro quanto a resisténcia a P. infestans.

Maiores valores de herdabilidade e acuricia sdo observadas para o modelo tradicional
de andlise com testemunhas intercalares, correspondendo a 0,88 e 0,93 respectivamente,
enquanto que o modelo mais parametrizado, M 19, foi o que apresentou as menores estimativas
correspondendo a 0,70 para herdabilidade e 0,83 para acurdcia. JA M15 possui herdabilidade de
0,73 e acuracia de 0,85.

Nenhum modelo espacial obteve maior eficiéncia de andlise que o modelo tradicional.
Dentre os modelos espaciais os que obtiveram maior eficiéncia foram os modelos M4 e M11,
igual a 0,98. Os modelos de menor eficiéncia foram M17, M18 e M19, sendo esta igual a 0,80.
O M15 obteve eficiéncia igual a 0,83.

A tabela 4 apresenta as estimativas dos componentes de variancia dos diversos modelos
ajustados. A autocorrelacio do modelo 15 na linha (p;;,) foi de 0,97. O modelo mais

parametrizado (M19) apresentou autocorrelagdo na linha igual a 0,97 e na coluna igual a 0,81.
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Tabela 4 - Estimativas dos componentes de varidncia genotipica (ﬁgz), variancia de spline na linha
(652pl 1in) € coluna (652pl co1)» variancia residual (62), variancia dos residuos nio correlacionados (6,?),
variancia devida a tendéncia (652), coeficientes de autocorrelacdo na linha (py;,) e coluna (p.q;),
variancia fenotipica (6f2).

Modelos 6-g2 6521)1 lin 6521)1 col 662 67? 63 Piin Pcol 6]‘2
M1 4754,63 - - 2132,36 - - - - 6886,99
M2 3876,22 - - - - 2726,22 0,55 0,10 6603,09
M3 4184,12 - - - - 2717,14 0,56 - 6901,82
M4 4307,22 - - - - 2205,39 - 0,20 6512,81
M5 3846,00 9,14 - - - 269895 0,55 0,10 6554,74
M6 3662,18 - 183,4 - - 2352,55 0,49 0,09 6198,71
M7 362420 11,14 182,63 - - 2319,71 048 0,08 6138,24
MS 4136,23 9,46 - - - 2685,92 0,56 - 6832,17
M9 3897,76 - 166,01 - - 2333,02 0,49 - 6397,28
M10 3840,05 11,36 165,93 - - 2297,09 048 - 631491
M11 424976 16,89 - - - 2175,73 - 0,19 6442.57
M12  4796,14 - 127460,1 - - 1340,51 - 0,07  133596,82
M13  4709,89 18,25 1287369 - - 1309,38 - 0,05 13477447
M15 348244 - - - 1098,38 2216,08 0,97 - 6797,87
M17 2409,83 18,28 - - 1160,36 4279,36 0,99 0,79 7869,61
M18  2393,04 - 238,31 - 1150,95 4370,59 0,98 0,81 8154,68
M19 243524 20,68 311,46 - 1129,18 2769,91 0,97 0,67 6668,11
M20 332545 21,98 - - 1097,43 221591 0,97 - 6661,74
M21  3338,17 - 248,84 - 1090,20 1702,8 0,95 - 6380,96
M22  3196,16 22,1 252,1 - 1091,77 1685,08 0,96 - 6248.,17
M24  4796,14 - 127460,2 - 0,01 1340,5 - 0,07  133596,92

M25 4709,88 18,25 128737 0 1309,38 - 0,05 134774,56

A tabela 5 apresenta a eficiéncia e o ganho com a selecio dos modelos ajustados
comparando com o modelo selecionado (M15). Os modelos que obtiveram maiores predigdes
para reducdo da severidade da doenga, M12, M13, M24, M25, foram os modelos que obtiveram
menores eficiéncias na selecdo. J4 os modelos mais eficientes, M20, M21, M22, sdo aqueles

que proporcionam menor redu¢do da severidade da requeima.
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Tabela 5 - Eficiéncia da selecao (ES) e ganho de selecio (GS) predito considerando uma taxa de 20%

das linhagens avaliadas.

Modelos ES (%) GS (%) Modelos ES (%) GS (%)

M1
M2
M3
M4
M5
M6
M7
M8
M9
MI10
MI11

78,57
71,43
71,43
78,57
71,43
71,43
71,43
71,43
78,57
78,57
78,57

-36,89
-30,78
-32,39
-34,91
-29,75
-27,08
-26,02
-31,20
-28,33
-27,12
-32,61

M12
M13
M15
M17
M18
M19
M20
M21
M22
M24
M25

64,29
64,29
100,00
64,29
64,29
71,43
92,86
100,00
92,86
64,29
64,29

-62,53
-58,13
-30,65
-26,63
-25,03
-22,18
-27,95
-27,08
-24,74
-62,53
-58,13

A tabela 6 apresenta os valores genéticos preditos via melhor preditor linear ndo viesado

(BLUP) para os modelos tradicional (M1) e melhor ajustado (M15). Esta tabela demonstra a

consisténcia destes modelos para a predi¢ao dos valores genotipicos das linhagens de tomateiro

resistentes a requeima, uma vez que as testemunhas resistentes NC 25P e NC 1 CELBR

apresentam os menores valores genéticos preditos, enquanto que a testemunha suscetivel,

cultivar Santa Clara, apresentou valores maiores.



Tabela 6 - Valores genéticos preditos via BLUP para os modelos tradicional (M1) e selecionado
(M15) para a 4rea abaixo da curva de progresso da doenca.

Linhagem M1 M15 Linhagem M1 M15
IL 3-3 94,92 122,43 IL 7-5-5 242,61 236,79
IL 6-1 115,26 141,33 IL 8-1 175,88 200,77
IL 1-1 129,64 1374 IL 8-1-1 213,88 22276

IL 1-1-2 100,06 123,89 IL 8-1-3 174,13 170,78
IL 1-1-3 138,81 144,15 IL 8-2 181,22 178,11
IL 1-2 219,49 214,45 IL 8-2-1 304,1 265,07
IL 1-3 159,72 163,54 IL 8-3 177,82 167,20
IL 1-4 161,04 143,09 IL 8-3-1 278,04 239,71

IL 1-4-18 190,32 185,67 IL 9-1 229,71 197,71

IL 2-1 150,67 117,67 IL 9-1-2 243,5 195,31
IL 2-1-1 202,48 178,88 IL 9-1-3 255,29 209,60
IL 2-3 190,49 158,41 IL 9-2 252,02 228,29
IL 2-4 193,36 163,02 IL 9-2-5 251,3 229,56
IL 2-5 169,65 148,93 IL 9-3 234,94 241,54
IL 2-6 157,21 145,58 IL 9-3-1 220,04 226,15
IL 2-6-5 141,85 152,33 IL 9-3-2 307,83 256,57
IL 3-1 132,75 139,92 IL 10-1 178,67 194,41
IL 3-2 148,77 106,85 IL 10-1-1 127,32 149,05
IL 3-4 118,07 144,97 IL 10-2 140,72 137,55
IL 3-5 159,50 184,66 IL 10-2-2 160,33 186,15
IL 4-1 236,09 236,00 IL 10-3 176,51 182,22
IL 4-1-1 165,10 190,41 IL 11-2 204,31 201,81
IL 4-2 187,60 194,81 IL11-3 285,23 245,29
IL 4-3 206,07 203,08 IL11-4 220,24 206,53
IL 4-3-2 211,82 211,77 IL 11-4-1 299,95 255,31
IL 4-4 189,48 163,34 IL 12-1 274,37 238,55
IL 5-1 226,24 221,01 IL 12-1-1 361,19 310,44
IL 5-2 259,45 228,62 IL 12-2 309,24 262,10
IL 5-3 238,00 210,70 IL 12-3 263,64 240,90
IL 5-4 227,18 186,94 IL 12-3-1 287,22 262,59
IL 5-5 240,23 204,55 IL 12-4 204,6 210,31
IL 6-3 213,55 189,20 IL 12-4-1 143,44 151,45
IL 6-4 179,49 157,2 IL 6-2 251,19 194,23
IL 7-1 130,01 135,97 Santa Clara 174,07 170,74
IL7-2 211,84 217,71 NC 25P 6,07 33,63
IL 7-4 342,01 299,32 NC 1 CELBR 5,73 33,33
IL 7-4-1 223,39 248,31 M82 163,16 162,23
IL 7-5 198,97 225,08 LA 0716 241,1 232,87
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Considerando o ranqueamento dos menores valores genéticos preditos para os maiores,
ocorre mudancas no ordenamento das linhagens, visto que os valores genéticos mudam de
acordo com o modelo. A tabela 7 apresenta o ranqueamento das linhagens selecionadas usando
uma taxa de selecdo igual a 20% dos menores valores genéticos preditos para os modelos

tradicional (M1) e selecionado (M15). O indice de coincidéncia € igual a 78,57%.

Tabela 7 - Ranqueamento das linhagens selecionadas pelos valores genéticos preditos de acordo com
os modelos tradicional (M1) e melhor ajustado (M15).

Ordem Linhagens selecionadas Ordem Linhagens selecionadas
M1 M15 M1 MI15

12 IL 3-3 IL 3-2 82 IL 3-1 IL 3-1
28 IL 1-1-2 IL 2-1 9 IL 1-1-3 IL 6-1
32 IL 6-1 IL 3-3 10* IL 10-2 IL 1-4
42 IL 3-4 IL 1-1-2 112 IL 2-6-5 IL 1-1-3
52 IL 10-1-1 IL 7-1 122 IL 12-4-1 IL 3-4
6 IL 1-1 IL 1-1 132 IL 3-2 IL 2-6
7? IL 7-1 IL 10-2 142 IL 2-1 IL 2-5

4.4 Discussao

De acordo com Duarte et al. (2007), as condi¢des ambientais ideais para o
desenvolvimento da requeima em tomateiro, sdo dadas pela alta umidade relativa do ar superior
a 85% e temperaturas amenas entre 12 e 20 °C. Pela figura 2, observa-se que a avaliagdo da
severidade da requeima foi feita em um periodo altamente favoravel ao progresso da doencga.
Apesar da expressiva variacdo de temperatura e umidade ao longo dos dias de avaliacdo, as
médias dessas varidveis ficaram dentro dos padrdes considerados adequados para o
desenvolvimento da requeima, sendo que os periodos noturnos associavam baixas temperaturas
e altas umidades.

A temperatura maxima ao longo da avaliacdo ndo ultrapassou o limite considerado
invidvel ao desenvolvimento da requeima, que segundo Lopes e Avila (2005), é de temperaturas
que se mantém superiores a 30 °C. J4 em relacdo aos periodos de menor umidade relativa do ar,
normalmente os periodos da tarde, a irrigacdo por aspersdo era feita todos os dias como medida

para favorecer a doenca, principalmente na dispersdo e germinacao dos esporos de P. infestans.
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Valores altos em magnitude, superiores a 0,60, para a autocorrelacdo indicam forte
variacdo espacial, com padrdes desiguais ou em manchas das condi¢cdes ambientais na drea
experimental (Resende e Sturion, 2003; Velazco et al., 2017). Essas condi¢des desiguais fazem
com que parcelas vizinhas sejam mais autocorrelacionadas entre si do que aquelas parcelas mais
distantes, reflexo dos gradientes ao longo do campo experimental.

O alto valor encontrado para a autocorrelagdo no sentido de linha do modelo 15, reflete
as tendéncias locais causadas por fatores ndo controlados ao longo do experimento. A
declividade da area experimental estava no sentindo das linhas, podendo ser o principal fator
para a magnitude da autocorrelacdo encontrada neste trabalho. Outros fatores que podem
contribuir para os altos valores da autocorrelacdo encontrada no experimento sao as manchas
de solo, que podem variar em termos de fertilidade natural, textura, estrutura, umidade e
atividade biologica, além de fatores abidticos como as condi¢Oes climdticas (Singh, 2003;
Resende e Sturion, 2003).

Os maiores valores encontrados para as estimativas de herdabilidade e acurécia para o
modelo classico de avaliacdo com testemunhas intercalares (M1) em relacdo ao modelo
selecionado (M15), podem refletir a superestimacdo da variancia genética do primeiro modelo.
Na presenca de autocorrelagcdo espacial, a dificuldade de distinguir claramente as variagdes
genéticas e ambientais pode levar ao inflacionamento da variancia genética, causada pela falta
de ajuste das manchas irregulares no campo (Velazco et al, 2017).

O residuo aleatério nugget (), modelado em MI5, engloba efeitos genéticos ndo
aditivos e de microambiente, além de erros de mensuracdo, que quando ndo considerado no
modelo pode levar a superestimagdo da variancia genética (Resende e Sturion, 2003). Velazco
et al. (2017) trabalhando com modelos espaciais para anélise de ensaios de melhoramento de
sorgo, constataram maiores discrepancias na variancia genética entre modelos espaciais e nao
espacial, sendo que aqueles modelos que ndo levaram em consideracio o efeito de n tiveram
maiores valores para a variancia genética.

Considerando, portanto, que a variancia genética estimada pelo modelo tradicional de
andlise com testemunhas intercalares esteja inflacionada, é de se esperar maiores valores para
herdabilidade e acuricia, uma vez que as expressdes de cdlculo destas varidveis resultardo em
maiores valores quanto maior for a variancia genética. Por esse motivo, a efici€éncia da analise

espacial da forma como foi calculada se torna menor para M15 quando comparada com M1.
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Na literatura muitos autores como Resende e Sturion (2003), Sarker e Singh (2015),
vem relatando que a modelagem espacial das variacdes da drea experimental tem melhorado
efetivamente a eficiéncia da andlise de experimentos de campo quando comparada aos modelos
tradicionais, obtendo maior precisdo na comparacao entre genotipos.

Apesar dos modelos M4 e M11 serem os modelos espaciais que obtiveram maior
eficiéncia na andlise em relacdo a M1, estes ndo englobam o efeito do residuo aleatério nugget
(n). Dada a importancia de se modelar este efeito, a varidncia genética destes modelos também
pode estar superestimada, o que favoreceu maior eficiéncia para ambos os modelos.

O ranqueamento das linhagens apresenta implicacdes diretas na selecao, uma vez que o
modelo mais adequado para a predi¢cdo dos valores genéticos das linhagens classifica as mesmas
de maneira diferente ao modelo tradicional de andlise, demonstrando que as variagdes espaciais
podem levar a erros na selecdo quando se assume homogeneidade na drea experimental. Dado
que o desenvolvimento da doenca depende diretamente das condi¢des ambientais e que estas
nao sdo facilmente controlaveis no campo, o modelo de andlise tradicional pode levar a selecao
de linhagens que ndo sdo necessariamente as mais resistentes dentre as avaliadas.

Duarte (2000), ressalta que na presenca de autocorrelac@o espacial, a falta de ajuste dos
efeitos de posi¢do, pode levar ao comprometimento da comparagdo entre 0s genotipos
avaliados, sendo preferivel o uso de modelos espaciais para fins de selecdo. Singh et al. (2003),
objetivando examinar diferentes modelos estatisticos para descrever a diversidade dos padrdes
espaciais nos ensaios de variedades de grdo-de-bico, lentilha e cevada, constataram que
modelos com ajustes espaciais foram os que predominantemente melhor se ajustaram ao
conjunto de dados para o rendimento de graos. Estes autores ainda verificaram mudangas no
ranqueamento dos gendtipos considerando o melhor modelo e o modelo tradicional para os
delineamentos utilizados em cada ensaio, diferindo, portanto, a selecdo dos melhores gen6tipos
de acordo com o melhor modelo. E concluiram que a andlise espacial aumentou a eficiéncia da
selecdo para posteriores avaliaches por apresentar maior eficiéncia na comparagdo dos

gendtipos quando padrdes de variabilidade espacial sdo observados no campo experimental.

4.5 Conclusoes
Devido as tendéncias espaciais locais da drea experimental, a predicdo dos valores
genotipicos das linhagens de tomateiro quanto a resisténcia a P. infestans foi melhor realizada

mediante a utilizacdo de modelo estatistico com residuo espacialmente dependente. As
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linhagens selecionadas para o melhor modelo, M15, devem prosseguir no programa de

melhoramento do tomateiro para obtencao de cultivares resistentes.
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